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Is1 soku proteinleri (Hsps: Heat Shock Proteins), canli organizmalarda bulunan bir
grup protein ailesidir ve ayn1 zamanda stres proteinleri olarak da isimlendirilmektedir.
Is1 soku protein genleri stres aninda (tuzluluk, kuraklik, agir metal ve ekstrem sicaklik
vb.) degisimlerin diizenlenmesinde anahtar bir rol listlenmektedir.

Orman agaglariin abiyotik streslere cevap mekanizmalarina iliskin molekiiler temelli
caligmalar; 2006 yilinda model agag tiirii olarak genom sekansi tamamlanan “Populus
trichocarpa” tiirii lizerinde baslatilmistir. Son yillarda tiire ait fonksiyonel gen
bolgelerini belirleyici biyoinformatik analizler yapilmaktadir.

Bu tez ¢alismasi iki bdliimden olusmaktadir. Ik béliimde; Hsps ailelerinden olusan
tim Hsp (sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hsp100) protein ailesi iiyelerinin
biyoinformatik yontemler kullanilarak tanimlanmasi, kromozomlar {izerinde dagilimu,
tandem ve segmental duplikasyonlarin hesaplanmasi, filogenetik analizleri, gen yapisi
tahmini, korunmus motif bdlgelerinin ¢ikarilmasi, gen ontoloji kategorilerinin
olusturulmasi, proteinlerin ii¢ boyutlu modellenmesi, miRNA hedef genlerinin tespit
edilmesi ve diger bitki tiirlerinde bulunan Hsps proteinleri ile karsilastirilmasi
hedeflenmistir.

P. trichocarpa genomunda yapilan biyoinformatik analizler sonucunda diger; SHsp,
Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hspl00 gen ailesi iiyelerine ait sirasiyla 60, 145, 49,
34, 12 ve 90 adet gen ilk olarak bu tez kapsaminda tanimlanmistir. Bu ¢aligmada tiim
Hsps gen ailelerine ait toplamda 390 adet gen tanimlanmustir.

Biyoinformatik yaklasimlar ile de abiyotik streslere karsi diren¢ mekanizmasinin
genetik yolaklar1 belirlenebilmektedir. Tez g¢alismasmin ikinci bdliimde ise; veri
tabanlarinda bulunan transkriptom verileri kullanilarak (RNASeq ve Mikroarray) Hsps



proteinlerini kodlayan genlerin ifade seviyeleri aragtirilmistir. Gen ifade seviyelerinin
artmis olmasi; tespit edilen genin (ifadesi artan gen) metabolizmay1 strese karsi
koruyucu bir molekiil gibi davranmasi seklinde diisiiniilebilir. Ayrica, kavak
tiir/klonlarinda belirlenen Hsps genlerinin kuraklik, tuzluluk ve kadmiyum stresi
altinda ifade seviyeleri kavak taksonlarinin yaprak dokulari kullanilarak qRT-PZR (es
zamanli PZR) yontemi ile incelenmistir. BOylece bu 6nemli gen ailesinin
fonksiyonlarin ¢éziimlenmesi ve belirlenen streslere karsi direng gosteren kavak
taksonlarinin tespiti amaglanmistir.

Sonug olarak; Kuraklik stresi igin; PtHsp70-25 ve PtHsp70-33 genlerinin stres
kosullarinda sadece dayanikli klon i¢in yiiksek ifade oldugu ve bitkiyi strese karsi
koruyucu bir rol iistelendigi sdylenebilir. PtHsp70-16 ve PtHsp70-26 genlerinin ise
hem hassas (Klon A: N.03.368A) hem de dayanikli (Klon B: N.62.191) klonda strese
bagli gen ifade diizeyleri yiiksek olarak belirlenmistir. Bu nedenle 6zellikle bu genlerin
kuraklik stresine cevapta kilit bir rol iistlendigi ifade edilebilir. Tuzluluk stresi i¢in;
PtsHsp-11, PtsHsp-21, PtsHsp-36, PtHsp40-113, PtHsp40-117, PtHsp60-31,
PtHsp60-33, PtHsp60-38, PtHsp60-49, PtHsp70-09, PtHsp70-12, PtHsp70-25,
PtHsp70-33, PtHsp90-09, PtHsp90-12, PtHsp100-21 ve PtHsp100-75 genlerinin ifade
seviyesinin arttigi belirlenmistir. Kadmiyum stres kosullarinda ise; PtsHsp-44,
PtsHsp-54, PtHsp40-117, PtHsp60-06, PtHsp60-12, PtHsp70-21, PtHsp70-28,
PtHsp90-02, PtHsp90-10, PtHsp90-12, PtHsp100-22 ve PtHsp100-71 genlerinin
anlatim seviyelerinin yiliksek oldugunu tespit edilmistir. Ayrica ¢alismada; kavak
taksonlarinda en yiiksek kadmiyum birikiminin goriildiigii dokunun kok oldugu tespit
edilmistir.

Bu tez calismasi ile; bitkilerde stres toleransini gelistirmeye yonelik daha sonraki
calismalarda kullanilabilecek klonlama ve fonksiyonel analizler i¢in yeni imkanlar
saglanmas:1 Ongoriilmiistiir. Bu sayede bitkiler de stres ile ilgili molekiiler
mekanizmalar hakkinda 6n bilgiler edinilmis olup ve bu da yeni projelerin liretilmesine
olanak saglayacaktir. Sonug olarak bu genom analizinin tanimlanmasi ile hizli gelisen
ve Tirkiye odun hammaddesi aciginin kapatilmasinda 6nemli bir tiir olan kavak igin;
strese kars1 toleransin gelistirilmesi agisindan ve genom analizleri tamamlanan diger
orman agaglari i¢in de gelecek calismalara yeni bir perspektif saglanacaktir.

Anahtar Kelimeler: Is1 soku proteinleri, kavak, gen ifade analizleri, biyoinformatik
analizler, qRT-PZR
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GENOME-WIDE SURVEY OF HEAT SHOCK PROTEINS (HSP) AND
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Heat shock proteins (Hsps) are a group of proteins found in living organisms and also
called stress proteins. Heat-shock protein genes play a key role in the regulation of the
changes at the moment of stress (salinity, drought, heavy metal and extreme
temperature etc.).

Molecular-based studies on the response mechanisms of forest trees to abiotic stresses
In 2006, it was started on "Populus trichocarpa” type, whose genome sequence was
completed as a model tree species. In recent years bioinformatic analyzes have been
carried out to determine functional gene regions of the species.

In this thesis work consists of two parts. In the first chapter; identification of all Hsps
(sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 and Hspl100) gene family members by using
bioinformatic methods, distribution on chromosomes, calculation of tandem and
segmental duplications, phylogenetic analysis, prediction of gene structure, extraction
of conserved motif regions, gene ontology categories, three-dimensional modeling of
proteins, detection of miRNA target genes and comparison with Hsps proteins found
in other plant species.

As a result of bioinformatic analyzes made on P. trichocarpa genome; 60, 145, 49, 34,
12 and 90 genes belonging to members of sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 and
Hsp100 genes families were firstly defined within the scope of this thesis. In this study,
a total of 390 genes belonging to all Hsps gene families were identified.

Bioinformatic approaches can also determine the genetic pathways of the resistance
mechanism to abiotic stresses. In the second part of the thesis study, expression levels
of genes encoding Hsps proteins were investigated using transcriptomic data (RNASeq
and Microarray) found in the databases. Increased gene expression levels; it can be
thought that the detected gene (the expression of the growing gene) acts as a protective
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molecule against the stresses. In addition, the expression levels of the Hsps genes
identified in the poplar clones under drought, salinity and cadmium stress were
examined using qRT-PCR (real-time PCR) method using leaf tissues of poplar clones.
Thus, it is aimed that to analyze the functions of this important gene family and to
determine the poplar taxons which are resistant to the determined stresses.

As a result; For drought stress; The PtHsp70-25 and PtHsp70-33 genes are high
expression only for the resistant clone under stress conditions and can be said to have
a protective role against the plant. The gene expression levels of PtHsp70-16 and
PtHsp70- 26 genes were high in both sensitive (Clone A: N03.368A) and resistant
(Clone B: N.62.191) clones. For this reason, it can be speculated that these genes play
a key role in responding to drought stress. For salinity stress; PtsHsp-11, PtsHsp-21,
PtsHsp-36, PtHsp40-113, PtHsp40-117, PtHsp60-31, PtHsp60-33, PtHsp60-38,
PtHsp60-49, PtHsp70-09, PtHsp70-12, 33, PtHsp90-09, PtHsp90-12, PtHsp100-21,
and PtHsp100-75 expression levels of genes were increased. In the cadmium stress
conditions; PtsHsp-44, PtsHsp-54, PtHsp40-117, PtHsp60-06, PtHsp60-12, PtHsp70-
21, PtHsp70-28, PtHsp90-02, PtHsp90-10, PtHsp90-12, PtHsp100-22, and PtHsp100-
71 the expression levels of the genes were high. In addition, it was determined that the
highest level of cadmium accumulation of the root in poplar taxa.

With this thesis study, it is anticipated that new possibilities will be provided for gene
cloning and functional analyzes that can be used in subsequent studies to improve
stress tolerance in plants. In this regard, plants have obtained preliminary information
on molecular mechanisms related to stress, which will enable the production of new
projects. As a result, defining this genomic analysis will provide a new perspective for
future work on other forest trees in terms of developing tolerance against poplar, which
is an important species for rapidly developing and deficit in Turkish wood raw
materials.

Key words: Heat shock proteins, poplar, gene expressions analyses, bioinformatic
analyses, gRT-PCR

2017, 404 pages
Science Code: 1205
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TESEKKUR

Tezin fikir asamasindan sonuglanmasina kadar gegen siiregte degerli vaktini ayiran ve
bilimsel destegini sunan, yardimini hi¢gbir zaman esirgemeyen, karsilastigim sikinti ve
engelleri agsmami saglayan; lisans ve yiiksek lisans 6grenimimde emegi bulunan,
meslegimi sevmemi saglayan, kendisini her yoniiyle 6rnek aldigim 6zel insan, degerli
danisman hocam, Saym Prof. Dr. Sezgin AYAN’a sonsuz saygi ve siikranlarimi
sunarim.

Calismanin baslangicinda bu konuyu c¢alismam ic¢in beni tesvik eden, ¢alisma
siiresince deneyim, bilgi ve desteklerini esirgemeyen c¢alismanin sonuca
ulastirilmasinda ve karsilagilan giicliiklerin asilmasinda yon gosterici olan, bilim
insan1 olmasinin yaninda benim i¢in ¢ok 6zel bir 6nemi olan, yaninda yetigmekten
onur ve mutluluk duydugum, degerli hocam Sayin Do¢. Dr. Mehmet Cengiz
BALOGLU’na yiirekten tesekkiir ederim.

2015 yilinda doktora tez dénemi icerisinde basvuruda bulundugum; TUBITAK Bilim
Insan1 Destekleme Daire Baskanlig1 2211-C Kodlu Yurti¢i Oncelikli Alanlar Doktora
Bursunu (2015/2) almaya hak kazandim. TUBITAK-BIDEB daire baskanligi 2211-C
kodlu yurti¢i 6ncelikli alanlar doktora burs programina tesekkiirlerimi sunarim.

Tez calismasi ii¢ farkli KUBAP projesi ile tamamlanmistir. Projelerde farkli stres
faktorleri ¢alisilmustir. Ik proje KU-BAP01/2014-09 kodlu - “Is1 Soku Protein
(Hsp70: Heat Shock Protein70) Genlerinin  Populus nigra'da (Karakavak)
Tanimlanmasi, Biyoinformatik Analizleri ve Kuraklik Stresi Altinda Gen ifade
Seviyelerinin Belirlenmesi” konuludur. ikinci proje KU-BAP01/2015-21 kodlu “Is1
Soku Protein (Hsp60/Hsp100/sHsp: Heat Shock Protein) Genlerinin Populus
Taksonlarinda Tanimlanmasi, Biyoinformatik Analizleri ve Tuzluluk Stresi Altinda
Gen Ifade Seviyelerinin Belirlenmesi” baslikl1 projedir. Ugiincii proje ise; KUBAP-
01/2016-39 kodlu “Hsp40 ve Hsp90 Ist Soku Proteinlerinin Kavak Genomunda
Tanimlanmasi, Biyoinformatik Analizleri ve Kadmiyum Stresi Altinda Populus
Taksonlarinda Gen Ifade Seviyelerinin Belirlenmesi” isimli projedir. Kastamonu
Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Yonetimi  Koordinatorliigii  Birim
Baskanligi’na tesekkiir ederim.

Arastirmanin her asamasinda goriis ve Onerilerinden yararlandlgln}, desteklerini hep
hissettigim, yol gostericilerim; Saym Prof. Dr. Ahmet SIVACIOGLU ve Yrd. Dog.
Dr. Yasemin CELIK ALTUNOGLU’na icten tesekkiir ederim.

Doktora 6grenimim boyunca aldigim derslerde kendimi gelistirmemde bana rehber
olan sevgili hocalarim Sayin Prof. Dr. Ali ERGUL ve Saym Prof. Dr. Hilal 0ZDAG’a
tesekkiirii bir bor¢ bilirim. Ayrica; egitimim siiresince bilgi ve tecriibelerinden
faydalandigim her konuda destegini hissettigim caligma arkadasim Sayin Yrd. Dog.
Dr. Seda ERKAN BUGDAY ’a yiirekten tesekkiir ederim.
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Tez Olglimlerim boyunca desteklerini hissettigim laboratuvar ¢alisma arkadaslarim
Uzman Pmar BALOGLU’na, Sibel KARAya ve Ars. Gor. Ferhat ULU’ya, Yiiksek
lisans ogrencileri Mehmet UNEL, ve Fadime CETIN’e, Doktora dgrencisi Serife
YERLIKAYA’ya cok tesekkiir ederim.

Tiim yagsamim boyunca bana giivenen, maddi manevi karsilastigim zorluklara destek
veren, ¢aligmalarimda beni tegvik eden, onlime firsatlar sunan, bu giinlere gelebilmem
i¢in hi¢ bir fedakarliktan kaginmayan, basarilarimin asil sahipleri sevgili babam Fatih
YER’e ve annem Vildan YER’e goniilden tesekkiir eder, sicakliklarini hep sirtimda
hissettigim ellerini, sonsuz siikranlarimla 6perim. Sevgisi, dostlugu ve destegi ile her
zaman yanimda olan yasama sevincim canim kardesim Batin Mehmet YER’e sonsuz
sevgilerimi tesekkiirlerimi sunarim. Ailem benim en biiyiik sansim, canlarimsiniz!

Lisans Egitiminde Gazi Universitesi Orman Miihendisligi béliimiinden birincilikle
mezun olmam, Kastamonu Universitesi Orman Miihendisligi Béliimii Silvikiiltiir
Anabilim dalina OYP kapsaminda atanmam hayatimda biiyiik bir onur vesilesi
olmustur.

Calismanin bilim diinyasina, iilkemiz ormanciligina, arastiricilara ve ilgilenenlere
yararli olmasini dilerim.

Esra Nurten YER
Kastamonu, Aralik, 2017
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1. GIRIS

Ormanlarin devamliliginin saglanmasi, gengligin yeniden olusmasi, dinamik sistemin
korunmasi ve planlanmasi silvikiiltir (orman yetisme) bilim dalinin arastirma

konusunu olusturmaktadir.

Sanayi devrimi Ooncesinde insanoglunun temel ihtiyaglarina (1sinma, pisirme vs.) cevap
veren en 6nemli kaynaklardan biri odun hammaddesi olmustur. Ormanlara yapilan
baski1 sonucunda tahribat boyutlar1 artmig ve ormanlar insan ihtiyaglarina mevcut
potansiyelleri ile cevap verememistir. Sanayi devrimi sonrasinda ise; komiir; yakin
tarihte de; petrol - dogal gaz gibi fosil yakitlarin ve niikleer enerjinin insanlar
tarafindan kullanim pay1 artmistir. Bu yonlii tiikketim ekolojik dengenin bozulmasina
neden olmustur. Bu nedenle, enerji arzinin yenilenebilir kaynaklar ile dogaya uygun

yontemler kullanilarak saglanmasi gerekliligi giindeme gelmistir.

Yenilenebilir dogal kaynaklara yonelim ile, tilkelerin disa bagimliligini (petrol, dogal
gaz vs.) azaltilabilecek, dinamik siireci tehdit eden olumsuzluklar minimum diizeyde
tutulabilecek, tahrip olan dogal ormanlarimizda genetik ¢esitlilik korunabilecek, odun
hammaddesi arz - talep dengesi saglanabilecektir. Ayrica, bitki gen kaynaklar
varyasyonu yiiksek olan Tiirkiye i¢in, silvikiiltiirel amaglara uygun 1slah stratejilerinin
gelismesine imkan taninmig olacaktir. Bu sayede; mevcut kaynaklara alternatif olacak,
dogal kaynaklar lizerindeki baskiy1 azaltacak ve odun hammaddesine olan arz acigini
kapatabilecek; “Kavak ve Hizli Gelisen Tiir Plantasyonlar1 Isletme Modeli”
ormancilik faaliyetlerine katki saglayacaktir (Koger, 1999; Karaosmanoglu, 2003;
Saracoglu, 2008; Asan, 2008; Birler, 2010; McKay, 2011; Anonim, 2014).

Avrupa Birligi (AB) toplam enerji tiiketiminde, yenilebilir enerji kaynaklarinin
paymin arttirtlmas: ve giivenli enerji arzin1 saglamak icin, fosil yakitlara yonelik
ithalata bagimliligin azaltilmasini amaglamistir. Bu nedenle, toplam enerji tiketimi
icerisinde yenilenebilir enerji kaynaklarinin paymni 2020 yilina kadar %?20’ye

ulastirmay1 hedeflemistir (Baxter ve Anderson, 2008). ABD, Isvec, Yeni Zelanda,



Brezilya, Giiney Kore, Sili ve Kanada petrol fiyatlarindaki gelismeler ve artan karbon
emisyonunun iklim {izerindeki olumsuz etkileri nedeniyle, yenilenebilen enerji
kaynaklarini kullanimina énem vermistir. Nitekim Finlandiya (%22), Isve¢ (%18) ve
Avusturya (%11) toplam enerji ihtiyaglarimi enerji ormanlarindan saglamaktadir
(Saragoglu, 2006). Ayrica bu iilkeler birim alandan kantite ve kalite olarak daha fazla
odun hammaddesi iiretmeyi hedeflemektedirler. Yeni Zellanda Pinus radiata’da
ticlincli generasyon tohum bahgelerini tesis edip, genetik 1slah ile kiiltiirel yontemler

kullanarak 50 yilda tiretimi %90-100 artirmistir (Jayawickrama ve Carson, 2000).

Diinyada ki bu gelismelere karsilik Tiirkiye’de ormancilik sektoriinde bozuk baltalik
alanlarin verimli hale getirilmesi yaklasimi, fosil yakitlara alternatif olusturabilecek
diizeyde degildir. Diger {ilkelerde oldugu gibi Tiirkiye’de endiistriyel enerji
ormanciligi plantasyonlari; kavak ve hizli biiyliyen agag tiirlerinin yaygin olarak
bulundugu, verim giicii yiiksek ve mekanizasyona uygun alanlarda, bitkisel kiitle
tiretimini amaglayan ve 4-7 yillik idare siireleri ile isletilen baltalik isletmeciligi olarak
diistiniilmelidir (Birler, 1995; Tungtaner, 2000; Boydak, 2003; Asan, 2008; Saragoglu,
2010; OGM, 2013).

Uluslararas1 Kavak Komitesi (IPC) raporlarina gore; Diinya’da 54 milyon ha
tizerindeki bir alanda dogal olarak kavak agaci yetismektedir. Bu alanin %99’u Rusya
Federasyonu, Kanada, Amerika Birlesik Devletleri ve Cin gibi gelismis iilkelerde yer
almaktadir. Bu iilkelerde dogal kavak sahalarinin %83’ cok amagl kullanilmakta,

%17’si ise ¢evre koruma amach yaklasim ile isletilmektedir (Anonim, 2016).

2016 yili Kavak agaclandirma sahalar ise; Diinya’da 31,4 milyon ha’dir. Bu sahanin
%581 (18,3 milyon ha) ¢ok amagli, %30’u (9,4 milyon ha) odun tiretimi amagh, %9’u
(2,9 milyon ha) gevre koruma ve %3’d (0,9 milyon ha) yakit eldesi amagh
isletilmektedir. Fransa’da 253,5 milyon m®, Macaristan’da 156,7 milyon m?; italya’da
118,8 milyon m?; Romanya’da 60,7 milyon m?; Belgika’da 40 milyon m?; Ispanya’da
102,8 milyon m®; Bulgaristan’da 25,6 milyon m?; Kanada’da 17,9 milyon m?; Cin’de
9 milyon m® kavak odunu iiretimi gergeklestirilmektedir (DPT, 2007; Anonim, 2011;
Anonim, 2016).



Tiirkiye toplam 77 945 200 ha yiizey alanina sahiptir. Bu alanin %28,6’si (22 342 935
ha) ormanlik alandir. Orman Genel Midiirliigii (OGM) 2015 yili verilerine gore;
Tiirkiye orman alaniin %57’si (12 704 148 ha) normal kapali , %34°i (9 638 787 ha)
ise bosluklu kapali ormanlik alandir. Toplam yillik eta ise 18,3 milyon m® diir. Bu
iiretime karsilik Tiirkiye’de toplam 30 milyon m3 odun hammadesi tiiketilmektedir
(Konukgu, 2001). Buna ragmen 2016 yil1 verilerine gére 21 milyon m? endiistriyel
odun, 4,8 milyon m® de yakacak odun iiretilmektedir. Tiirkiye’de kisi bast odun
hammaddesi tiiketim diizeyi 0,5 m®/kisi/y1l belirlenmistir. Ekonomik acidan ileri
iilkelerde kisi basina odun hammaddesi tiiketimi 1,5 m¥/Kkisi/y1l olarak belirlenmistir
(Anonim, 1999; Boydak ve Caliskan, 2014; Anonim, 2015). Ugler (2017) “Diinya ve
Tiirkiye’de hizli gelisen tiir endiistriyel plantasyonlarin durumunu degerlendirdigi
calismasinda; Tiirkiye i¢in endiistriyel plantasyonlarda beklenilen hedefin
gerceklesmesine dair; hizli gelisen tiirlerle ilgili 1slah edilmis iiretim materyalinin
kullanilmasima dikkat ¢ekmistir. Bu noktada hizli niifus artisina bagl olarak gittikce
artan bu odun hammaddesi a¢iginin kapatilmasinda; kisa idare siireli, kavak ve hizl

geligen tiirler ile tesis edilen endiistriyel plantasyonlara 6nem verilmesi gerekmektedir.

Tiirkiye’de planli kavake¢ilik i¢in ilk uygulamalar, 1955 yilinda “Milli Kavak
Komisyonu’nun kurulmasi ile baslamistir. Birlesmis Milletler FAO teskilati ve
komisyon toplantilarinda “Kavak¢ilik Arastirma Enstitiisii” kurulmasi Onerisi kabul
edilerek; 1962 yilinda “Kavak ve Hizli Gelisen Orman Agag¢lart Aragtirma Enstitiisii
Miidiirliigii” kurulmustur. Enstitiniin kurulmasi ile birlikte; endiistriyel ve ekonomik
degeri yiiksek kavak, sogiit ve diger hizli gelisen diger orman agaglarinin belirlenmesi,
gelistirilmesi, yayginlastirilmasi, iiriinlerin degerlendirilmesi ve bu konularda ortaya
cikacak sorunlarin ¢ozliimii i¢in uygulamali arastirmalar yapilmaya baslanmistir.
Ayrica, kavak ve sogiit tiirlerinin, bitkisel kaynakli yenilenebilir enerji ile ilgili yapilan
calismalarda biyoenerji eldesinde hammadde olarak kullanilmasi konusunda 1slah ve
yetistirme calismalar1 yapilmistir (Birler, 2010). Enstitii kurulus yili verilerinde;
kavak odunu iiretimi 300 bin m®/y1l iken; Tiirkiye Devlet Planlama Teskilat1 (DPT)

2007 yil1 verilerine gore; Tiirkiye’de 4,3 milyon m® kavak odunu iiretimi yapilmustir.



Tiirkiye genelinde dogal olarak yetisen dort kavak tiirii mevcuttur. Bunlar; Populus
nigra L. (Karakavak), Populus tremula L. (Titrek kavak), Populus alba L. (Ak kavak)
ve Populus eupratica O. (Firat kavagi)’dir. Tiirkiye’de kavak odun {iretiminin yaklasik
%55’1 (2,4 milyon m®) melez kavak klonlarindan kalan %45’i (1,9 milyon m?3)
karakavak agaglandirmalarindan saglanmaktadir. Tiirkiye’de normal kapal1 6.445 ha,
bosluklu kapali 9.843 ha olmak tizere toplam 16 228 ha alanda OGM tarafindan kavak
isletmeciligi yapilmaktadir (Anonim, 2015). 2011 FAO verilerinde; Tiirkiye’de kavak
yetistirme alanlarinin 7 963 ha dogal ormanlar, 125 000 ha plantasyon alanlari olmak
tizere toplam 132 963 ha olarak belirlenmistir. Ayrica, FAO tarafindan yayinlanan
raporlarda; iilkenin sulanabilen tarim alanlarmin ve taban suyundan faydalanabilir
sahalarin %5 inin kavak yetistiriciligine ayrilmasinin tarim alanlarini etkilemeyecegi
bildirilmistir. Bu hususta Tiirkiye’de minimum 344 869 ha uygun alan oldugu tespit
edilmistir (Zengin vd., 2003).

Tiirkiye’de endiistriyel odun hammaddesi agiginin 2020 yilinda en az 40-50 milyon
m®yil olacagi dikkate alindiginda, genetik 1slah calismalarmin 6nem ve ivediligi
belirgin olarak ortaya ¢ikmaktadir (Birler, 1995). Bu nedenle Tiirkiye’de nispeten
genis yayilis alanina sahip olan, hizli biiylime 0Ozelligi gosteren ve odunu hafif
olmasindan dolay1 endiistri kuruluslar tarafindan kullanilan “Kavak™ tiirleri ¢aligma
konusu orman agaci olarak secilmistir. Tiirkiye’de “Kavak” odunsu bitki Ortiisii
kaldirilan yerlerde, ¢ogunlukla gegici orman toplumlart kurarak kendinden sonra
gelecek agag tiirlerine elverisli iklim ve toprak kosullari hazirlayan “oncii agag¢™tir.
Kavagin “fitoremediasyon” (bitki kullanilarak kirlenmis alanlarin temizlenmesi)
amacl kullanilabilir bir aga¢ tiirii olmasi, 10-20 yil gibi kisa idare siireleri ile
isletilebilir olmasi, diger orman agaclarina gore yatirilan sermayenin daha kisa
zamanda geri alinabilir olmasi, vejetatif yollarla kolay tiretilebilir olmasi, orman iiriinii
isleyen endiistri kuruluslar1 (Kagit, Sunta, Kibrit ve Palet sanayisi) tarafindan da kavak
odunu talebi olmasi, Ozellikle kirsal kesimde geleneksel metodlarla tarimsal
ormancilik (agroforestry) sistemlerinden yol-nehir-kanal kenar1 dikimleri ve ayni
zamanda ziraat alanlarinda rlizgar perdesi, toprak ve su koruma amagh kullanilabilir
olmas1 ayrica akarsu yataklarinin 1slahinda da kullanilabilirligi gibi 6zellikleri

nedeniyle halk tarafindan en ¢ok benimsenen ve kullanilan agag tiiriidiir. Hatta



Anadolu’da dogan her ¢ocuk i¢in bir kavak agaci dikilmektedir Eski Roma’da ise
Populus kelimesinin “Arbor Populi” deyim anlami “Halk Agaci” olarak ifade
edilmektedir (Saribas, 1993).

Tiirkiye i¢in bu denli Gneme sahip olan; Kavak iiretimi bugiin istenen kalite ve miktar
da degildir. Bu noktada uygun kavak kiiltivarlarinin ortaya ¢ikarilmasi, 1slah
caligmalarinin temelini olusturmaktadir. Odun {iretimine bagli yetistirilen kavak
klonlar1 genellikle akarsu boylarinda yetistirilmektedir. Bu hususda arastirmacilar,
rutubet sikintisinin bulundugu yamag arazilere uyum saglayabilen kavak klonlarinin
belirlenmesi ve iiretimine yonelik 1slah projeleri baslatmiglardir. 1980°lerde Giiney
Kore’de yamag arazilerde hizli biiylime yapabilen ve kurakliga dayanikli olan Titrek
kavak klonlar1 se¢cimine dair 1slah stratejileri gelistirilmistir. Karasal iklimin hiikiim
siirdiigli bolgelerde don zararlar1 kavak odununda catlaklar olusturmaktadir. Bu
sahalar i¢in dona dayanikli kavak tiirlerinin se¢imine yonelik 1slah g¢alismalari
yapilmistir. Tiirkiye’de Kirsehir-Kocabey karakavak populetumlarinda don ¢atlagina
maruz kalan birey sayisinin %69 oraninda bulunmasi tahribatin boyutunu
gostermektedir (Tungtaner, 1998). Bu noktada “hem abiyotik hem de biyotik zararlara
karst mukavemeti yiiksek olan kavak klonlarinin iiretimine” dair 1slah caligmalari,
[zmit Arastirma Fidanlhiginda klon denemeleri (populetumlar) ile baslatilmistir. Kuzey
Amerika’da dogal olarak yetisen Populus deltoides ve Populus trichocarpa tiirleri
ithal edilmis ve arastirmalarda kullanilmistir. “Tiirkiye Kavak¢iligini Gelistirme
Projesi” kapsaminda Italya’dan cesitli kavak klonlarma ait celikler getirilmis ve
tilkemizdeki biiyiime performanslari incelenmistir. Bu gelismeler 1s18inda Tiirkiye’de
mevcut Populus euphratica tohumlari da 1992 ispanya’da yapilan Uluslararas: Kavak
Komitesi toplantisinda talep edilmistir. Farkli amaglara hizmet edebilecek kavak
klonlarin secimlerine yonelik 1slah arastirmalart tiim iilkelerce ortak anlasmalar

dahilinde baglatilmistir (Birler, 2010).

Tiirkiye 1965 yilinda karasal iklim sartlarina sahip Orta, Dogu ve Gilineydogu Anadolu
bolgelerinde geleneksel olarak yetistirilen yerli piramidal karakavak kiiltivarlarinin
arasindan en uygun olanlarinin se¢imine yonelik Uluslararas1 Kavak Komisyonuna

basvuruda bulunmustur. TR-56/52 nolu klon i¢in “GAZI”; TR-56/75 nolu klon i¢in



“ANADOLU” ismi; TR-62/154 klon igin “BEHICBEY”; TR-67/1 klon igin
“GEYVE” ve TR-77/10 klon i¢in ise “KOCABEY” isimleri tescil edilmistir.
Tirkiye’de karakavagin yayilis gosterdigi bolgelerde 302 adet fert segimi
gergeklestirilmistir. Bunlarin bir kismi Avrupa Orman Genetik Kaynaklar1 Programi-
EUFORGEN (Europen Forest Genetic Resources Programme) kapsaminda “ex-situ”

koleksiyon iginde yer almistir (Tungtaner, 1998).

Tirkiye’de yetistirilmesi en uygun yabanci kavak klonununda ise Populus
euramericana cv. klon “I-214” olarak belirlenmistir. Ozellikle sahil ve sahil ardi
bolgelerde 1000 m yiikseklige kadar agaglandirmalarda kullanilmaktadir. Kurulan
populetumlarin basar1 durumu incelendiginde; klonun Orta ve Giineydogu Anadolu
bolgelerinde de kullanilabilecegine karar verilmistir. 1978 yilinda Samsun (Terme)’de
ve Izmit’te denemesi kurulan Amerikan karakavagi (Populus deltoides Bart.) klonu
olan “I-77/51” nolu klon i¢in “SAMSUN” ismi ile tescilleri yapilmistir. Samsun
klonunun olumsuz c¢evre kosullarina karsi daha duyarli oldugu tespit edilmistir.
Ayrica, “1-45/51” nolu Euramerican melez klonunun olumsuz ¢evre sartlarina karsi
diger klonlardan daha direngli oldugu bildirilmistir (Tungtaner, 1998; Birler, 2010).
Secilen kavak klonlarma ait celik materyalleri ile Izmit ve Behicbey-Ankara
fidanliklarinda ex-situ koleksiyonlar kurulmustur. Bunlarin disinda Akkavak (Populus
alba L.), Titrek kavak (Populus tremula L.), Ak kavak ve Titrek kavagin dogal melezi
olan Boz kavak (Populus x canascens) ve Firat kavagi (Populus eupratica Dode.

Guinier)’na ait “in-situ” koruma alanlar1 belirlenmistir.

Son yillarda bir¢ok iilkede; kavak tiirlerine ve klonlarina ait genetik varyasyonlar
arastirilmakta, abiyotik ve biyotik stres faktorlerine karst dayanikli fertleri secilmekte
ve melez kavak seleksiyonlarina dair klasik ve molekiiler 1slah ¢alismalari
gerceklestirilmektedir. Nitekim Tiirkiye’de Kavak ve Hizli Gelisen Orman Agaglar
Arastirma Mudiirligii 2000-2014 yillart arasinda 3 biiyiik proje baslamistir. Bunlar;
“Karakavak’ta (Populus nigra L.) Islah Caligmalar1”; “I¢ Anadolu, Dogu ve
Giineydogu Anadolu Bolgelerinde Melez kavak (Populus x euramericana Dode.) ve
Amerikan Karakavak’larinda (Populus deltoides Bartr.) Genetik Islah Calismalar1™; ve

“Marmara, Karadeniz, Dogu Akdeniz ve Giineydogu Anadolu Boélgelerinde kitlesel



odun iretimine yonelik kavak klonlarinin tespiti’ konusundadir. Bu projelerde temel
amag klonlarin koklenme basarisi, biiylime 6zelliklerine gore yiiksek hacim iiretimi
yapan klonlarin se¢imi, odunun teknolojik ozellikleri (lif-yonga vb.) ve o6zellikle
abiyotik-biyotik zararlilara kars1 direngli klonlarin belirlenmesi olmustur. Arastirma

sonuclar1 Tirkiye kavak genetik 1slah ¢aligsmalarina yon vermistir.

Diinya’da genetik ¢alismalar bugiine kadar genom sekansi (dizisi) yapilmis olan
Arabidopsis thaliana bitkisi tizerinde yiiriitilmistiir. Fakat odunsu bitkiler igin; A.
thaliana genom galismalarindan elde edilen bilgiler yetersiz kalmistir. Odunsu bitkiler
icin model bir bitkiye ihtiya¢ duyulmustur (Taylor, 2002). Biyoteknolojik yontemlerin
gelisimiyle birlikte 2002 yilinda ABD-Enerji Bakanligi Populus trichocarpa’nin
genom dizisinin yapilacagini duyurmustur. Pinus tiirlerinden doért kat daha kiigiik
genoma sahip olan (500 Mbp) P. trichocarpa genom analizi tiim verileri 2006 yilinda
tamamlanmistir (Tuskan vd., 2006). Tamamlanan genom analizlerine dayali olarak;
genlerin fonksiyonlarmin tespiti, genom haritalanmasi, genomik dizileri kodlayici
bolgelerin tanimlanmasi ile gen ifadesi ve diizenlemesi ile ilgili aragtirmalar biiyiik bir

hizda gelisme gostermistir.

Tiurkiye’de “Tiirkive Karakavak Gen Kaynaklarinin Genetik Karakterizasyonu ve
Karakavak Molekiiler Islah Programimin Gelistirilmesi” isimli TOVAG (Tarim,
Ormancilik ve Veterinerlik Arastirma Destek Grubu) projesi baglatilmis ve proje 2014
yilinda sonug¢landirilmistir. Proje kapsaminda; Tiirkiye’de ekonomik, sosyal, ekolojik
ve cevresel oneme sahip olan kavakg¢iligin stirdiiriilebilir olmast i¢in iklim degisimi
beklentileri kapsaminda degisecek ¢evresel kosullarida dikkate alan karakavak gen
kaynaklarmin karakterizasyonu, kullanimi, korunmasina yonelik genetik verilerin elde
edilmesi ve molekiiler 1slah ¢alismalarinda etkin markdorlerin belirlenerek kullanilmasi

amaclanmistir (Kaya vd., 2014).

Bu gelismeler 1s1ginda; Tirkiye’de “biyoinformatik temelli molekiiler 1slah
yontemleri” ile Kavak cinsine ait yapilan ¢alismalarin az olmasi ve bu yontemlerin

TUBITAK tarafindan da oncelikli alanlar olarak belirlenmesi; doktora tez calisma



konusunun olusmasina ve tez c¢alismasinda Kavak cinsinin secilmesine etken

olmustur.

Tez calismasi iki ana boéliimden olusmaktadir. Birinci boliim’de Kavak cinsinin bazi
tiir ve klonlarinda; genom diizeyinde belirlenen, stres aninda iiretilen, proteinlerin ve
membranlarin yapisinin  korunmasini saglayan; “Stres proteinleri - Isi Soku
Proteinleri” (Hsps) gen ailesinin analizleri yapilmistir. Bu analizler; Kavak
genomunda Hsps gen ailelerinin tanimlanmasi, kromozomlar {izerinde dagiliminin
incelenmesi, tandem ve segmental duplikasyonlarinin hesaplanmasi, birbirlerinden
ayrilma oranlarinin belirlenmesi, dizi hizalamalarinin, gen yapisinin, filogenetik
iligkilerinin  tespiti, korunmus motif bolgelerinin ¢ikarilmasi, gen ontoloji
kategorilerinin olusturulmasi, ti¢ boyutlu modellemeleri, genleri hedef alan miRNA
gruplarmin tespiti ve baska tiirler ile ortolog iliskilerinin belirlenmesidir. ikinci bliim
de ise; Kavak genomunda Hsps gen ailelerine ait tanimlanan korunmus dizilerin
secilmesi, kavak taksonlarinda bu gen bdlgelerinin abiyotik stres kosullarindaki

(kuraklik-tuzluluk-kadmiyum) ifade seviyeleri ortaya konulmaya galigilmistir.

Kastamonu Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisi Orman Miihendisligi Anabilim
Dalinda molekiiler seviyede ele alinan bu tez ¢alismasinin; Tiirkiye ormancilifimiza
dair teorik ve pratik bir temel olusturmasi Ongoriilmektedir. Ayrica, calisma
kapsaminda belirlenen genlerin gerek islah c¢alismalarinda biyobelirteg olarak
kullanilmas: Onerilerek gerekse de gen transferi ¢alismalarina altlik olusturma
potansiyeli ve gen kaynaklarimizin korunmasi noktasinda dayanikli ormanlarin

kurulmasini ve ormanlarimizin siirekliligini saglayabilecektir.



2. KAVRAMSAL CERCEVE

2.1. Kavak (Populus L.) Cinsine ait Ozellikler

2.1.1. Taksonomik siniflandirmasi

Kavak (Populus L.) Spermathopyhta (tohumlu bitkiler) grubundan Angiospermae
(kapali tohumlar) alt subesinde Dicotyledonae (iki genekliler) smifi icerisinde
Monochlamydeae ait sinifinin Salicales takimina ait Salicaceae familyas1 grubunda
bulunmaktadir (Sekil 2.1) (Davis, 1982).

Alem Plantae
= Sube Magnoliophyta
Smif Magnoliopsida
5= Takim Salicales
= Aile Salicaceae

= Gins Populus
= Tir Populus L.

Sekil 2.1. Kavak cinsinin taksonomik siniflandirmasi (Davis, 1982)

Kavaklar taksonomik olarak alt1 seksiyona ayrilarak incelenmektedir (Eckenwalder,
1996; Dickmann ve Kuzovkina, 2014) (Tablo 2.1).

Tablo 2.1. Kavak cinsinin seksiyon, takson ve Ingilizce karsiliklar:

Seksiyon Takson Ingilizce Karsiig
1. Abaso P. mexicana Wesmael Yaqui cottonwood
2. Turanga-Bunge P. euphratica Olivier Euphrates poplar
(Afro-Asian P. ilicifolia (Engler) Rouleau Kenyan poplar
poplars) P. pruinosa Schrenk Desert poplar
3. Leucoides P. glauca Haines Asianswamp cottonwood
(Swamp P. heterophylla Linnaeus Swamp cottonwood
poplars) P. lasiocarpa Oliver Heart-leaf poplar




Tablo 2.1’in devami

4. Aigeiros P. deltoides Marshall Eastern cottonwood
(Cottonwoods, P. fremontii S. Watson Fremont cottonwood
black poplar) P. nigra Linnaeus Black poplar

5. Tacamahaca P. angustifolia James Narrowleaf cottonwood
(Balsam P. balsamifera Linnaeus Balsam poplar
poplars) P. cathayana Rehder Cathay poplar

P. ciliata Royle Himalayan poplar
P. koreana Rehder Korean poplar
P. laurifolia Ledebour) Laurel poplar
P. maximowiczii Henry Japanese poplar
P. simonii Carriére Simon poplar
P. suaveolens Fischer Siberian poplar
P. szechuanica Schneider Szechuan poplar
P. trichocarpa Torrey & Gray Black cottonwood
P. yunnanensis Dode Yunnan poplar

6. Populus P. alba Linnaeus White poplar

(White poplars

and aspens)

P.guzmanantlensis Vaz.&Cuevas
P. monticola Brandegee

P. simaroa Rzedowski

P. adenopoda Maximowicz

P. gamblei Haines

P. grandidentata Michau

x P. sieboldii Miquel

P. tremula Linnaeus

P. tremuloides Michaux

Manantlan poplar
Baja poplar
Balsas poplar
Chinese aspen
Himalayan aspen
Bigtooth aspen
Japanese aspen

Common aspen
Quaking aspen

2.1.2.Diinya Uzerinde Yayilis Sahasi

Diinya iizerinde ¢ogunlukla kuzey yarimkiirenin iliman rejyonlarinda yayilis alani
bulmaktadir. Salicaceae familyasi icerisinde yer alan Populus ve Salix cinsine ait
toplamda 400-500 takson bulunmaktadir (Dickmann ve Kuzovkina, 2014). Asya,
Avrupa ve Kuzey Amerika’da yayilis bulan Populus cinsine ait yaklasik 35 tiir

mevcuttur (Tungtaner, 2008).
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2.1.3. Tiirkiye’de Yayihs Alam

Tiirkiye’de Kavak; Orta Anadolu, Karadeniz ve Trakya mintikalarinda gok iyi gelisme
gostermekte olup, Giineydogu ve I¢ Anadolu step bolgesi disinda kalan tiim orman
mintikalarindaki yaprakli ve igne yaprakli karisik ormanlarinda kiimeler halinde veya
serpili olarak, yangin gecirmis ve tiraglama alanlarinda ise saf mescereler halinde

yayilis gostermektedir (Oner ve Aslan, 2002; Birler, 2010).

Tiirkiye’de toplam bes kavak tiirti dogal yayilis géstermektedir. Bunlardan biri P. alba
ve P. tremula’nin dogada olusturdugu melez kavak tiirii olarak tescil edilen Leuce
seksiyonu Albidae alt seksiyonunda yer alan 1-Populus x canescens (Grey poplar-Boz
kavak)’dir. Tiriin Orneklerini Trakya Longos ormanlarinda gormek miimkiin

olmaktadir (Toplu, 2001).

Diger dort kavak tiirli: Turanga seksiyonunda sadece bir tiir ile temsil eden 2-P.
eupratica (Firat Kavagi)’dir. Tiirkiye’de giiney ve giineydogu kisimlarda Firat, Goksu

ve Dicle nehirleri kenarlarinda goriilmektedir.

Aigeiros seksiyonuna ait 3-P. nigra (Karakavak) ise genellikle Orta Asya’da daginik
olarak bulunmaktadir. Populus (eski adi=Leuce) seksiyonu iki alt seksiyondan

olusmaktadir.

Albidae alt seksiyonun’da 4-P. alba (Akkavak)’dir. Genellikle nehir, yol, dere ve su
kenarlarinda yayilis yapmaktadir. Trepidae alt seksiyonunda 5-P. tremula (Titrek
kavak) daha c¢ok Tiirkiye’de daglik ve ormanlik alanlarda yayilis gostermektedir
(Anonim, 1994).

Bunlar Tablo 2.1°de alt1 ¢izili olarak belirtilmistir. Tiirkiye’de plantasyonlarda yaygin
olarak kullanilan ticari klonlar ise P. x canadensis ¢esitleri ve 1-45/51, P. deltoides
cesitleri Samsun (I-77/51) ve Izmit ve P. nigra cesitleri “Afghanica, Kocabey, Gazi,

Anadolu, Geyve ve Behicbey” olmaktadir (Ayan ve Sivacioglu, 2006).
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2.1.4. Karakteristik Ozellikleri

Kavak cinsine ait karakteristik 6zellikler Tablo 2.2’de 6zetlenmistir (Yaltirik, 1993;
Taylor, 2002; Zengin, 2003; Dickmann ve Kuzovkina, 2014).

Tablo 2.2. Kavak (Populus L.) cinsi karakteristik dzellikleri

Karakter Kavak Cinsi
Genom 2n=38 / n=19 kromozomu; 485+10 milyon DNA baz ¢ifti; 45,555 ¢ekirdek

gen dizisi; 153 kloroplast ve mitokodri gen dizisi bulunmaktadir.

Habitus Genel olarak agag, nadiren ¢ali goriinimli bir cinsli iki evcikli odunsu

bitkilerdendir. Baz tiirlerinde bir evcikli yap1 goriilebilmektedir.

Cicekler Cigek kurullart asagiya sarkik goriiniimdedir. Hem disi cicekler hem de
erkek c¢icekler salkim halinde (kedicik bi¢iminde) birlesmistir. Yapraklar
goriilmeden ¢igekler acilir ve gogunlukla riizgar yoluyla dollenme olur.
Cicek tozlarimi yakalayabilmek adina iki-li¢ -dort pargali stigma (tepecik)
gelismistir. Mart basinda ¢igeklenme goriilmektedir.

Meyve Meyveler lokolosid seklinde kapsiil goriiniimliidiir. Kapsiil i¢erisinde ¢ok
sayida tohum taginmaktadir. Tohumlar pamuksu olup tiily demeti sekliyle

ucarak taginmaktadir. 5-10 yaglarindan sonra tohum vermektedirler.

Yaprak Kavak tiirlerine ait belirgin farkliliklar mevcuttur. Yaprak ayasi
kenarlarindaki disler genellikle ince, kaba ve tam gorliniimlidiir.
Kulakgiklar biiyiik goziikkmektedir. Yaprak sapi silindirik, koseli ve bir
taraftan basik olabilmektedir. Yapraklar1 tiggen, elips, kalp bi¢imli, loplu
veya dar serit gorinimli olabilmektedir. Mart ortasi ile Nisan basi

yapraklanma goriilmektedir.

Siirgiin Siirgiinleri uzun ve kisa olabilmektedir.

Tomurcuk Tomurcuk uzun, sivri, bazilarinda regineli ve kokulu monopodial
gortinimlidir. Nadir olarak pseudo-terminal (Populus euphratica Oliv.)
tomurcuk goriilmektedir. Tomurcuklar siirglinlere ¢ok sirali sarmal

dizilmistir ve esit biiyiikliikte olmayan fazla sayida pul ile ortiiliidiir.

Habitat Cogunlukla 1lik ve soguk 1liman bolgeler; sulak alanlarda, kiyr
koridorlarinda veya yaylalarda yaygin olarak goriiliir; tundra ve dag

bolgelerinde az sayida taksonu bulunmaktadir.
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2.1.5. Yetisme Ortamm Ozellikleri

Hizli biiyiime 6zelliklerine paralel olarak yetisme ortami 6zellikleri de oldukga yiiksek
olmaktadir. Kavak plantasyon alanlariin genel olarak su gegirgenligi iyi olan, besin
maddelerince zengin, taban suyu derinligi olmayan, toprak havalanmasi yeterli olan,
pH notr ve notre yakin (6,5-7,5 arasinda) arasinda olan derin ve tuzsuz topraklarda
kurulmasi potansiyel yetisme 6zelliklerinin ortaya ¢ikarilmasina imkan vermektedir.
Kavak, 1s1k agacidir. A¢ik alanlarda ve orman igi bosluklarda biiyiiyen 6ncii karakterli
tiirdiir. Kavaklarda fotosentez yogunlugu fazladir. Asimile edilen CO2 miktar1 olduk¢a
yiiksek olup, 25-30 dm?/saat olmaktadir. Kavaklarin govdeleri 1s18a kars1 yonelim
(Fototropizma) gostermektedir. Govdelerde bu nedenle sekilsel degisiklikler
gortilebilmektedir. Kavak tiirleri diger odunsu bitkilere kiyasla ¢ok yiiksek bir kok
solunumu yapmaktadirlar. 1-2 yasindaki geng¢ fidanlar1 kokleriyle 24 saat i¢inde
verdikleri CO2 miktarinin kok kuru agirligimin 1 gr’i i¢in “mg” olarak 403 mg/CO>
/saat olmaktadir. Bu nedenle kokler taban suyunda ve toprak igindeki bosluklarda
bulunan oksijenden faydalanmaktadir. Toprak icerisindeki bosluk hacmi %10’dan
fazla olmaldir. Aksi durumda kokler oksijen yoklugundan Asphixiation (Bogulma-
Olme) olayma maruz kalmaktadir. Genel olarak yabanci kavaklar yayvan bir kok
sistemi gelistirmektedirler. Yerli kavaklar ise derince bir kazik kok sistemi
olusturmaktadirlar. Kavaklarin su istekleri diger tiirlere gore daha fazla olmaktadir.
Kavaklar bu nedenle “hidrofil” bitki grubunda bulunmaktadirlar. Genel olarak nehir
ve su kenarlarinda bolca bulunmaktadirlar. Dogal taban arazilerde ve nemli
topraklarda yetismektedirler. Geng yaslarda daha ¢ok sulanmalidirlar. Kavak
yetistirilmesine en uygun toprak igerisinde kil miktarinin %35’in altinda bulundugu
kumlu balgik, bal¢ik veya kumlu killi balgik tiirlindeki topraklardir. Kavaklar i¢in en
uygun taban suyu seviyesi yaz aylar1 i¢inde 1,0-1,5 m derinlikte olmalidir. Kireg
miktarinin %4-7 arasinda olmasi yeterli olmaktadir. Ancak besin maddelerince zengin
olan topraklarda %8-15 seviyesinde tutulabilir. Asit reaksiyonlu topraklara kireg
atilmasi iyi bir gelisim saglamaya yardimi olabilmektedir. Azot, fosfor, potasyum,
kalsiyum ve magnezyum mineralleri bakimindan zengin bir toprak yapisi istegi

bulunmaktadir. Topragin fiziksel 6zelliklerini iyilestirmek icin yesil giibre ya da ¢iflik
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giibresi sahalarda kullanilmaktadir (Ayik, 1989; Zengin, 1991; Anonim, 1994; Cepel,
1995; Zengin, 2003; Kantarci, 2005).

2.1.6. Tiirkiye’de Kavak Fidam1 Uretim Yontemleri ve Plantasyon Sahalari

Dikim materyali olarak kavak govde celigi, kavak fidan1 veya kavak sirik ¢eligi
kullanilmaktadir. Anaglik koklerden ¢ikan ¢ok sayida siirgiin (bir yash kavak gévdesi)
toprak yiizeyinden 10-15 cm yukaridan kesilerek alinmakta ve kavak ¢eligi tiretiminde
celiklik kavak govdesi veya kavak sirik ¢eligi olarak kullanilmaktadir. Celik hazirlama
islemi vejetasyon donemi diginda bir zamanda gergeklestirilmelidir. Kis sonu veya
ilkbahar baslangict uygun donemlerdir. Celiklik materyal hemen dikilmeyecek ise
giines almayan, serin ve korumali bir yerde gomiiye alinmalidir. 20-25 cm kalinlikta
hafif nemli bir kum ile {tizerleri kapatilmalidir. Soguk hava deposu mevcut ise +3 °C
ile +5 °C arasindaki sicaklikta nemli ortamda depolarda saklanabilir. Toprak tavinin
iyi oldugu, don tehlikesinin olmadig1 aylarda genellikle vejetasyon mevsimi disinda;
fidan sira araliginin 1,50 m ve 2,00 m arasinda birakildigi; celikler arasi mesafenin
yabanci kavaklarda 55 cm, yerli kavaklarda 40 cm alindigi sahalara dikimleri
yapilmalidir. Giiglii bir glibreleme programi ile yabanci kavak agaglandirmalarinda
yaygin olarak koksliz govde stirgiinleri (sirik celikleri) kullanimi daha pratik,
ekonomik sonuglar vermektedir. Kavak klonlari ile agaclandirmalar tesis etmek icin
bir araziyi blok olarak kaplayan “tam alan kavak aga¢landirmalari” yontemi tercih
edilmektedir. Kavak plantasyon sahalarinda bugiin bir ¢ok iilke Agroforestry
“Tarimsal ormanciik” faaliyetlerinde bulunmaktadir. Bu sekilde kavak
agaglandirmalarinin  ilk ¢ yillik donemlerinde ara tarim uygulamalar
yapilabilmektedir. Kavak agaglandirmalar1 altinda fasulye, domates, musir, seker
pancari, kavun, karpuz, biber, patlican, kabak ve salatalik gibi tarimsal iiriinler
yetistirilebilmektedir. Boylelikle ilk ¢ yil %80 atil durumda olan saha
degerlendirilmis olacaktir. Ayrica, kavak agaclandirmalar i¢in ilk {i¢ yil yapilacak
bakim bu sekilde capalama vs. islemler ile tarimsal iirlinlerin yetistirilmesinde
yapilacak bakim giderlerinden tasarruf olabilecektir. Dordiincii yildan itibaren kavak
agac¢landirmalarinin kokleri ve taclari yeterli bir genislige ulasacaktir. Agaclandirma

arazisinin onemli bir kismin1 da kaplamis olacaktir. Bu durumda sadece marul, kivircik
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salata ve maydonoz gibi kis irlinleri ile bir siire daha ara tarim yapilabilecektir. Bonitet
siifinin daha zayif oldugu araziler bu sekilde kullanilarak ekonomik agidan karlilik
diizeyini arttiracaktir. Tiirkiye’de “Tam alan kavak agaclandirmalar1” biiylik bir paya
sahiptir. Bunun yaninda “Baltalik kavak¢ilik”, “Galeri kavak¢iligi” ve “Sira dikim
kavak¢ilik” da yapilmaktadir (Tolay, 1988; Anonim, 1994; Zengin, 2011).

2.1.7. Endiistiyel Kullanim Alanlari

Kavak odunu farkli endiistri kuruluslarinca degisik amaclarla kullanilmaktadir. Odunu
yumusak olan agaclar grubundadir. Bu yoniiyle endiistri kuruluslarinca kolaylikla
islenebilmektedir. Diinya’da ve Tiirkiye’de endiistri kuruluslarinca kullanim1 alanlari

Tablo 2.3°de gosterilmektedir (Stanturf ve Oosten, 2014).

Tablo 2.3. Kavak odununun endiistriyel kullanimi

Kullanim Alam Uriinler Ulkeler

Biyoenerji Yakacak odun, Hindistan, Italya, Sirbistan, Karadag,
talas, Tirkiye, Cin, Kanada, ABD, Almanya,
pellet, Avusturya, Isvigre, Finlandiya, Isve¢

odun kémiiri

Kagit hamuru

Kagit, Suni ipek

Hindistan, ABD, Kanada, Arjantin, Isveg,

(Pulpwood) Estonya, Finlandiya, Italya, Fransa,
Sirbistan, Karadag, fran, Cin, Kore, Yeni
Zelanda
Panel Kontrplak, Hindistan, ABD, Kanada, $ili, Arjantin,
yonlendirilmig Sirbistan, Karadag, Tiirkiye, Kore, 1talya

biikiim levhasi
(OSB), orta
yogunluklu fiber
levha (MDF),
yonga levha,
havza panosu,

lamine ahsap
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Tablo 2.3’iin devami

Islenmis ahsap
(Sawn wood)

Kereste,
ingaat,

kaplama

Hindistan, ABD, Kanada, Arjantin, Sili,
Isvec, Rusya, Italya, Fransa, Sirbistan,
Karadag, Tiirkiye, Iran, Ozbekistan, Cin,
Italya

Kaplama
(hafif ambalaj ve
kibritler)

Ambalaj dolaplari,
kasalar, meyve ve
sebze kutulari,
ahsap yiini,
sepetcilik,
kibritler

Hindistan, Arjantin, Brezilya, Sili, Fransa,
Sirbistan, Karadag, Iran, Ozbekistan, Yeni

Zelanda, Italya

Ozel Uriinler

Dondurma
kasiklar1, ¢ubuklar,
kiirdanlar,

spor malzemeleri,
kalemler,
mobilyalar,
kaliplama,

alet tutamaklar1

Hindistan, ABD, Sili, Iran,

Ozbekistan, Cin, Kore, Yeni Zelanda

Tiirkiye,

Tarim Yemi,

Direkler vs.

Cit direkleri,
tarimsal bitkiler
i¢in destekler, cat1

kirigleri

Hindistan, Tirkiye, Cin, Sili, Arjantin

2.1.8. Tiirkiye’de Uygulanan Islah Metodlar

Tiirkiye’de tohumdan dogal olarak yetisen Titrek kavak tiiriine ait Orman Agaglari ve
Tohumlar1 Islah Arastirma Enstitiisii Midiirliigii tarafindan tescil edilen 2 adet tohum
mesceresi (Erzurum/ Horasan - Hasankale — 360 ha — 2010; Sivas — 323,3 ha - 2016)
ve 2 adet gen koruma ormani (Kastamonu/Arag - Karkalmaz - 109,3 ha - 1999;
Giresun/Sebinkarahisar 39,4 ha - 2013) bulunmaktadir (URL-2).
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Kavak 1slah c¢alismalari; ithal edilen klonlar, yurt icinde selekte edilen ve yapay
melezleme calismalar1 ile elde edilen klonlarin eklenmesi ile fidanlik ve arazi
denemeleri asamalarini kapsamaktadir. Islah programi dahilinde klonlarin koklenme
basarilar, biiylime 06zellikleri, biyotik ve abiyotik zararlilara karsi dayaniklilik
ozellikleri ve odununun teknolojik Ozellikleri konusunda arastirmalar yapilmistir

(Anonim, 1994; Gozikirmizi vd., 1998; Cavusoglu vd., 2001).

“Kavak ve Hizli Gelisen Orman Agaglar1 Arastirma Miidiirligli” tarafindan islah
programlarinda asagidaki hususlar dikkate alinmakta ve 1slah programi
olusturulmaktadir;

-Dogal olarak yetistirilen tiirlerden seleksiyon yapilarak, tohum temini saglanmasi ve
dol denemelerine baslanmast,

-Melez kavak tiirlerinden ¢elik ve tohum materyal temini saglanmasi ve gen kaynagi
olarak koleksiyon agaclandirmalarinin kurulmas,

-Ebeveyn agaclardan istenilen karakterlerin secilmesi ve bunlar arasinda
caprazlamalarin yapilmasi, degisik yetisme ortamlarinda populetumlarinin kurulmasi,

agaclandirmalar igin klon 6nerilmesi (Anonim, 1994).

Tirkiye’de; kavak genetik 1slah ¢caligsmalari, farkli yetisme ortamlarina adapte olabilen,
verim giicli yliksek kavak klonlariin tespitine yonelik devam etmektedir. Tlirkiye’de
ozellikle son yillarda biyoteknoloji ve genetik alanlarinda arastirmalar
yiriitillmektedir. Yiritiilen yiiksek lisans tez ¢alismarinda; Ciftgi (2013) Populus
nigra L.’da mikrosatellit DNA belirtecleri (markdrleri) kullanilarak klonlarda kimlik
karigiklig1 problemini ¢dzmeyi amaglamistir. Agba (2013) kadmiyum (Cd) metal
stresinde Populus tremula x Populus alba - 717-1B4 de ekofizyolojik arastirmalar
yapmustir. Biilbiil (2013) ayn1 genotipte Populus tremula x Populus alba - 717-1B4
tuz stresini proteomik yontemler kullanarak ele almustir. Yiiriitiilen doktora tez
caligmalarinda ise; Yildirim (2013) P. nigra’da transkriptomik ve fizyolojik tepkileri
incelemistir. Zeybek (2014) P. nigra klonlarinda soguga direngli genlerin ifade

seviyelerini belirlemistir.
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2.2. Orman Agaclarimin Abiyotik Stres Kosullarina Cevap Mekanizmalari

2.2.1. Abiyotik Stres Kavrami ve Orman Agaclari

Stirdiiriilebilir ¢agdas diinya icin; yenilebilir dogal kaynaklardan biri olan ormanlarin
da onemli bir pay1 bulunmaktadir. 2017 yili Birlesmis Milletler raporuna gore, 7,6
milyar olan mevcut diinya niifusunun 2030 yilinda 8,6 milyar, 2050 yilinda 9,8 milyar
ve 2100 yilinda 11,2 milyar'a ulasmasi beklenmektedir. Her yil diinya niifusuna

yaklasik 83 milyon insanin eklenmesiyle hizli bir niifus artis egilimi goriilmektedir

(URL-3).

Diinya niifusundaki artiga paralel olarak insan ihtiyaglar1 da her gecen yil farklilagmus,
dogal kaynaklar tizerindeki baski ve tehditler artmistir. Antropojenik faktorler yaninda
son yillarda goriilen ortalama sicaklik artiglarinin olmasi, kutuplarda buzlarin erimesi,
dogal afetlerin artisi, yagislarin azalmasi, biyogesitliligin azalmasi vb. cevresel
degisikliklerde dogrudan ve dolayli olarak mevcut dengenin bozulmasina sebep
olmustur. Tiim canlilarda oldugu gibi bitkiler alemi de; bulunduklar1 sabit yasam
alanlarinda (sesil yasam dongiisii), biiylime ve gelismelerini olumsuz etkileyen
abiyotik (kuraklik, tuzluluk, soguk, sicak, riizgar, agir metaller, su fazlaliligi,
radyasyon, kimyasallar) ve biyotik stres (mikroorganizmalar) faktorlerine maruz
kalmaktadirlar. Nitekim bu siirecte hayatta kalma savaslar1 baslamakta ve ¢evresel
tehditlere yonelik strese tepki, tolerans kazanma, adaptasyon, morfolojik, yapisal,
fizyolojik, biyokimyasal ve molekiiler mekanizmalar ile bir cevap olusturmaktadir
(Giirel ve Avcioglu, 2001; Wang, Vinocur ve Altman, 2003; Kalefetoglu ve Ekmekei,
2005; Mahajan ve Tuteja, 2005; Janz vd., 2010).

Bitkiler stres sinyallerine karsi fizyolojik, biyokimyasal ve molekiiler diizeyde
adaptasyon saglamaktadirlar. Hatta bazi bitkiler olumsuz ¢evre kosullarina dogal bir
sekilde uyum saglamistir. Tuzcul kosullarda yetisebilen bitkilere “Halofit”, kurakgil
sartlara uyum saglayan bitkilere “Kserofit” ve al¢1 tash topraklarda yetisen bitkiler i¢in

“Cipsli” kavramlar1 kullanilarak bir siniflandirma yapilmistir (Boscaiu vd., 2008).
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Son on yilda bitkilerde abiyotik stres toleransina yonelik karmasik mekanizmalari
anlamaya yonelik calismalar, gelisen biyoinformatik sistemlerle birlikte artig
gostermistir. Ilk calisilan model organizma olarak segilen bitki “Arabidopsis
thaliana” olmustur. Orman agaclarinin abiyotik streslere cevap mekanizmalarina
iliskin molekiiler temelli ¢alismalar da; 2006 yilinda model agag tiirii olarak genom
sekans1 (dizisi) tamamlanan “Populus trichocarpa” tiiri {izerinde baslatilmistir.
Yaklasik 10 yildir “Omik™ (genomik, transkriptomik, proteomik, metabolomik vb.)
temelli ¢alismalarin dortte tigti Populus cinsine ait olmustur. Geri kalan ¢alismalar en
fazla yogunlukta Okaliptiis ve Cam tiirleri iizerinde; daha az oranlarda ise mese, kayin
ve Douglas goknarinda yapilmistir. Bitkilerin strese cevap mekanizmalarinin
belirlenmesinde “Omik” temelli yontemler kullanilmaktadir (Sekil 2.2). Stres
sinyallerinin bitki tarafindan algilanmasi; tiirler arasi1 goriilen genetik farkliliklar
yaninda, stresin siire ve siddetine, stres uygulanan doku tipine bagli olarak da
degisiklik gosterebilmektedir (Chinnusamy, Schumaker ve Zhu, 2004; Madhova,
Raghavendra ve Janardhan 2005; Vinocur ve Altman, 2005; Kosova, Vitamvasa,
Prasila ve Renaut, 2011; Harfouche, Milan ve Altman, 2014; Soda, Wallaceb ve
Ratma, 2015; Oztiirk, 2015; Plomion vd., 2016; Korkmaz ve Durmaz, 2017).

Gaspar vd. (2002)’de “Adaptasyon” kavramini stres kosullarinda bitkilerin sahip
oldugu uygun gen kombinasyonlar1 olarak tanimlamistir. “Uyum-aklimasyon”
kavramu ise; stres kosullarina karsi verilen fenotipik bir cevap olarak tanimlanmaistir.
Stres kosullarma kisa siireli uyum gelistirildiginde; transkripsiyon, translasyon,
protein sentez hizi ve g¢esitli biiyime hormonlarinin miktarlarinda degisiklikler
gozlemlenmektedir. Uzun siireli uyum siirecinde ise bitki bazi kisimlarini
kaybedebilmekte fakat bu doku ve organlar tekrar islevsel yap1 kazanabilmektedir.

Ayrica, bitkiler hayatta kalabilmek igin stres direng mekanizmalarina sahiptirler.

Bitkiler tarafindan, strese karsi; “sakinma (ka¢inma)” stresin bitki tarafindan dig
ortamda birakilmasi ve “tolerans” stres kosullarinda olusan olumsuz etkinin onarilmasi
seklinde cevaplar olusturulmaktadir (Levitt, 1980; Hale ve Orcutt, 1987; Larcher,
1995; Bray, Bailey-Serres ve Weretilnyk, 2000; Cassels ve Curry, 2001). Stres

sinyallerinin bitki tarafindan algilanmasi, tepki olusturulmasi, diren¢ kazanimi ve
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adaptasyon siirecleri olduk¢a karmasik mekanizmalarin isleyislerinin ¢dziimlenmesini

gerekli kilmistir (Ashraf ve Foolad, 2007).
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Sekil 2.2. Abiyotik streslere cevap mekanizmasinda kullanilan “Omik”
stratejiler (Perez-Clemente vd., 2013; Meena vd., 2017).

Sinyal iletiminde “erken cevap genleri” ve “ge¢ cevap genleri” olugsmaktadir. Erken
cevap genleri, hizli ve gegici olarak indiiklenir ve geg¢ cevap genlerinin aktivasyonunda

gorev alan transkripsiyon genlerini ve stres genlerini kodlamakta gorev alirlar (Zhu,

2002; Saira ve Tyagi, 2004; Kalefetoglu ve Ekmekei, 2005). Stres sinyallerin
algilanmasindan tepki olusturulmasina kadar gecen siirecteki molekiiler diizenleyici

aglarin (sinyal yolaklar) rolleri Sekil 2.3’de verilmistir (Wang vd., 2003).
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ABIYOTIK
STRES
FAKTORLERI

iKiNCiL STRES
FAKTORLERI

Sinyal regiilasyonunda gorevli genler
MAP Kinaz-
SOS Kinaz
CDPKs Kinaz

Transkripsiyonda gorevli genler
CBF/DREB, ABF, HSF, bZIP, MYC/MYB vb.

transkripsiyon faktorleri

Strese cevap mekanizmasinda gorevli genler
Saperon fonksiyonlu koruyucu genler (Hsp, SP1, LEA)
Serbest radikal siipiiriicii genler (SOD, CAT, PX)
Osmotik korucu genler (Prolin, GlyBet, seker vb.)

Membran genleri (Su ve Iyon tastyici transporterler)

Hiicresel dengenin tekrar kazanilmasi

STRESE TOLERANS

Sekil 2.3. Abiyotik stres kosullarinda molekiiler mekanizmalar
(Wang vd., 2003)

Kosova vd. (2011) bitkilerin stres siirecinde izledigi asamalar1 dort farkli kategorik
siniflandirmaya bagl olarak agiklamistir (Grafik 2.1). Yiiksek bitkilerde strese karsi
gelistirilen fizyolojik, biyokimyasal ve molekiiler cevaplar Sekil 2.4’de 6zetlenmistir

(Ramachandra Reddya, Chaitanya ve Vivekanandan, 2004).
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Grafik 2.1. Stres siiresi ve tolerans seviyesine ait genel dinamikler (Kosova vd., 2011)
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Sekil 2.4. Bitkilerde strese cevap mekanizmalari (Ramachandra vd., 2004)
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2.2.1.1. Kuraklik stresi ve molekiiler mekanizmalar

Hizli niifus artisina bagli olarak kisi basina diisen su tiiketimi de artmistir. Diinya
Kaynaklar1 Enstitiisti 2040 yilinda yiiksek diizeyde “su kitlig1” yasayabilecek 33 iilke
belirlemistir (URL-4). Tiirkiye bu listede 27. sirada yer almistir (Sekil 2.5). Diinya su
titkketiminin %66°s1 6nemli tarim alanlarinin bulundugu Asya kitasindadir. Tiiketilen

suyun % 84’1 ise tarimsal faaliyetlerde kullanilmaktadir (Shiklomanov, 2000).

Bitki yetistiriciliginde suyun kullanimi hayati bir 6nem tasimaktadir. Bitkilerin
biiylime-gelisim seyirlerinde toprakta var olan suyun alinabilir olmas1 gerekmektedir.
Bitki i¢cin bu husus saglanamadiginda “su stresi-kuraklik stresi” yasanmaktadir.
Diinya’da her yi1l kurak ve yarikurak sahalar artmakta ve canli yasamini etkileyecek
seviyeye ulagsmaktadir. “Kuraklik” kavrami farkli disiplin gruplarina bagl olarak
degisik sekillerde tanimlanmigtir. Bunlar meterolojik, hidrolojik, tarimsal ve sosyo-
ekonomik kuraklik olarak ifade edilebilir. Diinya’da ¢esitli orgiit ve kuruluslarda
(WMO, UNCCD) farkli yaklasimlarda tanimlamalar yapmistir (Mishra ve Singh,
2010).

Bitki gelisiminde olumsuz bir kosul olan kuraklik stresine kars1 bitkiler hayatiyetlerine
devam edebilmek amaciyla farkli savunma mekanizmalar: gelistirerek bir cevap
olusturmaktadirlar (Bray, 1997). Bitkiler strese yonelik “geri doniisiimlii=elastik” ve
geri doniisiimsiiz “irreversible=plastik” cevaplar gelistirmektedirler. Bu durum bitkide
iki durumdan kaynaklanmaktadir. Bunlar; “fiziksel kuraklik (su kitlig1)” ve “fizyolojik
kuraklik (donma ve mineral eksikligi-fazlaligi)” seklinde isimlendirilmistir (Korkmaz
ve Durmaz, 2017).

Shinozaki ve Yamaguchi-Shinozaki (1997) kuraklik stresine tolerans gdsteren gen
tirlinlerini “Fonksiyonel Proteinler”; kuraklik stresine cevap veren gen iiriinlerini ise
“Regiilator Proteinler” olarak smiflandirmistir. “Fonksiyonel protein” gruplari:
saperonlar, su kanal proteinleri, osmolit (prolin, betain ve sekerler) sentezi, gec

embriyogenez, proteazlar, detoksifikasyon enzimleri olarak siniflandirilirken;
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“Regiilator protein” gruplarini: transkripsiyon faktorleri, protein kinazlar, fosfolipazlar

olarak saptamislardir.

Bitkiler ilk olarak kuraklik stresini algilamaktadirlar. Bir sonraki asamada su kaybi ile
birlikte bitkide sinyal iletim mekanizmasi aktive olmakta ve strese karsi direng
mekanizmalart olugmaktadir. Son yillarda gelisen biyoinformatik yontemler ve
biyoteknolojik aragtirmalar ile bitkilerde ger¢eklesen bu sinyal iletimi ve olusan direng

mekanizmalart mRNA seviyesinde karakterize edilebilmektedir (Plomion vd., 2016).

Diisiik (<10%)
Diisiik-orta arast (10-2Q¥6)
Orta-yiiksek arasi (20-)
Yiiksek (40-80%)

Asirt yiiksek (>80%)

- am -

Sekil 2.5. Diinya kaynaklar1 enstitiisii 2040 yil1 su sikintis1 senaryosu (URL-5)

Molekiiler ¢alisma konusu olan “gen ifade” analizleri ile stres de rol alan genler
belirlenebilmektedir. Gen tiriinlerinin rollerinin anlagilmasi ile birlikte modern 1slah
yontemleri yapilabilecektir. “Orman Agaclar1 Islahina” yonelik gen kaynaklarimiz
olan ormanlarimizda anne ve baba bireyler i¢cin polimorfizimler belirlenebilecek,
kuraklik stresine dayanikli bireylerin gen tirlinleri tespit edilebilecektir. Bu karmagsik
hiicresel isleyiste sinyal aglarinda gorevli proteinlerin tespit edilmesi ormanlarimizin
stirekliligi noktasinda bir teminat saglayacaktir (Bray, 1997; Chinnusamy vd., 2004;
Madhova vd., 2005; Vinocur ve Altman, 2005; Kosova vd., 2011; Harfouche vd.,
2014; Oztiirk, 2015; Plomion vd., 2016; Korkmaz ve Durmaz, 2017).
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2.2.1.2. Tuzluluk stresi ve molekiiler mekanizmalar

Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiiti-FAO ¢alismalarina gore; Diinya
topraklarinin %8-9’u tuzluluktan etkilendigi agiklanmistir. Toplamda 900 -1000
milyon hektar saha tuzlu ve alkali (sodik) topraklardan olusmaktadir (Sekil 2.6). Alkali
(sodik) toprak yapisi fakir ve verimsiz toprak alanlari olarak nitelendirilmektedir.
Yiiksek oranlarda sodyum Na* katyonu igermektedirler. Genel olarak kurak ve yari
kurak bolgelerde “Degisebilir Sodyum Yiizdesi” (ESP) — “Adsorbe edilen sodyum”
(SAR) degeri >15’ten biiyiikk ¢ikmaktadir. Tuzlu topraklarda ise bu oran <15
belirlenmistir. FAO raporlarinda; tuzluluk i¢in “Sessiz Diisman” kavrami rapor

edilmistir (Kanber, Kirda ve Tekinel, 1992; Parida ve Das, 2005; URL-6).
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[ Hafif tuzlu-alkali [ Hafif tuzluluk ] Hafif alkali
[ Orta tuzlu-alkali [ Orta tuzluluk B Orta alkali

B viksek tuzlu-alkali Bl viksek tuzluluk [ Viksek alkali
I Ekstrem tuzlu-alkali B Ekstrem tuziuluk [ Ekstrem alkali

Sekil 2.6. Diinya tizerindeki tuzluluk kategorileri (URL-6)

Tiirkiye’de tuzluluk kategorilerine gore; 1.518.722 ha alan bulunmakta olup, Tiirkiye
yilizélglimiiniin %2’sini olusturmaktadir. Hafif tuzluluk ve orta tuzluluk siifinda yer
alan topraklarin kapladigi alan ise 1.119.260 ha olarak saptanmistir. Bu alan sulanabilir
tarim arazilerinin % 17’lik kismini1 olusturmaktadir. Sulanabilir tuzlu alanlarin,
entansif kiiltiirel uygulamalar ile iyilestirilmesi ve tuzluluga dayanikli tiirler ile

bitkilendirilmesi potansiyel saha kazanimlar1 saglanabilecektir (Anonim, 2013).
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Tuzluluk yeralti suyunda bulunan ¢ozilebilir tuzlarin kapillarite yoluyla toprak
yiizeyine ulagmasi ve evapotranspirasyon yolu ile toprak yiizeyinde birikmesi olarak
tanimlanmaktadir. Toprak ylizeyinde bulunan ¢o6ziinebilir tuzlar bitkiler tarafindan
alinmakta ve ozmotik basing 20 atm diizeyinde oldugunda bu konsantrasyon bitki
gelisimini engelleyici boyutta olmaktadir. Genel olarak; OP-Ozmotik basing (atm) =
0.36 (saturasyon ekstrakt: elektriksel iletkenlik-ds/m, 25 "C - EC X 10%) hesaplamasi
ile belirlenmektedir. 40 atm degeri bitki hayatiyetine yonelik biiyiik tehdit oldugunu
gostermektedir. EC degeri 4 ds/m’den fazla (=40 mM NaCl) olan topraklar tuzlu
simifina girmektedir. 6 ds/m ve iizerinde bitki gelisimi onemli oranda azalmaktadir
(Munns ve Tester, 2008; Zhu, 2007). Toprak tuz miktarlarina gore bitkilerde verim
kayiplar1 goriilmektedir. Tuzluluk konsantrasyonu arttik¢a bitkinin strese toleransi

diismektedir (Grafik 2.2).
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Grafik 2.2. Topraktaki tuzluluk ile bitkisel verimlilik arasindaki iliski
(Singer ve Munns, 2002)

Bitkiler tuz stresinden ilk olarak ozmotik basing etkisi (fiziksel etki) ile cevap
olusturmaktadir. Bir sonraki sathada toksik iyon birikimleri (kimyasal etki)
goriilmektedir. Dayanikli bitkiler bu sartlara karst savunma mekanizmalari ve
genotiplerinde var olan gen firiinleri ile cevap olusturmaktadirlar (Volkmar, Hu ve
Steppuhn, 1998; Lauchli ve Grattan, 2007) (Grafik 2.3). Tuza dayanikliligi yiiksek
bitkiler; popiilasyonlardan secim yaparak belirlenecegi gibi gelisen teknolojik

yontemler sayesinde molekiiler diizeyde mekanizmay1r kontrol eden genlerin
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belirlenmesi ve bu gen bdlgelerinin bitkiye aktarilmasi (gen transformasyonu) seklinde
de yapilabilmektedir. Stres genlerinin {riinleri, bitkinin adaptasyonuna oOnderlik
ederek bitkinin hayatiyetinin devamini saglamaktadir (Rajendran, Tester ve Roy,

2009; Parihar, Singh, Singh, Singh ve Prasad, 2015) (Sekil 2.7).
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Grafik 2.3. Bitkilerde farkli genotiplerde gergeklesen tuzluluk cevabinin
biiylime oranina etkisi (Lauchli ve Grattan, 2007).
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Sekil 2.7. Tuz stresinde sinyal iletimi (Parihar vd., 2015)
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Tuz stresinde uyarilan genlerin iriinleri iki grup olusturmaktadir. Bunlar, ¢evresel
streslere kars1 “Efektor Molekiiller” (koruyucu molekiiller) ve “Regiilatér Molekiiller”
(diizenleyici molekiiller) olarak gorev almaktadirlar. Efektor molekiiller; Saperonlar
(Hsp), ge¢c embriyogenez (LEA) proteinleri, su kanal proteinleri, detoksifikasyon
enzimleri, su kanal proteinleri, iyon tastyicilar olarak alt gruplarda incelenmektedir.
Regiilator molekiiller ise; protein kinazlar, transkripsiyon faktorleri, fosfolipazlar
olarak stres gen anlatiminda gérev almaktadirlar (Wu, Fan, Guo, Li, Chen ve Qu, 2005;

Hussain, Chandrasekhar, Hazara ve Sultan, 2008).

2.2.1.3. Agwr metal (kadmiyum) stresi ve molekiiler mekanizmalar

Ozgiil agirliklar: (yogunluklart) 5 g/cm® den biiyiik olan metaller “agir metal” olarak
bilinmektedir. Bazi kaynaklarda ise atom agirligi 63.547 ile 200.560 arasinda bulunan
elementler olarak ifade edilmistir. Agir metal grubunda; Civa (Hg), Mangan (Mn),
Demir (Fe), Kobalt (Co), Nikel (Ni), Bakir (Cu), Cinko (Zn), Kadmiyum (Cd), Arsenik
(As), Krom (Sn), Kursun (Pb), Giimiis (Ag) ve Selenyum (Se) olmak {izere 60' tan
fazla metal bulunmaktadir. Agir metaller genellikle karbonat, oksit, silikat ve siilfiir
halinde stabil bilesik olarak veya silikatlar i¢inde hapis olarak ince partikiil seklinde
bulunurlar (Schulze, Beck ve Miiller-Hohenstein, 2005; Anonim, 2008; Nagajyoti, Lee
ve Sreekanth, 2010; Shah, Ahmad, Masood, Peralta-Videa ve Ahmad, 2010).

Agir metaller arasinda Zn, Ni, Cu, Co, Mg, Mn, K, Fe ve Cr diisiik konsantrasyonda
toksik olmayan agir elementlerdir. Hg, Ag, Sb, Cd, Pb ve Al gibi metaller ise
mikrobesin olarak tepkimelerde bir islev almazlar. Bu metallerin bitkiler ve
mikroorganizmalar i¢in toksik oldugu saptanmistir (Niess, 1999; Hasan, Fariduddin,
Ali, Hayat ve Ahmad 2009).

Agir metaller farkli endistri kuruluslarinin atiklar1 seklinde gevresel kirlilik
olusturmaktadir. Boylelikle toksik diizeyde metal birikimi gergekleserek ekolojik
denge olumsuz yonde degismektedir (Anonim, 2008). Yiiksek konsantrasyonlarda
esansiyel olan ve olmayan biitiin metaller hiicre zar1 hasarina yol a¢ip, enzim

spesifikligini degistirebilir, hiicresel fonksiyonlar1 bozabilir ve DNA’nin yapisina
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zarar verebilmektedir (Sanita di Toppi ve Gabbrielli, 1999; Abolghassem, Yulong,
Farzad ve Yinfeng, 2015). Sekil 2.8’de agir metallerin hiicre igerisinde olusturdugu
etkiler gosterilmistir (Ozbolat ve Tuli, 2016).

Diinya {lizerinde olusan bu tehditlerin Onlenebilmesi amaciyla gelismis aritma
mekanizmalart kullanilmaya baslanmistir. Fakat ilk yatirim maliyetlerinin ve isletme
masraflarinin yliksek olmasi, kalifiye eleman gereksinimi vb. bu sistemlerin
kullaniminm1 kisitlamistir. Bu noktada dogal aritma sistemlerinin “Bitkisel Islah
Sistemlerinin” olusturulmasi gerekliligi glindeme alinmistir (Schulze vd., 2005; White

ve Brown, 2010).
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Sekil 2.8. Agir metallerin etki mekanizmasi (Ozbolat ve Tuli, 2016)

Bitki aksamlar1 tarafindan kirliligin arindirilmasina “yesil 1slah” “Fitoremediasyon”
denilmektedir. Aritma sistemlerine gore bu yontemde kirliligin genisligi ve pargali
lokasyonlarda var olmasi bir tehdit olusturmamaktadir. Ayrica daha ucuz, teknik ve
ekolojik tstiinliikleri vardir. Yesil 1slah’da basarili sonuglar alabilmek igin segim
yapilacak tiirlin; kok derinliginin, metal toplayabilme kapasitesinin yiiksek olmasi
gerekmektedir. Bunun yaninda ¢ok miktarda biyokiitle iiretebilme ve hizli biiyiime
yeteneginde olmasi iyilestirmede avantaj saglayacaktir (Clemens, Palmgren ve
Kramer, 2002; Schulze vd., 2005; Hasan vd., 2009; White ve Brown, 2010).
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Yesil 1slah; bitki aksamlarinda gergeklesen metabolik farkliliklara gore
simiflandirilmaktadir. Bu fitoremediasyon stratejileri; fitoekstraksiyon (bitkisel
Oziimleme), fitostabilizasyon (bitki tarafindan kirleticinin etkisizlestirilmesi),
fitodegredasyon (bitki aksamlar ile kirleticiyi giderme), fitovolatilizasyon (bitki
araciligr ile kirleticiyi buharlastirma) olmaktadir. Sekil 2.9°da fitoremediasyon

teknikleri gosterilmistir (Favas, Pratas, Varun, D’Souza ve Paul, 2014).
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Sekil 2.9. Fitoremediasyon (bitkisel aritim) teknikleri (Favas vd., 2014)

Metal iyonlar1 bitki kokleri tarafindan hem hiicreden hiicreye gegerek tasinim
(simplast yol) ile hem de hiicre arasi bosluklardan gecerek tasinim (apoplast yol)
seklinde gerceklesmektedir (Tester, 2001; Clemens vd., 2002; Schulze vd., 2005;
Tack, 2010). Bitkiler agir metal stresine karst savunma mekanizmalar

gelistirmislerdir. Ik olarak metal iyonlarnin alimindan kagma, gdvdeye tagmimini
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engelleme kisaca metali dislama seklinde cevap olusturulmasidir. ikinci savunma
sistemi metali biriktirme (hiperakiimiilator bitkiler tarafindan) kisaca aktif metal
akisinin hiicresel diizeyde engellenmesi’dir (Hall, 2002; Ramirez-Rodriguez, Lopez-
Bucio ve Herrera-Estrella, 2007; Christiaens, Du Laing, Hanssens ve Steppe, 2012)
(Sekil 2.10).
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Sekil 2.10. Agir metallere kars1 savunma mekanizmalari
(Christiaens vd., 2012)

Kadmiyum giimiis renginde, yumusak-islenebilir, atom agirhg 112,41 g/mol,
yogunlugu 8,7 g/cm?®, atom numarasi 48 olan, periyodik tabloda 12. sutunda, 5. satirda
ve 2B grubu igerisinde yer alan geg¢is metalidir. Kadmiyum dogada tek bagsina
bulunmaz genel olarak CdSO», CdS ve CdCl; tuzlar ile bulunmaktadir. Kadmiyum
genellikle Zn, Pb ve Cu madeni mineralleri ile birlikte bulunmaktadir. Yan {iriin olarak
kadmiyum elde edilmektedir (Prasad ve Fretias, 2003; Punshon, Neal, Jackson , 2004;
Kahvecioglu, Kartal, Gliven ve Timur, 2007).

Kadmiyumun suda ¢éziinme 6zelligi ¢ok yiiksek olup, dogada yayilma hiz1 da yiiksek
bulunmustur. Topraktan bitkiye gecisi de diisiik konsantrasyona sahip olsa bile kolay
olmaktadir. Bitkiler araciligi ile viicuda alinan kadmiyum (besin zinciri yoluyla) saglik
acisindan da biiyiik tehditler olusturmaktadir. Toprak yiizeyinde 3-4 mg/kg, bitki kuru
maddesinde 1-1,5 mg/kg dan fazla kadmiyum toksik etki yapmaktadir. Insan
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viicudunda 40 mg/kg kadar kadmiyum bulunabilmekte giinliik ayn1 miktarda viicuttan
atilabilmektedir. Bitkilerde kadmiyum kok bolgesinde tutulmaktadir. Bazi
arastirmacilar meyve aksaminda hi¢ kadmiyum goriilmedigini belirlemislerdir.
Kadmiyum birikimi bitki aksamlarinda en ¢ok birikim gdsterenden en az bulunan
kisma gore; kok>govde>yaprak>meyve>tohum seklinde bir siralama olusturmaktadir

(Hall, 2002; Benavides, Gallego ve Tomaro, 2005).

2.3. Fonksiyonel Genomik Calismalarinda Kullanilan Molekiiler Teknikler

Genler; canlilarin kalitsal karakterlerinin temel mimarisini belirleyen, kromozomlar
tizerinde lokalize olan diizenleyici fonksiyonel bdlgelerdir. Genom; kalitim birimine
sifrelenen tiim genetik bilginin talimatidir (Kuska, 1998; Pearson, 2006). Genomik;
canli organizmalara ait biitlin yapisal ve islevsel fonksiyonlar1 kodlayan genleri
tanimlayan, farkli organizmalar ile gen bolgelerini karsilagtiran, genlerin birbirleri ve
cevre etkilesimi ile zaman, yer ve miktar olarak aktivasyonunu kontrol eden, bu bilgiyi

veritabanlarina igleyen, anlamlandiran bilim dalidir (Siddik, Giirkan, Giiz ve Aygiin,

2003) (Sekil 2.11).
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Sekil 2.11. Genomik bilim dali ¢alisma alanlar1 (URL-7)
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Genomu anlama caligmalar1 iki grupda incelenmistir. Calisma alanlarina goére
“Yapisal genomik” temelde genom dizisinin haritalanmasi, DNA baz dizilerinin tespit
edilmesi yontemlerini islemekte iken; “Fonksiyonel genomik™ ¢alismalari; gen
ifadesinin belirlenmesini miktar ve zaman acisindan belirlemekte, genlerin
fonksiyonlarmi anlagilmasina yardimci olmaktadir. Bu disiplinler arasinda
"Karsilastirmali genomik" ise farkli organizmalarin genomlar1 arasindaki iliskiyi
(farklilik ve benzerlikleri) inceleyen yeni bir bilim dalidir. Fonksiyonel gen

bolgelerinin sekans (dizi) esleme analizleri ile belirlenmesini saglamaktadir (Sahin ve

Cevik, 2005).

Elde edilen verilerin hizli ve ayrintili bir sekilde degerlendirilmesi “Biyoinformatik”
biliminin olusmasini gerekli kilmistir. ilk tanimi 1919 yilinda biyolojik sistemlerin
yardimiyla hammaddenin yeni iirlinlere doniistiiriildiigi islemler seklinde yapilmuistir.
Biyoinformatik, Amerikan Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi (NCBI) tarafindan
biyoloji, bilgisayar bilimi ve bilgi teknolojilerinin birlikte kullanildigi multidispliner
bir bilim dali olarak tanimlanmaktadir (Higgen, Sharma ve Wharburg, 1985) (Sekil
2.12).
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Sekil 2.12. Biyoinformatik biliminin multidisipliner yapis1 (Higgen vd., 1985)

Orman agaglar1 biyoteknojisi ise 1980'li yillardan itibaren gelismeye baslamistir ve

aga¢ fizyolojisi, agac 1slah1 ve c¢ogaltimini igeren araclari kapsayacak sekilde
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giiniimiizde de gelismeye devam etmektedir. Biyoteknolojik ¢aligmalari temelde dort
ana gruba ayirmak miimkiindiir. Bunlar; 1- Doku Kiiltiirii ve Klonal Cogaltim; 2-
Molekiiler Belirte¢ (Markor) Uygulamalari, Seleksiyon ve Islah; 3- Genomik ve
Proteomik; 4- Genetik Modifikasyon ve Genetik Miihendisligi uygulamalaridir (Filiz
vd., 2011).

2.3.1. Transkriptom ve Gen ifadesinin incelenmesi

DNA’daki genetik bilgi transferi iki sekilde olabilmektedir. ilk olarak DNA’dan DNA
kopyalama =Replikasyon’dur. Ikincisi Transkriptom; DNA dizisinde sakli olan statik
bilginin gen iirlinlerine (genin bir kopyasi olan ara molekiil=RNA) transferidir. RNA
cekirdekte sentezlenip bigiyi tagiyan araci gorevi ile protein sentezinin sitoplazmada
gerceklesmesine yardimcei olmaktadir. Bu olaya “Genetik Bilgi Tranferi” “Genetigin
Santral Dogmas1” “Gen ifadesi=Gen gen ifadesiu” denilmektedir. Kisaca; DNA
dizisindeki genlerin, iglevsel protein yapilarina doniistiiriilmesinde kullanilan terimdir

(Fryer, 2002; Giindogdu ve Karahan, 2008) (Sekil 2.13).

TSI

Transkripsiyon Translasyon
DNA ~RNA—RNA——»Protein
AN AN §
Replikasyon

Sekil 2.13. Gen ifadesi olaylar dizisi (Santral Dogma) (URL-8)

Transkripsiyon ii¢ asamada gergeklesmektedir. Riboniikleotid, RN A polimeraz enzimi
ile tamamlayict DNA bazinin zitt1 yonde yerlesir. Enzim DNA’ya eklenerek siirekli
bir RNA molekiilii olusur. Yeni RNA molekiilii 5' ucu karbonundan 3' ucu karbonuna
dogru sentezlenir. RNA polimeraz baslama bolgesi “promotor” = 5' regiilatdr bolgeye
yakin olan 06zgiin bir DNA dizisidir. Promotor bodlge baslangic bolgesinin=+1
yukarisindadir. Baglama bolgesinin yukarisinda bulunan genler — bazlari; asagi

bolgede yer alan genler + bazlar1 gostermektedir. RNA polimeraz II promotor bolgeye
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-10 ve -35 bolgesinde baglanmaktadir. Bu bolge dizilerine “consensus” denilmektedir.
Rna polimeraz bes alt liniteden (kor enzim) meydana gelmektedir. Bu kisimda kor
enzim sigma faktori ile hareket ederek DNA’ya konsensiis bolgede baglanmaktadir
(Fryer, 2002). Genin protein kodlayan kismi ATG kodonu ile baslamaktadir.
Transkripsiyon bu kodunun yukarisinda baslar ve ATG’ye kadar olan ara bolge 5' UTR
(untranslated region=terciime edilmeyen bolge) bolge olarak isimlendirilmektedir.
Transkripsiyonun baglamasi i¢in once genel transikripsiyon faktorlerinin (GFT)
promotor bdlgeyi teshis etmesi gerekmektedir. -30 bolgede TATA kutusu
bulunmaktadir. Bu safhada TATA baglanma proteinleri baslangic kompleksini
olusturmaktadir. Transkript denilen yeni sentezlenen RNA ikinci asamada uzamaya
baslar ve transkripsiyon balonu olusur. Bu satfhada mRNA’ya 5' ucundan bir sapka
baslik yerlestirilir ve splicing=RNA isleme intron bdlgeler elimine edilir olgun mMRNA
meydana gelir. RNA sentezi devam eder. Ugiincii sathada transkripsiyonun
sonlanmasi i¢in UAA, UAG VE UGA stop=dur kodonlar1 RNA polimeraz tarafindan
taninir 3' UTR (proteine ¢evrilmeyen bolge) bolgesine kadar devam eder. 3' ucu igin
bir poli A kuyrugu denilen 150-200 Adenin baz1 uzantisidir. Bu dizi “poliadenilasyon”
olarak bilinir. Intronlar bu safhada kesilerek ekzonlar eklenecektir (URL-8) (Sekil
2.14).
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Sekil 2.14. Transkripsiyonun ti¢ asamasi1 (URL-8)
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2.3.2. Gen ifadesi Analiz Yontemleri

Fonksiyonel genomik alaninda yapilan ¢aligmalarda farkli gen ifadesi yontemleri
kullanilmaktadir. Genel olarak bu teknikler; mRNA analiz yontemleri; Northern
blot=tek gen analizi, Ters transkripsiyon polimeraz zincir reaksiyonu (RT-PZR), Es
zamanli kantitatif PZR, Mikro¢ip (Microarray) (Genom boyunca analiz) ve Yeni Nesil
Sekanslamalar’dir (Sekil 2.15) (Bustin, 2000; URL-9).
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Sekil 2.15. Gen anlatimi analiz yontemleri (URL-9)

Doku 6rneklerinde RNA ve DNA izolasyonu analiz asamalar1 Sekil 2.16°da verilmistir

(Giinel, 2007).
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Sekil 2.16. DNA ve RNA izolasyon asamalari (Glinel, 2007).
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2.3.2.1. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR)

PZR teknigi, 1980’lerin ortalarinda Amerika Birlesik Devletlerin'den Cetus
Corporation'da ¢alisan Henry A. Erlich, Kary Mullis ve Randall K. Saiki tarafindan
gelistirilmistir (Scharf, Horn ve Erlich, 1986; Schochetman ve Jones, 1988). 1993
yilinda Kary Mullis, Nobel Kimya Odiilii almaya hak kazanmistir (Kubista vd., 2006).
Yontem temeli DNA ve RNA (Genetik materyaller) dizilerinin; yapay olarak
tasarlanan oligoniikleotid primerler ve Taq DNA polimeraz enzimleri araciligiyla bir
otomatik 1s1 dongii sisteminde in vitro ortamda kopyalanmasindan olugmaktadir. Cift
iplikli DNA molekiiliinde hedef dizilere iki oligoniikleotid primerin baglanmasi ve
uzamasi temeline dayanmaktadir. Bir PZR dongiisii 3 asamadan olusmaktadir. Bunlar;
DNA’nin tek iplik¢ik haline gelmesi (denatiirasyon/94-97 ‘C, 15-60 sn), primer
baglanmasi (annealing-hibridizasyon/50-65 ‘C, 30-60 sn) ve yeni zincir sentezi-uzama
(elongasyon/72 "C)’dir. Ardi ardina tekrarlayan bu déngiilerde DNA zincirlerinin
sayist her dongiide iki katina ¢ikar. Ortalama 25-35 dongii hedef DNA’nin
cogalmasini saglamaktadir (Sekil 2.17) (Sambrook ve Russel, 2000; Okutucu ve
Pehlivan, 2003).
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Sekil 2.17. PZR dongiisii asamalar1 (URL-10)
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PZR yonteminde; kalip DNA, bu kalip DNA’ya 6zgii tasarlanan tek zincirli primerler,
dNTP'ler (deoksiriboniikleotidtrifosfat), tampon, MgCl. ve DNA polimeraz
reaksiyonun gerceklesmesinde kullanilan temel bilesenlerdir. Kisaca PZR ile; Kalip
DNA molekiilii yiiksek sicaklik derecelerinde denatiire edildikten sonra primerler tek
iplikli DNA molekiilii iizerinde es bazlar olusturular ve istenilen bolgeye baglanirlar.
Dna polimeraz enzimi Tag DNA; uygun tampon (Buffer) ve dort ¢esit organik baz ile
(ANTP=dATP, dCTP, dGTP, dTTP) primerlerin 3" hidroksil ucundan uzamasini
saglar. Boylece kalip DNA ipligine tamamlayict olan yeni DNA molekiili
sentezlenmis olmaktadir (Kwok ve Higuchi, 1989; Temizkan vd., 2004).

2.3.2.2. Eg zamanh-kantitatif PZR (RT-PZR)

Es zamanli polimeraz zincir reaksiyonu (RT-PZR), klasik PZR yontemine gore daha
ucuz ve kolay kullanilabilen bir tekniktir. Bu teknik ile; floresan sinyalin giicliniin
dogrudan ¢ogaltilan iiriin miktar1 ile orantili olmasi, reaksiyon boyunca veri toplanarak
ayni anda analiz yapma imkaninin saglanmasi, az RNA miktari ile ¢aligilabilmesi, PZR
reaksiyonu  sonrasinda  elektroforez  gerektirmemesi,  duyarliliginin  ve
tekrarlanabilirliginin yiliksek olmasi, 6zgiin ve ¢ok sayida o6rnek ile ¢alisilabilmesi gibi
cok sayida parametre birlikte islemektedir (Sekil 2.18) (Fryer, 2002; Valasek ve Repa,
2005).

KLASIK PZR E$ ZAMANLIPZR

Ters transkripsivon Ters transkripsiyvon

(RT-PZR) ' (RT-PZR) '
l— cDNA doniigimi cDINA doniigimi

PZR Reaksiyonu

|

Jel Elektroforezi

: !

Analiz Kantitatif Sonug Eldesi

Sekil 2.18. PZR tekniklerinin farkliliklar1 (Fryer, 2002)
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Es zamanli PZR, niikleik asit amplifikasyonu ile es zamanli olarak artis gosteren
floresans sinyalin dl¢iilmesi ile kisa siirede, kantitatif sonug veren bir PZR yontemidir
(Higuchi, Fockler, Dollinger ve Watson, 1993; Lay ve Wittwer, 1997). Ticari olarak
gelistirilmis 3 tipi vardir. LightCycler (Roche), Tagman (PE Biosystem) ve iCycler
(BIO-RAD)’dir (Klein, 2002).

SYBR green floresan 1s1ma veren bir boya olup; ¢ift sarmal DNA’ya baglanabilen
ancak tek zincirli DNA’ya baglanamayan bir 6zellik tasimaktadir. Es zamanli PZR
reaksiyonlarinda ucuzlugu ve hassasiyeti sebebi ile ¢ok tercih edilmektedir (Sekil
2.19a). Bu uygulamada floresan artisi her zaman spesifik bir ¢ogalma oldugunu
gostermeyebilir. Primerlerin birbirleriyle dimer yapmalari durumunda da SYBR-green
1s1ma verebilmektedir. Bunun kontroliine saglayabilme adina PZR sonrasinda primer
setleriyle elde edilen iirtinlerin erime egrilerinin (Tm; ¢ift sarmal DNA’nin %50’sinin
tek sarmal hale gelmesi i¢in gerekli sicaklik) analizi, reaksiyon sirasinda ortam
sicakligini yiikselterek ve belirli floresan miktar1 kaydederek belirlenir (Heid, Stevens,
Livak ve Klein, 1996; 2002; Nolan, Rebecca ve Stephen, 2006). Kisaca bu yontem ile;
her PZR dongiisii sonunda iiretilen DNA miktariyla orantili olarak yiikselen floresan
sinyalin olgiilmesi saglanir. Bu sekilde kantitatif 6l¢tim, her dongiide ger¢ek zamanli

olarak tamamlanmis olur (Sekil 2.19b).
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Sekil 2.19. a) Reaksiyonda SYBR green boya ile 1stmanin goriilmesi
b) Amplifikasyon artis1 ve erime egrisi (Bustin, 2002)
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Reaksiyonda exponensiyel faz (yiikselme faz) yani sira, linear faz (yiiksek farklilik)
ve plato faz (sonlanma noktasi) seklinde farkli basamaklar mevcuttur (Grafik 2.4).
Exponensiyel fazda iirlin miktar1 iki katina ¢ikmaktadir. Linear faz safhasinda
reaksiyon igerikleri azalmaya baslamakta ve PZR iiriinleri olusumu da azalmaktadir.
Plato faz son faz olmaktadir ve PZR iiriin olusumu tamamlanmaktadir. PZR
triintindeki ilk anlamli artisin  gozlendigi eksponensiyel (artis) faz da
gorintiilenmektedir. PZR {iriiniiniin eksponensiyel artig gosterdigi ilk dongii baslangic
materyalinin miktar1 ile dogru orantilidir. Baglangigtaki hedef DNA miktar1 ne kadar
fazla ise ilk anlamli artis o kadar erken olmaktadir. Herhangi bir DNA iiriiniiniin
miktar1 kalibrasyon egrileriyle bulunurken, karsilastirmali kantitasyon (AA Ct)
“threshold cycle” “Ct” (esik dongiisii-iiriin ¢cogaltimi sirasinda linear faza ulagmak icin
gecen dongii sayis1) farkliliklariyla tespit edilmektedir. Bu deger analiz icin temel
parametre olmaktadir. CT degeri; ilk anlamli artisin gerceklestigi noktayr yani
eksponensiyel faza ilk gecisi ifade etmektedir. Bu sekilde farkli 6rneklerde olusan CT
degerinin karsilastirilmasi yapilabilmektedir. Bu teknikte; reaksiyona girecek olan tiim
parametrelerin dogrulugunun kontrol edilebilmesi i¢in; biitlin doku o6rneklerinde,
hiicrelerde ve her tiirlii deneysel uygulamaya kars1 ifadesi degismeyen bir internal
kontrol gen (referans gen) tespit edilmesi gerekmektedir. Referans gene gore
normalize edilen hedef gen ifadesi, kontrol kosullarinda elde edilen gen anlatimlariyla
karsilastirilmali olarak ifade edilmektedir. 2 4T hesabu ile tespit edilmektedir (Wong
ve Medrano, 2005).
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Grafik 2.4. Es zamanli PZR dongii seyri (Wong ve Medrano, 2005)
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2.4. Stres Proteinleri-Is1 Soku Protein Ailesi (Hsp=Heat Shock Protein Family)

Canli organizmalarda fizyolojik ve biyokimyasal denge bozulmasina neden olan i¢ ve
dis etkenler “stres faktorleri” olarak ifade edilmektedir. Bu olumsuz kosullara karsi
hiicre tarafindan “hiicre stres yanit1” olusturulmaktadir (Parsel ve Linquist, 1993;
Kregel, 2002).

Sesil organizmalar olarak bitkiler siirekli degisen stres faktdrlerine maruz
kalmaktadirlar. Kuraklik, tuzluluk, diisiik ve yiiksek sicakliklar ve kimyasallar gibi
birincil stres faktorleri bitkiler lizerindeki etkilerinde birbiri ile baglantilidir. Bu
faktorler bitki hiicrelerinde hasara neden olurlar, ozmotik ve oksidatif stresler gibi
ikincil streslere yol agabilirler. Bitkiler bu faktorlere maruz kalmaktan kaginamazlar,
fakat baz1 bagka mekanizmalarla morfolojik ve fizyolojik olarak adapte olabilirler

(Young ve Elliott, 2002; Soransen, Kristensen ve Loeschcke, 2003)

Bitkiler hayatta kalabilmek i¢in abiyotik ve biyotik kaynakli stresin tistesinden gelmek
zorundadir ve bu nedenle hiicre zari stabilitesinin korunmasi, reaktif oksijen tiirlerinin
(ROS) yakalanmasi, antioksidanlarin sentezi, osmotik maddelerin toplanmasi ve
osmoregiilasyonu, strese tepki gosteren bazi kinazlarin, kalsiyuma bagli kinaz
proteinlerinin tetiklenmesi ve saperonlarin sinyal transferinin iyilestirilmesi dahil bazi

mekanizmalar gelistirmistir (Ray, 1999; Wahid, Gelani, Ashraf ve Foolad, 2007).

Stirekli artan bir stres etkeni, hiicrede korunma mekanizmalarinin ¢calismasini gerekli
kilmaktadir. Neredeyse tiim stresler 1s1 soku proteinleri (Hsp) veya strese dayali
proteinler olarak adlandirilan bir grup proteinin iiretilmesine neden olmaktadir. Bu
sekilde strese molekiiler diizeyde bir tepki olusturulmaktadir. Genotipik ifadede ani
degisiklikler sonucunda stresin algilanmasi ve sinyal olusumuna tepki olarak da “stres
proteinleri” sentezlenmektedir. Sentezlenen polipettitlerin (proteinlerin) istenilen
islevi istenilen siirede yapabilmesi i¢in ili¢ boyutlu yapiya sahip olmas1 gerekmektedir.
Olusan protein hasariin engellenmesine yardimci olmak i¢in stres proteinleri-is1 soku

proteinleri (Hsp) koruyucu rol iistlenmektedirler (Lindquist ve Craig, 1988; Feder ve
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Hofmann, 1999:; Swindell, Huebner ve Weber, 2007; Panaretou ve Zhai, 2008; Hu, Hu
ve Han, 2009; Gupta, Sharma, Mishra, Mishra ve Chowdhuri, 2010).

Hzp70, Hap90
Saperon sinyal ve transkripsiven
aktivasyomu

STRES

sHsp, Hep70
Stabilizasyon ve Apregatlagma

Protein denatiirasyonu

Hsp60, Hep70, Hap20

Yeniden baglanma .
= Agregatlagma

Degredasyen

Hzpl00
Yeniden ¢ozindirme

Sekil 2.20. Stres cevabinda 1s1 soku proteinleri ve sarepon agi
(Wang vd., 2004; Grigorova, 2010).

Hsp genleri hiicrede fizyolojik olarak tasidiklari sorumluluklar1 ve hiicre igerisinde
yardimci fonksiyonlar1 sebebiyle, “molekiiler saperon” olarak adlandirilan refekatci
proteinlerdir (Sekil 2.20). Strese maruz kalan ve denatiire olan proteinleri onararak,
stabil hale getirirler. Polipeptidleri yanlis baglanmasini Onleyerek, agregasyonu
engellemekte gorev alirlar (Hendrick ve Hartl, 1993). italyan bilim adam1 Ferruccio
Ritossa’nin Drosophila melanogaster’in (meyve sinegi) tiikiiriik salgisinda 1s1 artisina
bagli spesifik gen ifadelerine dair degisiklikler gdzlemlemistir. Hiicrenin strese kars1
bir cevap olusturdugu kesfedilmistir. Modern stres cevabi ilk kez Is1 Sok Proteinlerinin
kesfi ile baglamistir. (Ritossa, 1962). Bu rapordan sonra bu proteinler tanimlanmis ve

181 sok proteinleri olarak adlandirilmigtir (Tissieres vd., 1974).
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Cevresel adaptasyonda 1s1 soku proteinlerinin diizeyleri 6nemli olup, molekiiler
agirliklarina gore bes grup icinde simiflandirilirlar. Sirastyla Hsp100, Hsp90, Hsp70,
Hsp60 ve kiigiik 1s1 soku proteinleri 17-30 KDA (sHsp) olarak adlandirilmaktadir
(Tablo 2.4; Tablo 2.5; Sekil 2.21).

Bu proteinler (saperonlar); kuvvetli hidrojen baglari, giiglii hidrofobik etkilesimleri ve
¢ift kutuplu heliks stabilitesinden dolay1 denatiire olmazlar. Okaryotik hiicrelere gore
bakterilerde farkli adlandirmalarin kisaltmalar1 yapilmistir. Proteinlerin stabilitesinde
ve denatiire olmus proteinlerin katlanmalarinda rol alirlar (Trent, 1996; Schoffl,

Prandl ve Reindl, 1998; Wang, Vinocur, Shoseyov ve Altman, 2004; Gupta vd., 2010).

Tablo 2.4. Is: soku proteinlerine ait Escherichia coli bakterisinde farkli kisaltmalar

Escherichia coli Okaryotik hiicre
ClpB HSP100
HtpG HSP90
Dnak HSP70

GroEL HSP60

Is1 soku proteninin gen transkripsiyonu; 1s1 sok faktor transkripsiyon faktorleri ile 1s1
sok protein gen promotor bolgelerindeki 1s1 sok elementlerinin etkilesimi aracilig ile
saglanir. Normal kosullar altinda 1s1 sok faktérl (HSF1) sitoplazma iginde DNA’ya
bagli olmayan bir monomer molekiil gibi bulunur. Stres kosullar1 altinda HSF1,
DNA’ya baglanma kapasitesine sahip olmak i¢in ii¢ fosfatli forma dontstiirtiliir ve
sitoplazmadan c¢ekirdege gecer. Cekirdekte HSF DNA’nin promotdr bdlgelerine
baglanir. Boylece Hsp geninin transkripsiyonunu saglayarak, Hsp sentezini arttirir
(Pockley, 2001).

Stres proteinleri (Hsp), ¢esitli g¢evre etkenlerinin canlilar tizerindeki biyolojik
etkilerinin =~ molekiiler =~ seviyede  belirlenmesinde  biyobelirteg olarak
kullanilmaktadirlar. Son yillarda 1s1 soku proteinleri 1slah ¢aligmalarinda da indikator

olarak kullanilmaktadir (Schoffl vd., 1998; Farcy, Serpentini, Fievet ve Lebel 2007).
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Tablo 2.5. Isi soku protein gen ailesi (Hsps) ozellikleri (Wang vd., 2004)

Hsp (Is1
Molekiiler . B
soku Fizyolojik Streste )
) Hsp agirhk Fonksiyon
protein) yerlesim yerlesim
- (kDa)
gen ailesi
Hsp100 100 Endoplazmik ~ Endoplazmik  Glukoz
Retikulum Retikulum metabolizmasi
(ER) (ER)
Hsp104 104 Sitoplazma Sitoplazma Proteinlerin
Hsp100
_ agregatlardan
ailesi ]
serbestlesmesi
Hsp110 110 Niikleus/ Niikleus/ Niikleusun
Sitoplazma Sitoplazma stresten
korunmasi
Hsp90a 86 Sitoplazma Sitoplazma Hormon
aktivitesinin
diizenlenmesi
Hsp90p 84 Sitoplazma Sitoplazma Aktin
Hsp90
ailesi
grp 94 94 ER ER Protein Kkalite
kontroli
Hsp80 80 ER ER Protein taginimi
grp78 78 ER ER Protein
katlanmasi
Hsp75 75 Mitokondri Mitokondri Glukoz
Hsp70 metabolizmasi
ailesi Hsp73 73 Sitoplazma Niikleus Protein
katlanmasi
Hsp70 70,72 Sitoplazma/ Niikleus Cesitli ajanlara
Niikleus kars1 hiicrenin
korunmasi
Sitoplazma/ Mitokondri Molekiiler
Hsp60 . .
lesi Hsp60 58,60 Mitokondri saperon, hiicre
ailesi

korunmasi
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Tablo 2.5’in devam

HSP40  HSP47 47 Sitoplazma/ Mitokondri/ Kollajen
ailesi Mitokondri Sitoplazma saperon
HSP32 32 Sitoplazma  Sitoplazma/  Molekiiler
(Hem Niikleus saperon,
oksijenaz) yikima taginma
Kiiciik  HSP27 27 Sitoplazma/  Sitoplazma/ Molekiiler
SHsp Niikleus Niikleus saperon, hiicre
ailesi korunmasi
HSP25 25 Sitoplazma Sitoplazma a-kristallin
HSP8 8 Sitoplazma/  Sitoplazma/  Lizozomal
(Ubikitin) Membran Membran olmayan yikim

Hsp’lerin molekiiler saperon olarak rolleri hakkinda ii¢ ana islev diisiiniilebilir. Bunlar:
(1) denatiire proteinlerin uyarilmasi (yeniden katlanmasi), (2) yeniden sentezlenen
proteinlerin dogru yap1 ile sonuglanmasit ve (3) protein kiimelesmesinin azaltilmasi

(Trent, 1996).

+@ @ [AR] '
I: ; % g Dogru k:;ilanmls '

—_— ” Hsp | ~
‘ Ribozom H] mekanizmasi ‘ s %
Yanhs katlanmis
protein
| Polipettid Zinciri I
| Saperon |
Saperon |
= Katlanmis protein
Mitokondri

Sekil 2.21. Polipettid zincirinin katlanmasi (Cooper, 2000; Wang vd., 2004)
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Basit olarak Hsp’ler protein komplekslerinin olgunlasmasinda ve hasarli veya yanlis
katlanmis peptitlerin degradasyonunda rolleri ve pek c¢ok sinyal proteinlerinin
faaliyetlerinin diizenlemeleri ile bilinirler (Pratt ve Toft, 2003; Rutherford, 2003).
Genel olarak stres sirasinda genis Olgiide ifade edilen HSP’ler uygunsuz katlama ve
kiimelenme sorunlarini diizeltici dogrudan ve dolayli islevlere sahiptirler (Queitsch,

Hong, Vierling ve Lindquest, 2000).

Stres kosullart altinda olmayan hiicrelerde Hsp varligi diisiikk diizeyde iken; stres
kosullarima maruz hiicrelerde yiiksek seviyelerde saptanmistir. Normal hiicre
fonksiyonlarinin devamliliginda ise diisiik konsantrasyonlar gozlenmistir (Romano,
Horton ve Gray, 2004). Hsps proteinlerinin molekiiler agirliklart 7 ile 110 kDa
arasindadir ve intraseliiler, ekstraseliiler yerlesimli olanlar, hemen her hiicrenin
sitoplazma, mitokondri, ¢ekirdek gibi kompartmanlarinda bulunmaktadir (Kiang ve
Tsokos, 1998). Ist soku proteinleri hiicre metabolizmasi kontroliinde anahtar rol

oynarlar (Pratt ve Toft, 2003) (Sekil 2.26).

2.4.1. sHsp Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlar:

SHsp monomer molekiilii 8-40 kDa'luk kiitleler halinde bulunur. Bu sinifin
karakteristik islevlerinden bir tanesi uygunsuz katlanmis olan proteinlerin
ayristirilmasidir. Temsili protein sinirlandirilmis enzimleri ile sHsp ubikuitin’dir
(molekiiler agirligi 8.5 KD’dir) (Ferguson, Guikema ve Paulsen, 1990). Bu sHsp’leri
baska saperon siniflarindan ayiran diger bir 6zellik bunlarin faaliyetlerinin ATP’den

bagimsiz olusudur (Miernyk, 1999).

Hsp60 ve Hsp70’ den farkli olarak, sHsp’ler proteinleri yeniden katlayamazlar, fakat
kismen katlanmis veya denatiire substrat proteinleri baglayabilirler ve boylece geri
allmamaz protein acilmasini veya yanlis protein kiimelenmesini onleyebilirler (Sun,
Motangu ve Verbruggen, 2002). SHSP’ler sadece strese karsi korunmada degil, ayn1
zamanda diger hiicresel fonksiyonlarin (apoptozis ve farklilasma gibi)

modiilasyonunda goérev aldigi bilinmektedir (Wang vd., 2004).
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Organizmalardaki dagilimi ¢ok degiskendir. Sitoplazma ve g¢ekirdekte bulunur. Stres
algisinda hiicrelerde belirgin olarak artis gosterir. Ayrica, antioksidan 6zelligi vardir
(Pockley, 2001). Kristal yapidaki kiigiik 1s1 soku protein (sHsp) ailesi tiyelerinin hiicre
dengesi, hasar cevaplari ve hastaliklarda 6nemli rolleri bulunmaktadir. Hiicresel stres
yanit1 esnasinda kismi katlanmis proteinler ile etkilesime girerek bu proteinleri
stabilize ettikleri ve yapisarak ¢okelmelerini engelledikleri belirlenmistir (Pantzartzi,

Kourtidis, Drosopoulou, Yiangou ve Scouras, 2009).

2.4.2. Hsp40 Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlari

Hsp40 oOkaryot organizmalarda Hsp70’in fonksiyonlarina yardimci olur. Biiyiik
molekiillii saperon grubuna ait olup, Hsp70 ile ayn1 gorevi yerine getirmektedir. Hsp47
ozellikle fotofosforilizasyon sirasinda hiicredeki miktar1 6nemli diizeyde artar ve serin

proteaz enziminin aktivitesinde rol oynar (Wang vd., 2004).

En az 50 iyeyi igeren ve ii¢ alt gruba (DNAJA, DNAJB ve DNAJC) gore
siiflandirilan en biiyiik insan Hsp ailesidir (Kampinga vd., 2009). ATPaz aktivitesinin
uyarilmasindan sorumlu olduklar1 i¢in protein katlama, yeniden katlama ve
translokasyonda 6nemlidir (Qiu, Shao, Miao ve Wang, 2006; Kampinga vd., 2009).
DNAJ ailesinin bazi iiyeleri ayni zamanda diger Hsp'lerin aktivitesini diizenler.
Sitozol, ¢ekirdek, ER, mitokondri, endozomlar ve ribozomlar gibi farkli hiicre

bolmelerinde bulunabilirler. Bazilar1 doku spesifik gen ifadesiunu gostermektedir (Qiu
vd., 2006).

2.4.3. Hsp60 Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlari

Hsp60, proteinlerin sitoplazmadan mitokondrial matrikse tasinmasinda ve aminoasit
zincirlerinin islevsel formlarina diizgiin bir sekilde katlanmasinda gérev yapar. Ayni
zamanda Hsp60 apoptozisi (programli hiicre O6liimii)) ©Onlemede anahtar rol
oynamaktadir. Hiicrede sicaklik soku esnasinda Hsp60 proteinini kodlayan genlerin
transkripsiyonunda artis gézlemlenmistir. Ciinkii HSp60 sadece molekiiler saperon

olarak degil, aym1 zamanda stres tepkisinde de gorev yapmaktadir (Gonzalez,
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Hernando ve Manso, 2007). Hsp60, okaryot hiicrelerin mitokondri ve
Kloroplastlarinda yer alir (Matz, Treble ve Krone, 2007; Ellis, 1997). Hsp60 sinifi
saperoninler olarak adlandirilirlar. Genel olarak, Rubisco gibi plastit proteinlere
yardimc1 olma konusunda énemli olduklar1 kabul edilmektedir (Wang vd., 2004). Bazi
caligmalar bu sinifin kloroplastlar ve mitokondri gibi organellere tasinmis olan pek
cok proteinin katlanmasina ve kiimelenmesine katilimci olabileceklerine isaret
etmektedir (Lubben, Donaldson, Viitanen ve Gatenby, 1989).

Normal ¢evre kosullar1 degistigi zaman, HSp60°1n sentezi artar ve biyolojik aktivitenin
devam edebilmesi i¢in hasar goren proteinlerin agregasyonlarini 6nlemek suretiyle
hasar1 onarirlar. Ayrica Hsp’ler, artan stres durumlarinda immiin yanit olusturmada da
gorev yaparlar (Choi, Jo ve Choi, 2008). Mitokondri ve sitoplazmada bulunur. Hsp70
ile birlikte proteinin dogal katlanmasina aracilik yapar. Stresten korunma ve protein
katlanmasi i¢in gereklidir. Hatali katlanan polipeptidlere baglanarak dogru
katlanmalarina yardim ederler (Nollen, Brunsting, Roelofsen, Weber ve Kampinga,
1999).

2.4.4. Hsp70 Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlari

Hsp70 evrim siiresince korunmus olan en 6nemli stres uyarimli proteindir (Ojima,
2005). Evrimsel siiregte bityiik 6l¢iide korunmuslardir. Yiiksek sicaklik ve diger stres
kosullarinda uyarilmaktadirlar. Katlanmamis veya kismen denature olmus
polipeptidlere baglanirlar. Omurgali, mantar, bakteri ve bitkilerdeki bazi Hsp70 grubu
proteinleri fosforile edildigi ya da metillendigi bulunmustur (Su ve Li, 2008).

Hsp70 neredeyse tiim organizmalarda kiimeler halinde birikmelerini engellemek ve
nihai konumlarina transferleri sirasinda diizgiin bir sekilde katlanmalarini saglamak
i¢in yeni sentezlenmis proteinler igin saperon islevine sahiptirler (Sung, Kaplan ve
Guy, 2001; Su and Li, 2008). Hsp70 ve sHsp’ler 6ncelikli olarak molekiiler bir saperon
olarak faaliyet gosterirler ve bitki hiicresini 1s1 stresinin zararli etkilerine karsi
korumada hayati bir rol oynarlar. Hiicredeki sentezi en fazla yiiksek 1s1 ve agir metal

etkisinde artmaktadir (Rouch, Bingham ve Sommerfeld, 2004).
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Stres altinda proteinleri korurlar. Katlanmamis proteinlerin kiimelesmesini onlerler.
Katlanmamis ve yanlis katlanmis proteinler arasindaki dengeyi saglamaktadirlar.
Polipeptitleri birbirine baglayarak HSF’nin aktivitelerini diizenlerler ve 1s1 sok
proteinlerin transkripsiyonunun kontroliinii saglar. ATP’ye baglanir ve ATPaz
aktivitesi gosterirler (Pockley, 2001). Yiiksek sicaklik ve diger stres kosullarinda
uyarilmaktadirlar. Katlanmamis veya kismen denature olmus polipeptidlere

baglanirlar (Schroda, Vallon, Wollman ve Beck, 1999).

2.4.5. Hsp90 Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlari

Hiicredeki en ¢ok fonksiyonlu stres proteinidir (Zhang vd., 2009). Hsp90 proteinlere
baglanarak onlarin aktivasyonunu ve katlanmasini diizenler. Geri katlanan peptidlerin
kiimelesmesini dnler. Sitoplazma ve endoplazmik retikulumda bulunur. Endoplamik
retikulumda en fazla bulunan 1s1 sok proteinidir (endoplazmik versiyon) Hsp90, Hsfl
(Is1 sok faktor-1)’in fizyolojik kosullarda durumunun dengelenmesinde gorev alir
(Wiech, Buchner, Zimmermann ve Jakob, 1992). Hsp90 proteinleri yiiksek diizeyde
korunmus yapilar olup, baslica gorevi protein katlanmasimi gergeklestirmektir
(Lindquist ve Craig, 1988). Ayrica sinyal iletme aginda, hiicre dongiisiiniin
kontroliinde, protein yikiminda ve protein taginiminda rol oynar. Toplam hiicresel
proteinin % 1-2” sini olusturur. Birgok organizmada strese bagli olarak artar (Wang
vd., 2004).

Hsp90 sinifi; Hsp70’1 pek cok saperon kompleksinde baglayabilmesinden ve protein
islevini sinyalleme ve aligverisinde énemli bir role sahip olmasindan dolay1 diger

simiflarla molekiiler bir saperon olma roliinii paylasmaktadir (Pratt ve Toft, 2003).

2.4.6. Hsp100 Gen Ailesi ve Hiicresel Fonksiyonlar:

100 ila 104 kDa molekiiler agirlik araligindadirlar. Bu gruptaki proteinlerin hiicrenin
gelismisligiyle yakin iliskili oldugu belirtilmistir. Bununla birlikte stres kosullarina
bagl olarak hiicredeki sentezi artis gostermektedir. HSp100 grubunda bulunan

proteinler daha c¢ok proteinlerin yigilmasin1i ve/veya protein degradasyonunu
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onlemekte gorev yaparlar (Wang vd., 2004). Bu proteinler diizenleyiciler olarak islev
goriirler ve molekiiler koruyucu olarak g¢aligirlar (Burton ve Baker, 2005). Bu sinifin
0zgiin islevlerinden bir tanesi islevsel olmayan protein kiimelerinin yeniden ¢oziilmesi
yoluyla ve aym zamanda degrade, geri doniistliriilmez sekilde hasarli polipeptitlere
yardimci olarak (Bosl, Grimminger ve Walter, 2006; Kim, Hwang ve Lee, 2007)
kiimelenmis proteinlerin reaktivasyonunu saglamaktir (Parsell ve Lindquist, 1993). Bu
siif ayni zamanda stres sonrasinda organizmanin normal durumunu da

kolaylagtirmaktadir (Gurley, 2000).

2.5. Yapilan Calismalar

Hsp/saperon sistemi hem normal biliylime kosullarinda hem de stresin bulundugu
hiicrelerde 6nemli bir rol oynamaktadir (Thomashow,1999; Diamant, Eliahu,
Rosenthal ve Goloubinoff, 2001; Wang, Vinocur, Shoseyov ve Altman, 2004).
AtDREB2A, cis-etkili dehidrate-cevaplayict element (DRE) dizisi ile etkilesen iyi
bilinen transkripsiyon faktoriidiir. Sadece kuraklik ve tuz-stres yanitinda degil, ayni
zamanda sicaklik stresiyle iligkili birgok geninin gen ifadesiunu aktive eder (Sakuma
vd., 2006). Arabidopsis’de Hsf=Is1 soku faktor ailesinin 21 {iyesinden HsfA3,
DREB2A tarafindan 1s1 soku sirasinda transkripsiyonel olarak uyarilan ve Hsps
kodlayan genlerin gen ifadesiunu diizenleyen tek transkripsiyon faktoriidiir (Schramm,
2008).

Swindell, Huebner ve Weber (2007) yilinda yaptiklari ¢aligmalarinda; Arabidopsis
Hsfs ve Hsps'nin transkripsiyonel yanit profilleri ile bir dizi abiyotik ve biyotik stres
orneklerinde (1s1, soguk, ozmotik stres, tuz, kuraklik, ultraviyole 15181, oksidatif stres,
yaralanma ve patojen enfeksiyon) Hsp70 ve Hsp100 ailelerine ait genlerin, stres aninda
yiiksek regiile oldugunu saptamislardir. ClpB/Hsp100 olarak adlandirilan yaklasik 100
kDa'lik bir proteini kodlar. Arabidopsis (Schirmer, Lindquist ve Vierling, 1994) ve
soya fasulyesi (Lee, Nagao ve Key, 1994) i¢cin ClpB proteinlerinin termotoleransi
yeniden kazandirdigi ve islevsel olarak termik koruma sagladigi tespit edilmistir.

Hsp101 asir1 sentezleyen bitkilerin, yiiksek sicaklik stresine karsi daha giiglii bir
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koruma yapisina sahip oldugunu belirlenmistir (Queitsch, Hong, Vierling ve

Lindquist, 2000).

Bitkilerde domates (Koning, Rose ve Comai, 1992), menekse (Schroder, Langer, Hartl
ve Bukau, 1993), misir (Marrs vd., 1993), piring (Liu, Zhang, Cheng, Takano ve Liu,
2006) ve bitki tohum yaginda (Krishna, Reddy, Sacco, Frappier ve Felsheim, 1997)
Hsp90 genleri belirlenmistir ve bunlar c¢esitli abiyotik streslerden kuvvetle

indiiklenmistir.

Arabidopsis'de Hsp90 aile iiyelerinin sicaklik, soguk, yiiksek tuzluluk, agir metal
(bakir, kadmiyum, kursun ve arsenit) streslerinde ve bazi fitohormonlarin gelisimsel
olarak diizenlenmelerinde ve indiiklendikleri gozlemlenmistir (Krishna ve Gloor,
2001; Milioni ve Hatzopoulos, 1997). Sitozolde ve organellerde AtHsp90 genlerinin
asir1 gen ifadesiu, tuz ve kuraklik streslerine kars1 tolerans kazandirmistir (Song vd.,
2009).

Ispanak’da 10 adet Hsp70 geninin soguk stresinde gen ifadesiu incelendiginde, bazi
genlerin gegici olarak yliksek ifade oldugu, digerlerinin ise devamli sekilde gen
ifadesiun arttig1 belirlenmistir. Domateste, test edilen 15 molekiil saperondan 11' i¢in
stres aninda gen ifadesiun arttigi gozlenmistir (Li, Haskell ve Guy, 1999). At-Hsc70-
1/Hsp70-1'in, normal sicaklikta yapraklarda eksprese edildigi belirlenmistir ayrica, 1s1

soku stresinde de uyarildigi rapor edilmistir (Sung, Vierling ve Guy, 2001).

Hsp70'in koruyucu saperon aktivitelerinin, Arabidopsis'te sicaklik ve kuraklik stresine
toleransda katkida bulundugu belirlenmistir (Sung ve Guy, 2003). Domates
hiicrelerinde (Banzet vd., 1998) Hsp22’in mitokondriyal bolgede, piringte (Lee vd.,
2008) ise Hsp26’nin kloroplastda lokalize oldugu belirlenmistir. Oksidatif stres
kosullarinda bu genlerin uyarildigi ve stres yanitinda 6nemli bir rol oynadigi
saptanmustir. Stres faktorlerinin yoklugunda Hsf’ler (Is1 soku transkripsiyon faktorii)
DNA’da herhangi bir baglayici faaliyet sz konusu olmadigi i¢in sitoplazmada
miinferit ve serbest olarak bulunurlar, fakat stres basladiginda faktorler tiglii olarak

kiimelenir ve ¢ekirdekte toplanir (Sorger ve Nelson, 1989).
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Hse (1s1 sok elemani) DNA’daki gen aktivator bolgesinde konumlu olan spesifik bir
tanima dizisidir. Hse 50-nGAAN-30 degisimli iiniteler olarak tanimlanmistir ve etkili
bir baglama i¢in en az {i¢ tinite gereklidir (Morimoto, Tissieres ve Georgopoulos, 1998;
Schoffl vd., 1998). Is1 sok proteinlerinin sentezlenmesine yonelik gen ifadelerine
neden olan molekiiler izyolu; gen ifadesinin aktivasyonunun 1s1 sok elemaninin (Hse)
DNA’da baglanmasi ile gergeklestigi Hsf”ye sinyal transfer mekanizmasina bagl olan
sicaklik algilama mekanizmasi gibi birden fazla mekanizmadan olusur (Schoffl vd.,

1998; Larkindale Hall, Knight ve Vierling, 2005).

Domates (Solanum lycopersicum) fidelerinde Hsf’lerin DNA’ya baglanmasi salisilik
asit (SA) tarafindan desteklenmis olup, Hsp70 mRNA transkripsiyonunu veya HSFA2
ve HSFBL1 gibi Hsf’lerin ifadesini desteklememistir. Bu SA’nin baglamak i¢in Hsf’nin
modiilasyonunda bir rol oynadigina isaret edilebilir (Snyman ve Cronje, 2008).

Morimoto ve Santoro (1998) Hsp’lerin hiicreleri yaralanmaya kars1 koruduklarini ve
normal biiylime kosullarina dondiikten sonra iyilesmelerini ve hayatta kalmalarin
kolaylastirdiklarini belirtmistir. Diger tarafta Timperio, Egidi ve Zolla (2008) 1s1 stresi
sonrasinda Hsp’nin molekiiler saperon olarak roliiniin siiphesiz oldugunu, termal
olmayan streste islevlerinin farkli olabilecegini ifade etmistir. Gergeklestirilen bir
caligmada (Nakamoto ve Vigh, 2007) kiiciik 1s1 sok proteinlerinin (SHsp) zar kalite
kotroliinde ve potansiyel olarak 6zellikle stres kosullari altinda zar biitiinliigiiniin
korunmasinda 6nemli bir rol oynadiklarina dair bazi ibarelerin bulundugu sonucuna

varilmistir.

P. sativum ile gergeklestirilen bir arastirmada; bu sinifin faaliyetleri (proteinlerin
katlanmas1) ve sHsp18.1 gibi kii¢iik 1s1 sok proteinlerinin faaliyetleri (proteinlerin
kiimelesmesinin engellenmesi) arasinda bir isbirligi bulundugu rapor edilmistir (Lee
ve Vierling, 2000). A. thaliana iizerinde gerceklestirilen bir ¢aligma; kloroplastda
bulunan Hsp70’nin ¢imlenen fidelerin ayristirilmasi ve bunlarin 1s1 toleransi igin
gerekli oldugunu gostermistir (Su and Li, 2008). Oryza sativa’da Hsp90’mn gen

ifadesinin incelenmedigi ¢alismada; HSp87 1s1 soku proteninin; 2 saat siireyle 1s1 soku
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(28°C 1ila 45°C) uygulandiginda ortaya ¢iktigint ve bunun miktarinin uzun siireli (4
saat) 1s1 stresi sonrasinda ve normal kosullara (stressiz) doniis sirasinda dahi yiiksek
ve sabit kaldigim tespit etmislerdir. Aym1 zamanda Hsp90’in (Hsp85 ve Hsp87)
tuzluluk, kuraklik ve soguk gibi bagka tiirlii stres ile de uyarilabilecegi saptamislardir.
Bu arastirmada onbes yabani piring tiiriinde bu proteinlerin farkli birikme diizeyleri

rapor edilmistir (Pareek, Singla ve Grover, 1998).

Wyoming’de bulunan Yellowstone Milli Parkindaki dogal bir habitatta toprak
sicakliginin 40°C iizerinde oldugu yerde bazi bitkilerde (monokotlar ve dikotlar)
Hsp’lerin boylesi zorlu ¢evrelere adaptasyondaki roliinii degerlendirmek igin; bu
bitkilerin filiz ve kok sistemlerindeki Hsp igerigini tespit etmislerdir. Simif I
sitoplazmik sHsp varligi rapor edilmistir. Diger tarafta, gerek yapraklarda gerekse kok
sisteminde Hsp100 (Hsp101) tespit edilmistir (Stout ve Al-Niemi, 2002).

Dogal saha kosullarini taklit eden iki veya daha fazla stres faktoriine maruz birakilan
bitkilerde Hsp varligi konusunda arastirmalar mevcuttur. Sahada 1s1 stresine genellikle
kuraklik, ytiksek 1sinlama, tuzluluk gibi bir veya daha fazla stres faktorii eslik etmistir.
Bu arastirmalardan bir tanesi sulanan ve sulanmayan pamuk bitkileri (Gossypium
hirsutum L.) iizerinde gergeklestirilmis olup sulanmayan bitkilerde ¢ogu biiyiime
parametreleri gerilemistir (%80 ila %85) (Burke, Hatfield, Klein ve Mullet, 1985).
Arastirma ayn1 zamanda sulanan bitkilere kiyasla giin ortasinda azalan bir fotosentez
(iki katlama) ortaya koymustur ki sulanan bitkilerde st bitki tabakasi altindaki
sicaklik 30°C dereceye ulasirken; sulanmayan bitkilerde {ist bitki tabakas1 altinda 40°C
derecededir. Iki islem arasindaki bu farklara protein icerigindeki farklar da eslik
etmektedir. Sulanmayan bitki yapraklarinin birkag hafta sonra istikrarli bir sekilde
molekiiler agirhigi 100, 94, 89, 75, 60, 58, 37, ve 21 kDa (kilodalton) protein diizeyleri
biriktirilmistir ve bu proteinler sulanan bitkilerin yapraklarinda tespit edilmistir. Bu
aragtirmanin nihai ¢ikariminda ise, pamuk bitkilerinin dogal kuraklik stresi
kosullarinda ve 40°C sicaklikta 1s1 sok proteinlerini biriktirdigi seklinde rapor
edilmistir. Glindiiz/gece sicaklik dongiisii bitki biiylimesini etkilemektedir ve etli ¢ol
bitkilerinde 20/30°C sicakliktan 40/50°C sicakliga degisikligin etkisini test etmek igin

bir deney gergeklestirilmistir (Kee ve Nobel, 1986). 10 giin sonra termal toleransta bir

53



artisin (6-8°C) oldugu ve her ti¢ tiiriin de yalnizca (40/50°C) dongiisiinde molekiiler
agirlig1 25-27 kDa olan protein biriktirdigi ve diger Hsp tiplerini tiire gore biriktirdigi

rapor edilmistir.

Dogal cevrede 151k yogunlugu, en azindan bazi bolgelerde, ¢ok yiiksektir. Isik
Hsp’lerin sentezini uyarir ve bu nedenle; yiiksek yogunluktaki 1s18in neden oldugu
hasar1 iyilestirebilir. Bu olasilik Asteraceae ailesinden Solidago altissima bitkisinin
dogrudan giines 151g1na maruz kalmis olan yapraklar ile golgede kalan yapraklarinin
sahada soguk giinlerde ve sicak gilinlerde Hsp igeriginin karsilagtirilmasi ile
incelenmistir (Barua ve Heckathorn, 2006). Sonuglar dogrudan giines 1s181na ve dogal
151 stresine maruz birakilan yapraklardaki Hsp igeriginin belirgin bir sekilde daha
yiiksek oldugunu gostermistir. Gerek 151k gerekse sicaklik laboratuvar ortaminda

Hsp’lerin toplanmasini bariz bir sekilde etkilemistir.

Col baklagili olan Retama raetam ile yapilan kurak bdlgelerde stres faktorlerinin
etkilesimi hakkinda bir arastirma sonucunda, fotosentezin giinliikk seyrini ortaya
koymustur. Periyotlardan bir tanesi saat 07:00 ile 10:00 arasinda; digeri ise saat 15:00
ile 17:00 arasinda belirlenmistir (Merquiol vd., 2002). Benzer bir periyodiklik, Sili
¢oliinde yetisen baska bir baklagil olan Prosopis chilensis i¢in rapor edilmistir (Ortiz
and Cardemil, 2001). Fotosentez oranindaki azalma sirasinda (saat 11.00 ile 15.00
arasinda) savunmaya katilan enzim transkriptlerinde (reaktif oksijen aracilarinin
giderilmesi-siipiiriillmesi) ve Hsp sentezinde bir artis sz konusu olmustur. Nihai
olarak cikarilan sonug; R. raetam’in ¢ol arazisinde hakim olan stresli kosullara
dayanmak i¢in kaginma ve aktif savunma mekanizmalarmin bir kombinasyonunu

kullanidig1 seklinde olmustur.

Abiyotik stres faktorlerine bitki tepkisi, karmasik bir gen agi tarafindan kontrol
edilmektedir. AtGenExpress baslikli A. thaliana gen ifadesi veri tabani projesinde
cesitli abiyotik streslerin (sicaklik, sogukluk, tuzluluk, osmotik, UV-B, 151k ve
yaralanma) etkisi A. thaliana fideleri tizerinde benzer kosullar altinda arastirilmistir
(Kilian vd., 2007) ve sonuglar DNA Microarray Teknolojisi ile analiz edilmistir. Bu

aragtirma; UV-B, kuraklik ve soguk streslerine tepkide gen ifadeleri bilgileri dahil
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olmak {izere abiyotik stresler ile uyarilan gen ifade tiirlerini sunmaktadir. Sonuglar bu
bitkide transkripsiyon diizeyinde strese ilk tepkinin bir stres tepki gen grubunu
icerdigini gostermistir. Bu genler farkli streslere tepkide hayati bir role ve de strese
maruz kalan doku tarafindan iiretilen sistemik sinyallerin ana roliine sahip olabilir.
Analizin sonuglar1 tim streslerin 1s1 sok proteinlerinin ve faktorlerinin tepki
izyollarinda etkilesimde bulundugunu, fakat etkilesim diizeyinin farkli oldugunu
gostermistir ki bu da diizenleyici agda bir ¢apraz iletisim oldugunu diisiindiirmektedir.
Hu vd. (2009) 1s1 stresine maruz kalmis piring fideleri ile stres kosullarindaki ifade
profillerini incelemistir. Sonuglart soguk, kuraklik ve tuz stresleri altindaki piring
verileri ile karsilastirmiglardir. Hsp’lerin ve Hsf’lerin farkli stres sinyali doniistiirme

aglarinda 6nemli unsurlar olabilecegi sonucuna varmislardir.

Genel olarak Hsp’lerin ve bunun Hsf faktorlerinin ifadesi biiylik olgiide sicaklik,
sogukluk, tuzluluk ve osmotik stres tarafindan uyarilmistir. Baska stres faktorlerine
tepki protein smifina ve dokuya bagl olabilmektedir. Ornek olarak, tiim stres tiirleri
altinda smif Hsp20 i¢in yiiksek ifade tepkisi bilgilerinin yiiksek benzerligi
kaydedilmistir. Bitkinin koklerinin yaralanmasi (12 saat sonra) sinif Hsp20, Hsp70 ve
Hsp100 i¢in ¢esitli genlerin ifade edilmesini uyarmistir. UV-B stresi altinda yiizeysel
dokularda (filizlerde) Hsp’ler ve bunun Hsf faktorleri igin yiiksek gen ifade tepkisi
gozlemlenmis olup yiizeysel olmayan dokularda (kokler) gen ifadesi
gerceklesmemistir (Swindell, Huebner ve Weber, 2007). Her iki stresin de Hsp’lerin
ifade edilmesine/toplanmasina yol acan nedenleri uyardiklari i¢in 1s1 stresine tepki ve
oksidatif strese tepki arasindaki iliskinin varligina dikkat ¢ekilmistir (Dat, Foyer ve
Scott, 1998; Lee vd., 2000).

Genom dizileri tamamlanan ¢ogu tir i¢in fonksiyonel genom calismalar
yapilmaktadir. Genlerin karakterizasyonlarina ait ¢alismalar son yillarda Gnem
kazanmistir. J. Zhang vd. (2013) ve (2015) yaptiklart calismalarda Populus
trichocarpa genomunda sHsp (37), Hsp60 (28), Hsp70 (20), Hsp90 (10) ve Hsp100

(5) gen ailelerine toplam 100 adet gen tanimlamiglardir.
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BOLUM I

3. ISI SOKU PROTEIN GEN AILESININ (Hsps) FONKSIYONEL GENOM
ANALIZLERI

3.1. Materyal ve Yontem
3.1.1. Kavak Genomunda Hsps Genlerinin Tanimlanmasi

Kavak genomunda (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) potansiyel Hsps genlerini
tanimlamak igin “Heat Shock Protein Database Information Resource” (HSPIR)

(http://pdslab.biochem.iisc.ernet.in/Hspir/index.php) veri tabani kullanilmistir.

Veri tabaninda yiiklii olan farkli bitkilerde (Arabidopsis thaliana, Cucumis sativus,
Glycine max, Hordeum vulgare, Jatropha curcas, Medicago truncatula, Nicotiana
tabacum, Oryza sativa, Physcomitrella patens subp. patens, Ricinus communis,
Solanum  lycopersicum, Solanum tuberosum, Sorghum bicolor, Triticum aestivum,
Vigna radiate, Vitis vinifera ve Zea mays) tanimlanmasi yapilmis Hsps genlerinin

taramalar1 yapilarak ilgili diziler veri tabanindan indirilmistir (Kumar vd., 2012).

Belirlenen aday diziler i¢in Phytozome veri tabaninda (www.phytozome.net) Protein
BLAST segilerek The Hidden Markov Model (HMM) istatistik modeli kullanilarak
Populus trichocarpa Torrey & A. Gray’ya ait dizi karsilastirmalart yapilmistir
(Goodstein vd., 2012). Ayrica, kavakta belirlenen aday Hsps protein dizilerini
dogrulamak i¢in NCBI (National Center Biotechnology Information) veri tabani
kullanilarak tekrar Protein BLAST yapilmistir
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Veri tabaninda istatistiki eslesmelerde
algoritma olusturan E-degeri 0 olan ya da -50’den biiyiik olan diziler (sekanslar)

secilerek Hsps genleri tanimlanmaistir.
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Expasy wveri tabani kullanilarak tekrar eden diziler elimine edilmistir
(web.expasy.org/decrease_redundancy) (Gasteiger vd., 2003). Hsps genlerine ait
tamimlanan protein dizileri Smart (http://smart.emblheidelberg.de) ve Pfam
(http://pfam.sanger.ac.uk) veri tabanlar1 kullanilarak dogrulamalar1 yapilarak,
korunmus bolge olduklarna dair netlik kazandirilmigtir (Letunic, Doerks ve Bork,
2012). Tanimlanan Hsps genlerine ait protein, genomik ve mRNA (CDS) sekanslari
Pfam sonuglarina bagli olarak kaydedilmistir. Bioinformatik analizler fasta formatl

diziler lizerinde yapilmistir.

Tanimlanan her Hsps gen dizisi igin (SHsp-Hsp40-Hsp60-Hsp70-Hsp90-Hsp100)
ProtParam Tool (http://web.expasy.org/protparam) veritabani kullanilarak diziye 6zgii
molekiiler agirliklari, protein uzunluklari, izoelektronik etki degerleri (pI), tahmini

degiskenlik bilesenleri hesaplanmuistir.

3.1.2. Hsps Genlerinin Kromozomlar Uzerinde Dagilimlarinin Incelenmesi

Kavak genomunda Hsps proteinlerini kodlayan genlerin kromozomlar {izerindeki
dagilimlari, Populus trichocarpa Torrey & A. Gray dizilerinin Phytozome
veritabaninda BLASTP eslestirmeleri yapilarak bulunmustur. Ttim Hsps dizilerine ait
kromozom lokasyonlart MapChart program yazilimina veri olarak islenmistir. Bu
program yardimiyla kromozomlar iizerinde genlerin yerlesimleri haritalanmistir

(Voorrips, 2002).

3.1.3. Tandem ve Segmental Duplikasyonlarin Hesaplanmasi (Ka/Ks)

Kromozomlar iizerinde dagilim gosteren Hsps genlerine ait ayni1 kromozomda
bulunma (Tandem) ve farkli kromozomlarda yerlesim gosterme (Segmental)
durumlarma ait eslemelerin (duplikasyonlarin) belirlenmesi PGDD-Plant Genome
Duplication veritabanina (http://chibba.agtec.uga.edu/duplication/) bagl olarak tespit
edilmistir (Tang vd., 2008; Lee, Tang, Wang ve Paterson, 2013).
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Hsps genlerinde belirlenen tandem ve segmental duplikasyonlarin Homolog (Ks) ve
homolog olmayan (Ka) degisim oranlarim1 hesaplamak Clustal Omega
(www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustal) tabanli ¢oklu dizi hizalama veri tabani
kullanilmustir (Sievers vd., 2011).

Hesaplanan dizi karsilastirmast CODEML (http://www.bork.embl.de/pal2nal/) veri
tabanina yiiklenerek, Hsps geninin duplikasyon ve ayrilma zamani (milyonlarca yil
once, MYO) A degisimlerinin hesaplanmasi yapilmistir (T = Ks/2A (A =6.5x10-9)
(Lynch ve Conery, 2000; Suyama, Torrents ve Bork, 2006).

3.1.4. Hsps Genlerinin Fonksiyonel Dizi Hizalamalari ile Filogenetik

Mliskilerinin Belirlenmesi ve Gen Yapisimin Tahmini

Hsps genlerine ait aminoasit dizileri MEGA6 yazilim programina yiiklenmistir.
Dizilerin hizalanmasi i¢in ClustalW sekmesi kullanilmistir. Belirlenen ¢oklu dizi

hizalamalar1 fasta formatinda kaydedilmistir.

Tim Hsps genlerinde; kaydedilen dizi dosyasi segilerek, Neighbor Joining (komsu
birlestirme) metodu kullanilarak maksimum benzerlik degeri 1000 tekrarli (Bootstrap:
1000) olacak sekilde filogenetik (akrabalik) iligski haritalar1 ¢ikarilmistir (Saitou ve
Nei, 1987; Thompson, Gibson, Plewniak, Jeanmougin ve Higgins, 1997; Tamura,

Stecher, Peterson, Filipski ve Kumar, 2013).

Programdan .nwk uzantili alinan filogenetik aga¢ kodlamas: ITOL (Interactive Tree
Of Life) veri tabanina yiiklenerek Hsps genlerine ait olusan gruplar dairesel formatta

farkli renklerle olusturulmustur (Letunic ve Bork, 2016).

GSDS-Gene Structure Display Server (http://gsds.cbi.pku.edu.cn/) (Hu vd., 2015)
kullanilarak Hsps genlerine ait genomik diziler ile kodlayict bolge dizileri (CDS)
karsilastirilmistir. Gen organizasyonlari kodlanan bolgeler (ekzon) ve kodlanmayan

bolgeler (intron) belirlenmistir.

58



3.1.5. Kalitim Siirecinde Korunmus Motif Bolgelerinin Cikarilmasi

Hsps genlerine ait tanimlanan aminoasit dizileri genom igerisinde korunmus matrisler
olusturmaktadir. Dizilere ait istatistiksel modellemelerin yapilabilmesi i¢in MEME
veritabani (http://meme.nbcr.net/meme3/meme.html) kullanilmistir (Timothy vd.,
2009; Bailey, 2009). Analizde Hsps genlerinin incelenmesinde 15 motif modellemesi
secilerek, motif genisliklerinin de optimum >2 ve <300 arasinda olmasina dnem

verilmistir.

3.1.6. Hsps Genlerine Ait Gen Ontoloji (GO) Kategorilerinin Olusturulmasi

GO-term/genlerin terimler sozliigli anlamini tagimaktadir. Biyobilisim projesi
kapsaminda gen ve gen {irlinlerinin davraniglarini standartlasmak ve verilerin ayn
terminoloji ile kullanilmasina imkan saglamak amaciyla gelistirilmistir. Bu
karakterizasyonu saglayan bir bioinformatik yazilim programi olan Blast2GO
(http://www.blast2go.com) ile Hsps aminoasit dizilerine ait; biyolojik islev
organizasyonlari, hiicresel yerlesim bolgelerinin (hiicre kismi, hiicre dig ortami)
belirlenmesi ve molekiiler seviyede ana aktivitelerinin (baglanma, katalaz vb.)

incelenmesi saglanmistir (Conesa ve Gotz, 2008).

Program calisma prensibi olarak ii¢ asamal1 analiz gerceklestirmektedir. ilk asamada
programda yiikli olan diziler ile eslesme gergeklestirilmistir (BLASTp), ikinci
asamada BLAST sonuglart ile iliskili haritalamalar1 yapilmistir (MAPPING), tiglincii
asamada ise sekanslara iliskin bilgi dosyast dokiimii hazirlanmigtir (ANNOTATION).
GO Kkategorilerine ait biyolojik islevler, hiicresel yerlesimler ve molekiiler

fonksiyonlar tiim Hsps genleri igin belirlenmistir (Conesa ve Gotz, 2008).

3.1.7. Hsps Genlerinin U¢ Boyutlu (3D) Modellenmesi

Biitiin kavak Hsps genlerinde tahmini {i¢ boyutlu protein yapi modellenmesinin
belirlenmesinde  Protein  Homology/analogY  Recognition Engine V 2.0

(http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/ntml/page.cgi?id=index)/PHYRE2 veri tabani
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kullanilmistir. Hsps genlerine ait aminoasit dizileri tek tek programa yiiklenmistir. Ug
boyutlu protein yapilart yogun mod secimi yapilarak modellenmigstir (Kelley ve
Sternberg, 2009; Kelley, Mezulis, Yates, Wass ve Sternberg, 2015). Veri tabanlarinda
yiklii olan dizilerle karsilastirmalar >% 90 giiven seviyesinde analiz edilmistir.
Ayrica, tahmini modellemeler i¢in % 80 ile % 100 arasinda bulunan benzerlik oranlari

kabul edilmistir.

3.1.8. Hsps Genlerini Hedef Alan miRNA Gruplarinin Tespit Edilmesi

Kavak genomunda Hsps genlerini hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi igin; veri
tabaninda yiiklii olan mevcut bitkiler ile miRNA kontrollii gen hedefleri miRBase
v20.0 (http://www.mirbase.org/) programi kullanilarak tespit edilmistir. Ayrica,
miRNA veritaban1 (http://bioinformatics.cau.edu.cn/PMRD/) kullanilarak psRNA
Target Server (http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/) biitiin bilinen bitki
miRNAlar1 ile kavakta Hsps gen transkriptleri hizalanmistir (Y. Zhang, 2005).

3.1.9. Baska Tiirler ile Hsps Genlerinin Ortolog iliskilerinin Belirlenmesi

Hsps genlerinin ortolog iligkilerin tespiti i¢in aminoasit dizileri Phytozome veri
tabanina tek tek yiikklenmistir (www.phytozome.net). Yiiklenen diziler segilen model
tirlerin gen bolgeleri ile (Arabidopsis thaliana, Vitis vinifera, Zea mays, Oryza sativa,
Glycine max, Eucalyptus grandis) karsilastirilmistir. Benzerlik Olgiitii olarak en az

%80 eslesme ve E-degeri < 1e-5 kabul edilmistir.

3.1.10. Bagka Bitkiler ile Hsps Genlerinin Ayrilma Oranlarinin

Hesaplanmasi

Hsps genleri arasinda ayrilma oranlarinin tespiti i¢in Populus thichocarpa dizileri
secilen model bitkilerin dizileri ile (Arabidopsis thaliana, Vitis vinifera, Zea mays,
Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis) Clustal Omega
(www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustal) veri tabani kullanilarak hizalanmistir (Sievers vd.,
2011).
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Hsps genlerinin duplikasyon ve ayrilma oranlarinin belirlenmesi igin elde edilen
Clustal Omega sonuglari Codeml Pal2Nal veri tabanina aktarilmistir. Elde edilen Ks
(Homolog) ve Ka (Homolog olmayan) genler (T= Ks/2A (A =6.5x10-9) hesaplama
yontemiyle Milyonlarca Y1l Once (MYO) farklilasma ve tiir olusturabilme degerleri
ortaya konulmustur (Lynch ve Conery, 2000; Suyama vd., 2006).

Biyoinformatik analizlerin yapilmasini saglayan veri tabanlar1 ve paket programlar

Tablo 3.1°de Ozet tablo seklinde verilmistir.

Tablo 3.1. Fonksiyonel genom analizlerinde kullanilan veri tabanlar: ve paket programlar

Veri Tabanlan URL
HSPIR http://pdslab.biochem.iisc.ernet.in/Hspir/index.php
Phytozome Www.phytozome.net
NCBI-BLAST https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cqi
Expasy web.expasy.org/decrease redundancy
Smart http://smart.emblheidelberg.de
Pfam http://pfam.sanger.ac.uk
ProtParam Tool http://web.expasy.org/protparam
PGDD-Plant http://chibba.agtec.uga.edu/duplication
Genome Duplication
Database
Clustal Omega www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustal
CODEML http://www.bork.embl.de/pal2nal
ITOL https://itol.embl.de/
GSDS http://gsds.cbi.pku.edu.cn/
MEME http://meme.nbcr.net/meme3/meme.html
PHYRE2 http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id=index
miRBase http://www.mirbase.org
psRNA Target http://plantgrn.noble.org/psRNATarget
Server
Primerler Beacon http://www.premierbiosoft.com/qOligo/Oligo
Designer™
ArrayExpress http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress

Paket Programlar
CLC Genomik Workbench v.8
MapChart
MEGAG6
Blast2GO
GeneSpringGX 11.0 (Agilent)
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3.2. Bulgular

3.2.1.Kavak Genomunda sHsp Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri

3.2.1.1. sHsp protein dizilerinin tanimlanmasi

Kavak genomunda yapilan biyoinformatik analizler sonucunda sHsp protein ailesine
ait 60 adet gen tanimlanmistir. Bulunan genlerin kromozom siralamalarima bagh
kalinarak PtsHsp-01 den PtsHsp-60 a kadar bir isimlendirme yapilmistir. Proteinlerin
amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, (pI) izoelektronik etki degerleri ve
NCBI'daki (Uluslararas1 biyoteknoloji veri tabani) tanimli ulagim numaralar

listelenmistir.

Kavakta belirlenen sHsp proteinlerinin 53 (PtsHsp-25) ile 539 (PtsHSP-16) aminoasit
uzunlugu arasinda bir dagilim gosterdigi saptanmistir. Proteinlerin ayrigsmasinda rol
oynayan izoelektronik etki degeri SHsp ise sirasiyla (pl) ise 4,46 dan (pH<7=asidik)
(PtsHsp-57) 9,89 (pH>7=Dbazik) (PtsHsp-52) arasinda bulunmustur.

Genlerin %71’inin asidik karakterde oldugu tespit edilmistir. Molekiiler agirliklar:
sHsp genleri i¢in 5994,97 (PtsHsp-25) den 60644,94 araliginda (PtsHsp-16)
degiskenlik gostermektedir. Tanimlanan PtsHsp genlerinin % 77’sinin kararhi rol
tistlendikleri belirlenmistir. Amino asitlerin genetik kararsizlik indeksleri 40’dan

kiiciik hesaplandiginda protein yapisinin kararli oldugu tespit edilmistir (Tablo 3.2).

3.2.1.2. sHsp genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapist

PtsHsp gen ailesine ait tanimlanan 60 genin kromozomlar {izerindeki lokasyonlari
belirlenmistir. PtsHsp-60 geni Scaffold seviyesinde belirlenmistir. Bu genler haricinde
tim SHsp genleri kromozomlar iizerinde dagilim gostermistir. Tanimlanan 60 adet
SHsp geninin kromozomal yerlesimlerinde farkliklar tespit edilmistir. SHSp gen
ailesine ait kavak genomunda tanimlanan 60 adet genin kromozom 9’da (PtChr9) 11°i

diger bir ifadeyle %18 oraninda en yiiksek bulundugu belirlenmistir (Sekil 3.1).
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Tablo 3.2.

Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) belirlenen 60 adet PtsHsp genine ait tanimlayict ozellikler

Genom Uzerindeki Fiziksel

Yerlesimi . .
Protein Izoelektrik Molekiil . .
Gen Phytozome Kod No Uzun. Nokta agirhg K?rarsz!nk Protein  Filo. NCBI Kod No NCBI BLASTP
Kodlan Baslangig Bitis (aa) ) (Da) indeksi Olus. Gen. Tanimlamasi
K,ZZ]Z Lokusu Lokusu Durumu  Grup
(bp) (bp)
hypothetical protein
PtsHSP-01  Potri.001G164200.1  Chrol 13745313 13745675 92 659 1029991 50,67  kararsiz Ve  XP_006369098.1 Poppzii—flo[gtﬁjﬁ‘:og
trichocarpa]
265 kDa class | small
PSHSP-02  Potri.001G192600.1  Chr0l 17527864 17529538 243 772 2725293 41,17  kararsiz  IVe  XP_002299753.1 heat shock family
protein [Populus
PtsHSP-03  Potri.001G238700.1  Chrol 24983323 24984125 159 619 1785427 4786  kararsiz  IVd  XP_ 0022983621 L4 KDaclass I heat
shock family protein
) . hypothetical protein
PSHSP-04  Potri.001G254700.1  ChrOl 26440417 26440879 142 560 1653662 6027  kamrsz  Va  XP_O063695781 o pPi Geang
. hypothetical protein
PtSHSP-05  Potri.001G416200.1  Chr0l 44114415 44115779 196 501 2236884 38,08 kararh [ XP_006370607.1 5, 5520 (001 4441004
) . hypothetical protein
PtSHSP-06  Potri.001G456500.1  ChrOl ~ 49090288 49097704 517 55 57083,76 48,85  kararsiz | XP_0022989972 oS0 00 S1e070g
PSHSP-07  Potri.002G067700.1  Chr02 4588931 4590671 445 553 4993445 4695  kararsiz Ve  XP 0023009172  eat Sg‘r‘:)?; rff‘m"y
174 kDa class 11 heat
PtSHSP-08  Potri.003G071100.1  Chr03 9935479 9937350 156 643  17551,98 38,65 karar Ve  XP_002303326.2  shock family protein
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PSHSP-09  Potri.003G075900.1  Chr03 10438778 10440584 225 599  25649,94 34,58 kararh Ve  XP_002304260.1 POPTR_0003s07350g
[Populus trichocarpa]
. hypothetical protein
PtSHSP-10  Potri.003G076000.1  Chr03 10442210 10443577 218 896 2403328 6204  kamrsz Ve  XP_0023042701 o SERNiiat et
PtSHSP-11  Potri.003G109200.1  Chr03 13282693 13283998 213 635 2391287 5948  kararsiz Ve  XP_002303499.1 Hefztninscgl](rgti i';Da
PSHSP-12  Potri.004G187200.1  Chr04 20265036 20269374 113 454 1305336 42,60  kararsiz  IVa  XP_006387303.1 17fsan'§?|;‘%"}gf2ﬁfk
PtSHSP-13  Potri.004G187400.1  Chr04 20268664 20271445 159 581 1824962 4645  kararsiz  IVa  XP_006387302.1 ypothetical protein

POPTR_1310s00200g
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Tablo 3.2’in devami

PtsHSP-14

Potri.004G191000.1

Chr04

20555217

20555810

138

9,12

15553,55

45,02

kararsiz

XP_006384692.1

hypothetical protein
POPTR_0004s20230g

PtsHSP-15

Potri.004G191200.1

Chr04

20564117

20565545

323

9,34

35804,61

47,18

kararsiz

Ve

XP_006384694.1

heat shock family
protein [Populus
trichocarpa]

PtsHSP-16

Potri.005G192700.1

Chr05

21016739

21018694

539

5,01

60644,94

43,44

kararsiz

Ve

XP_002307498.2

heat shock family
protein

PtsHSP-17

Potri.006G034600.1

Chr06

2340773

2342004

180

4,67

20452,04

51,06

kararsiz

XP_002308868.2

hypothetical protein
POPTR_0006s03310g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-18

Potri.006G073500.1

Chr06

5483421

5485361

225

6,52

25805,17

47,82

kararsiz

Ivd

XP_002308104.1

17.5 kd heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-19

Potri.006G093400.1

Chr06

7126313

7127064

174

6,78

19784,66

39,41

kararl

Ve

XP_002309101.2

175 kd heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-20

Potri.006G093500.1

Chr06

7128709

7129529

140

5,82

15849,98

47,54

kararsiz

XP_002308192.2

182 kDa class | heat
shock family protein

PtsHSP-21

Potri.006G223900.1

Chr06

23594949

23596063

157

6,16

17519,14

33,40

kararl

XP_002308537.1

heat shock protein 177
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-22

Potri.008G013800.1

Chr08

745954

747805

370

9,28

40868,42

43,42

kararsiz

XP_002310972.1

hypothetical protein
POPTR_0008s01440g

PtsHSP-23

Potri.008G014000.1

Chr08

751111

753129

443

5,56

49250,25

43,79

kararsiz

XP_002310974.2

heat shock family
protein [Populus
trichocarpa]

PtsHSP-24

Potri.008G062300.1

Chr08

3765267

3766360

162

6,2

18340,75

54,14

kararsiz

XP_002312132.1

182 kDa class | heat
shock family protein

PtsHSP-25

Potri.009G004300.1

Chr09

915939

916542

53

6,12

5994,97

42,26

kararsiz

XP_002314308.1

hypothetical protein
POPTR_0009s00970g

PtsHSP-26

Potri.009G021400.1

Chr09

3327490

3328549

229

6,44

25253,92

42,74

kararsiz

XP_002314235.2

hypothetical protein
POPTR_0009s502650g

PtsHSP-27

Potri.009G029900.1

Chr09

4049770

4050240

125

9,15

14531,53

64,24

kararsiz

Ivd

XP_006379014.1

hypothetical protein
POPTR_0009s03520g

PtsHSP-28

Potri.009G039200.1

Chr09

4715844

4717062

156

6,19

18040,38

57,60

kararsiz

Ve

XP_002313410.1

hypothetical protein
POPTR_0009s04410g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-29

Potri.009G049800.1

Chr09

5471571

5472038

155

6,19

17824,23

49,19

kararsiz

Vb

XP_002313360.1

175 kd heat shock
family protein

PtsHSP-30

Potri.009G049900.1

Chr09

5472133

5475352

171

6,93

19731,49

45,55

kararsiz

Vb

XP_002313359.2

175 kd heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]
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Tablo 3.2’in devami

PtsHSP-31

Potri.009G147900.1

Chr09

11651719

11652600

160

52

18541,91

52,76

kararsiz

IVa

XP_006379320.1

hypothetical protein
POPTR_0009s15010g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-32

Potri.009G148000.1

Chr09

11653964

11654820

158

6,2

18138,51

51,43

kararsiz

XP_002312898.2

hypothetical protein
POPTR_0009s15020g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-33

Potri.009G153000.1

Chr09

11981991

11983282

245

6,33

27218,72

33,77

kararli

Ve

XP_002312873.1

hypothetical protein
POPTR_0009s15510g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-34

Potri.009G153100.1

Chr09

11984109

11985292

277

5,47

30638,20

33,86

kararli

Ve

XP_002312872.1

hypothetical protein
POPTR_0009515520g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-35

Potri.009G153200.1

Chr09

11987056

11988497

208

9,28

23691,27

33,49

kararli

Ve

XP_002312871.1

heat shock family
protein [Populus
trichocarpa]

PtsHSP-36

Potri.010G053400.1

Chr10

8367050

8368287

240

8,91

27258,04

53,34

kararsiz

Ve

XP_002314566.2

hypothetical protein
POPTR_0010s06320g

PtsHSP-37

Potri.010G175200.1

Chr10

17565834

17566824

155

6,18

17624,02

47,01

kararsiz

Ve

XP_002316160.1

175 kd heat shock
family protein

PtsHSP-38

Potri.010G195700.1

Chr10

18919869

18920815

162

6,2

18563,03

57,17

kararsiz

Ivd

XP_002315187.1

182 kDa class | heat
shock family protein
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-39

Potri.010G245500.1

Chr10

22027286

22029365

328

7,58

36407,27

50,32

kararsiz

Ve

XP_002316467.1

hypothetical protein
POPTR_0010s25180g
[Populus trichocarpa]

PtSHSP-40

Potri.010G245700.1

Chr10

22033032

22034178

287

5,44

32310,17

56,35

kararsiz

Ve

XP_002316465.2

hypothetical protein
POPTR_0010s25200g
[Populus trichocarpa

PtsHSP-41

Potri.011G001600.1

Chrl1

94425

95116

137

52

15646,60

63,14

kararsiz

IVb

XP_006389645.1

hypothetical protein
POPTR_0021s00950g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-42

Potri.011G131800.1

Chrl1

15689717

15690714

202

5,03

23140,88

40,31

kararsiz

XP_002316966.1

hypothetical protein
POPTR_0011513520g

PtSHSP-43

Potri.012G022400.1

Chr12

1977489

1978734

238

6,92

26202,75

34,59

kararh

Ve

XP_002318460.1

heatshock22K
protein[Populus
trichocarpa]

PtsHSP-44

Potri.012G070100.1

Chr12

9375079

9376709

197

5,75

22404,24

44,18

kararsiz

Ve

XP_002317990.1

hypothetical protein
POPTR_0012s07190g

PtSHSP-45

Potri.012G123800.1

Chr12

14285603

14285917

104

8,82

1242411

64,96

kararsiz

IVb

XP_006377103.1

hypothetical protein
POPTR_0012s514950g
[Populus trichocarpa]
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Tablo 3.2’in devami

PtsHSP-46

Potri.013G024800.1

Chr13

1611990

1614633

255

8,25

28785,95

37,93

karali

Vb

XP_002319025.1

hypothetical protein
POPTR_0013s02570g

PtsHSP-47

Potri.013G024900.1

Chr13

1615859

1622145

395

5,72

43518,39

37,07

kararl

Vb

XP_002319025.1

hypothetical protein
POPTR_0013s02570g

PtsHSP-48

Potri.013G054700.1

Chr13

4075651

4076932

194

8,98

22422,02

59,77

kararsiz

Ve

XP_006375882.1

hypothetical protein
POPTR_0013s05160g

PtsHSP-49

Potri.013G054800.1

Chr13

4088517

4089315

168

8,36

19156,00

55,34

kararsiz

Ve

XP_006387943.1

hypothetical protein
POPTR_0464s00210g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-50

Potri.013G054900.1

Chr13

4090962

4092848

201

9,23

23050,43

49,31

kararsiz

Ve

XP_002319682.1

hypothetical protein
POPTR_0013s05170g

PtsHSP-51

Potri.013G089200.1

Chr13

9374722

9375608

192

591

21816,09

40,69

kararsiz

Ve

XP_002319884.2

hypothetical protein
POPTR_0013s09600g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-52

Potri.013G108800.1

Chr13

12213131

12213442

103

9,89

12177,75

53,67

kararsiz

IVa

XP_006376246.1

hypothetical protein
POPTR_0013s11320g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-53

Potri.014G141500.1

Chr14

10769206

10771164

267

8,88

29606,76

67,30

kararsiz

Ve

XP_002320406.2

A-crystallin domain-
containing family
protein

PtSHSP-54

Potri.015G005800.1

Chrl5

362192

363059

179

9,25

19948,93

51,33

kararsiz

Ve

XP_002321964.2

heat shock 22K family
protein

PtsHSP-55

Potri.015G064800.1

Chrl5

8897402

8898673

204

5,53

22960,72

39,07

kararh

Ve

XP_006374493.1

hypothetical protein
POPTR_0015s07600g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-56

Potri.017G130700.1

Chrl7

14151728

14152770

142

6,98

16054,26

55,17

kararsiz

Ve

XP_006372560.1

hypothetical protein
POPTR_0017502810g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-57

Potri.018G140600.1

Chr18

16029312

16030193

150

4,46

16946,00

37,51

kararl

Ivd

XP_002324683.1

175 kd heat shock
family protein

PtsHSP-58

Potri.019G037700.1

Chr19

4273824

4274707

171

6,21

19216,06

38,39

kararl

Ve

XP_002325429.1

hypothetical protein
POPTR_0019s05360g
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-59

Potri.019G081200.1

Chr19

11462395

11463169

152

6,34

17466,80

40,37

kararsiz

Vb

XP_002325980.2

175 kd heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtsHSP-60

Potri.T125900.1

Scaf.
223

22752

23753

142

5,48

16186,60

50,56

kararsiz

Ve

XP_002298579.2

175 kd heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]
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PtChr1 PtChr2 PtChr3 PtChr4 PtChr5 PtChr6
X S L2 e 0.0~ Start
0.0 —f Start 0.0 —f- Start 0.0 - Start 0.0 - Start 0.0 - Start oI\ Pefspar
4.6 — PtsHsp-07 g? || Eg:w-}g
99 PtsHsp-08 T Sp-
10 4~ PtsHsp-09 7.9[ |- PisHsp-20
JNE 4 10.6 /> PtsHsp-10
13.7 PtsHsp-01 350 PtsHsp-11
17.5 —H- PtsHsp-02 gg g / ;{s:sp-%
SHSpP-
21.0-4-End g 5 PtsHsg_M 21.0-H- PisHsp-16
25.0 ~4-PtsHsp-03 950 -L-End 21.0//™\ PtsHsp-15 23,6 1 PisHsp-21
26.4 -~ PtsHsp-04 240/ \End 2B0Se=Em 27.0-Y-End
441 -4 PtsHsp-05
49 1~ L- PtsHsp-06
50.0 =~End
PtChr8 PtChr9 PtChr10 PtChr11 PtChr12 PtChr13
0.0 Start
0.0+ Start 0.9/ FlsHsp-ah Start 0.0+ _/Start
07-FL PtsHsp22  3.3\|f/ PisHsp-26 0,0 - Start o Stspar 00y St 5 Y1, PisHsp48
0.0/ [\ PtsHsp-23 4.0~y PisHsp-27 20-TT-PisHsp43 4 g N pisHsp47
3.8 7| | PtsHsp-24 gg - gg:gggg 4.0 4} PtsHsp48
§ % 8.4 -1 PtsHsp-36 41 PtsHsp-49
g P 94 Pispdd ol pticp o
: S 143 ~||-PtsHsp45 9.4 41\ PtsHsp-61
11.2 PtsHsp-32 176 PtsHsp-37 157 PtsHsp<42 150 End 129 PisHsp-52
115 PtsHsp-33 189 \fs PtsHsp-38 45 End 160 End
19.0 - End 1104 FPisHsp34 220+[]/ PtsHsp-39
120 PtsHsp-35 221 7:* PtsHsp-40
125 'End 2227 “End
PtChr14 PtChr15 PtChr17 PtChr18 PtChr19
0.0 Start 0.0 Start
0.0 Start O Ptetspsa 00 Start 0.0 Start oq PteHsp-58
i PisHsp-55 89 PtsHsp-59
10.8 PtsHsp-53
15.0 - End 133 FIsHsP-96 16,0 |- PsHsp-57 15,0 -=—End
166 End 17.0 End

Sekil 3.1.  Kromozomlar iizerinde 60 adet PtsHsp genin lokasyonlari

Kavakta belirlenen 60 adet sHsp geninin yapisini incelenmek igin ekzon ve intron

bolgelerin analizleri yapilmistir (Sekil 3.2).
Intron bélgeler genin farkl sekilde diizenlenmesinde ekzonlarin farkli kombinasyonlar

ile birlesmelerinde ve gen ifadesinin kontrol edilmesinde rol almaktadirlar. sHsp

genlerinin 16’sinda intron bdlgenin bulunmadigr goriilmiistiir. Tanimlanan 60 gen
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icerisinde PtsHsp-06 geni diger genler ile karsilastirildiginda en yiiksek sayida 11 adet

intron bolge icermektedir.

PtsH5P-33 - — -

PtsH5P-34 — -

PtsHSP-14 —

PtsHSP-13 -— -
PtsH5P-35 - -
PtsHSP-30 — -
PtgHSP-22 — -
PtsHSP-40 — a

PtsHSP-30 -— -

PtsHSP-43 -
PtsHSP-49 - .
PtsHSP-38 [ —
PtsHSP-43 - — —
PtsHSP-54 ~—

PtsH5P-17 — —
PtsHSP-10 [ —
PtsHEP-11 ——
PtsH5P-26 [
PtsHSP-44 -

PtsHSP-53 -

PtsHSP-53 e —
PtsHSP-07 —-—

PtsHSP-16 [ —-—
PtsHSP-02 — — —
PtsHSP-36
PtsHSP-01
PtsHSP-08

1
-

PtsHSP-21 —
-
-

(1T =TT 1 =TT AT e

PtsHSP-36
PtsHSP-09
PtsHEP-25

PtgHSP-37 —
—
-

il

PtsH5P-60

PtsHSP-51

PtsHSP-19 —

PtsHSP-03 - -

PtsHSP-24 — —

PtsHSP-38 — —-—

PtsHSP-27 a

PtsH5P-18 ——— —

PtsHSP-37 - —

PtsHSP-28 - ——

PtsHSP-29

PtsHSP-30

PtsHSP-59 - —

PtsHSP-43

PtsHSP-41 [ )

PtsHSP-46 — —

PtsHSP-47 2

PtsHSP-13 -

PtsHSP-31 - —

PtsHSP-04

PtsH5P-12

PtsHSP-32

PtsH5P-32 -

PtsH5P-20 —
-
[l

PtgHEP-03
PtsHSP-42

PIsHSPDS 1 0 p—
o

il

PtgHEP-23

L
b I b b B ] kb

Legend:

CDS s upstream/ downstreamm  —— Intron

Sckil 3.2. Tamimlanan 60 adet PtsHsp geninin intron ve ekzon bdlgeleri
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3.2.1.3. sHsp proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmasi

Genlerin tandem ve segmental duplikasyonlarinin ka¢ yil 6nce birbirlerinden
ayrildiklar1 hesaplanmistir. PtsHsp gen ailesi iiyelerinin tandem dup. i¢in 0-394 MYO
ve segmental dup. icin 0-409 MYO (milyon yil énce) araliklarinda birbirlerinden
farklilastiklar belirlenmistir. Segmental dagilim tiim genlerin %43 unu olusturmustur.
Tandem duplikasyonlarin kromozom yerlesimlerinin ayni oldugu, kromozom
PtChr13’de yerlesim buldugu saptanmistir (Tablo 3.3, Tablo 3.4).

Tablo 3.3. PtsHsp genlerine ait tandem duplikasyonlar

Krmz Gen No  Duplikasyn Uzakhik Ks Ka Ka/Ks  MYO
13 PtsHsp-46  PtsHsp-48 2463 51,2349 12,6020 0,2460 394,1146

Tablo 3.4. PtsHsp genlerine ait segmental duplikasyonlar

Gen No Lokus Krm Gen No Lokus  Krm. Ks Ka Ka/Ks MYO
PtsHsp-01 g;igg%g 1 PtsHsp-08 ggg%‘;g 3 0,3464 00796 02298 26646
—_ }Zgi;ﬁgg‘ ) PtsHsp-29 Ei‘%éég 9 53,1932 07710 00145  409,1785
PHSP30  JaroiSs 9 518503 07606 00147 3989177
pan 258592 PtsHsp-24 138;9212582639 8 350170 01923 00055  269,3615
PHp-38 1009500 10 42887 01780 00415 329900
PIsHsp-13  S0000008 4 0,9076 00970 01069 69815
PtsHsp-29 gg;ggé 9 0,4161 01077 02588 32008
PtsHsp-04 ggiﬁgg% 1 PtsHsp-30 gggégg 9 0,4426 01272 02874 34046
PisHsp32 11000000 g 0,5415 00941 01738 41654
PisHsp50 11902000 19 0,8021 00833 01039 61700
PtsHsp-05 4‘2411115474719 1 PisHsp-42 }gggg;ﬂ 11 0,3881 00714 01840  2,9854
PtsHsp-07 i%%%%ill' 2 PtsHsp-16 igig;gz 5 0,2964 02023 06825  2.2800
PtsHsp-12 gggggggi 4 PtsHsp-32 ﬁggiggg 9 0,5277 01223 02318 40592
o 13 28332223 ) PtsHsp-28 131;6}53339% 9 12142 00828 00682  9,3400
PisHsp32 11000000 g 04636 00470 01014 35662
PtsHsp-14 gggggg% 4 PtsHsp-33 ﬁggégg; 9 0,0879 01580 17975 06762
PtsHsp-15 gggggé}l; 4 PisHsp-07 jgggg% 2 340937 10897 00311  269,1823
PIHSP21  sooosos0 6 PIsHSp13  s0a0iocd 4 26060 07046 02614 207385
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Tablo 3.4’iin devami

11653964

PlsHsp32 1100590 g 169297 06884 00407  130.2285
4715844
erepzs STSSHT g PlsHsp28 47100 9 1,8381 01629 00886 14,1392
3766360 18919869
PisHsp38 10079909 1 0,3094 00540 01745 23800
4715844 20268664
PHSD28  4riooss 9 PisHspds 2000064, 12142 00828 00682 93400
11081991 20555217
PisHsp33 1100090 g prsHsp-14  aeoolll g 0,0879 01580 17975 06762
18919869 3765267
PisHsp38 15009809 10 prsHsp24  o10os0l g 0,3094 00540 01745 23800
15689717 44114415
PIsHsp-42 100001l 11 PISHSP05  aieare 1 0,3881 00714 01840 29854
1977489 362192
PsHsp43 1071950 12 PsHSpS4  seese 15 0,2849 01379 04840 21915
9375079 8897402
PlsHsp-44 0072010 12 PisHsps5 0007100 15 0,3651 02524 06913 28085
PtsHsp-4g 2079081 13 5055 09645 01912 38,8115
8897402 4076932
PisHSp-35  ggoge7z 10 9375079
PisHsp-44 o700 12 0,3651 02524 06913 28085
Ortalama 7435155172 0270607 0,31656322 57,1935

3.2.1.4. sHsp genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

Korunmus PtsHsSp proteinlerinin yapisinin evrimsel olarak dagilimini anlamak i¢in
detayli filogenetik siiflandirma yapilmistir. Filogenetik analiz sonucu 4 ana grup
olusmustur (Grup I-11-111-IV). Sirasiyla her grupta 4, 1, 1 ve 54 protein bulunmaktadir
(Sekil 3.3). Grup IV kendi arasinda 5 alt grup olusturmustur (IVa-1Vb-1Vc-1Vd-1Ve).
Grup Il (PtsHsp-20) ve grup 111 (PtsHsp-32) tek gen ile temsil edilmistir.

Genlerin yapisal 6zelliklerinde intron bolgelerin bulunmadigi goriilmiistiir. Tandem
duplikasyon gosteren PtsSHsp-46 ve PtsHsp-48 Grup IV igerisinde, farkli alt siniflar
icerisinde yer aldig1 saptanmistir. Filogenetik gruplandirmada ayni sinif i¢erisinde yer
alan gen ailelerinin yapilarinin genel olarak benzer 6zellikler tasidigi belirlenmistir

(Sekil 3.2).
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Sekil 3.3. PtsHsp gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi

3.2.1.5. sHsp amino asitlerinde korunmus motif bélgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢in korunmus motiflerin analizi
yapilmistir. MEME veri tabanmna PtsHSp proteinlerinin tiim aminoasit dizileri
yiiklenmistir. PtsHsp igin 15 farkli korunmus motif tanimlanmistir. Benzer motif
kompozisyonlart PtsHsp proteinleri arasinda yapisal olarak bir benzerlik
saglamaktadir. Cogunda 7 adet motif kompozisyonun korundugu goriilmiistiir. PtsHsp

proteinleri kendi igerisinde korunmus bolgeler igermektedir (Tablo 3.5, Sekil 3.4).
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PtsHSP-28
PtsHSP-32
PtsHSP-13
PtsHSP-59
PtsHSP-29
PtsHSP-31
PtsHSP-24
PtsHSP-30
PtsHSP-38
PtsHSP-03
PtsHSP-04
PtsHSP-49
PtsHSP-20

PtsHSP-05

PtsHSP-46
PtsHSP-48
PtsHSP-58
PtsHSP-47
PtsHSP-60
PtsHSP-42
PtsHSP-12
PtsHSP-37

PtsHSP-27
PtsHSP-22
PtsHSP-51
PtsHSP-39
PtsHSP-57
PtsHSP-18
PtsHSP-52
PtsHSP-15
PtsHSP-34
PtsHSP-35
PtsHSP-50

PtsHSP-19
PtsHSP-45

PtsHSP-21
PtsHSP-23
PtsHSP-07
PtsHSP-14
PtsHSP-16

PtsHSP-55

2.4e-122
6.7e-121
2.4e-120
2.8e-119
2.7e-113
8e-113
2.2e-107
2.6e-107
4.2e-105
1.5e-104
8.7e-98
1.7e-83
2.5e-83
6.4e-71

4.2e-68
2e-63

2.2e-63
2.4e-63
7e-63

7.2e-63
1.6e-61
3.9e-61

1.5e-52
1.5e-52

2.8e-50
9.3e-50
2.1e-49
2.2e-47
3.6e-45
6.7e-45
2e-43

2.2e-43
2e-41

2e-41

5.7e-39

3.9e-37
6.6e-34
2.1e-32
7.9e-32
1.6e-31

6.4e-31

Sekil 3.4. PtsHsp genlerine ait motif kompozisyonu

1
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PtsHSP-33
PtsHSP-41
PtsHSP-44
PtsHSP-11
PtsHSP-43
PtsHSP-10
PtsHSP-56
PtsHSP-26
PtsHSP-08
PtsHSP-54
PtsHSP-40
PtsHSP-02
PtsHSP-36

PtsHSP-01
PtsHSP-09

PtsHSP-53

PtsHSP-25

PtsHSP-06

1.8e-30
1.1e-28
1.9e-28
5e-28

1.3e-27
5.7e-27
7.5e-27
3.9e-26
3.7e-21
1e-20

1.9e-20
2.1e-20
5.6e-19

1.7e-14
4.2e-11

5e-11
0.00016

0.018

0
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Sekil 3.4’tin devami

Tablo 3.5. PtsHsp aminositlerinde belirlenen motiflerin ozellikleri

Motif Beklenti Uzunluk
Bolge SHsp aminoaitlerine ait motif 6zellikleri

No. (E) degeri (aa)
Motif 1 51 4.0e-406 CKMDQIKACMENGVLYVTVPK 21
Motif 2 50 8.9e-277 DLPGLKKEQVKVQIED 16
Motif 3 20 2.4e-237 NDTWHRVERSSGKFLRRFRLP 21
Motif 4 25 1.0e-237 SAFVNTRIDWKETPEAHVFKA 21
Motif 5 50 3.6e-140 RVLQISGERNVEKED 15
Motif 6 18 1.2e-078 SLDIWDPFQDFPFPS 15
Motif 7 15 2.7e-063 CYEDFQPFCEWKRDEGADTLL 21
Motif 8 11 1.1e-053 MAMIPSFFNNRRGNI 15
Motif 9 18 1.5e-036 KKPDVKAIEIS 11
Motif 10 31 5.8e-027 RFCRRFRLPEN 11

. YIESSNWTLEMNTKLALQVAGVLAVVVAFGAY
Motif 11 3 5.0e-018 AYKYCHCGH 41
. ) MASWKQLEVHTEDQTPHKWSVSLSEDMFKRFF

Motif 12 2 2.6e-012  AGSPEVHKIFGDGSLFS 50
Motif 13 7 3.2e-010 QSMVNMVVAVLLIMALGMYMYYAYRS 26
Motif 14 4 6.9¢-009 C\VTNRHNPVMFPTHLHPHLVMAGSYILVSIIIFINN 36
Motif 15 ) 480007  QKFEMLSRNLCPPGQFSISFQLPGPVDPRQFTGNF i

GDDGIL
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3.2.1.6. sHsp protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin gruplandiridmasi

Belirlenen PtsHsp genlerinin fonksiyonel 6zelliklerinin anlagilabilmesi amaciyla
Blast2Go yazilim programi yardimiyla PtsHsp proteinleri i¢in hiicresel lokasyonlar
molekiiler fonksiyonlar ve biyolojik islevler belirlenmistir (Sekil 3.5). Yapilan analiz
sonucunda biyolojik islev de PtsHsp genleri 7 kategori de degerlendirilmistir (Sekil
3.5). Yiiksek oranda “uyariya yanit, metabolik ve hiicresel isleyislerd”e fonksiyon
kazandig1 belirlenmigtir. Molekiiler islev de PtsHsp genlerinin “baglayici rol”
istlendikleri tespit edilmistir. Hiicresel yerlesimlerinin ise genellikle organellerde ve

hiicre de oldugu saptanmigtir (EK 1).

M Tek organizma asam as!

B Uyariya yanit

Bi\\ro LOJi K m Metaholik sirec
ISLEVLER

M Biyolojik siirecin dizenlenmesi
B Cok hiicreli organizma ge lisim i
W Hiicresel siireg

 Lokalizasyon

B Tasima
- B Niikleik
MOLEKULER
FONKSIYON
m Baglayic

| Eatalitik aktivite

Sekil 3.5. PtsHsp genlerinin fonksiyonel analizleri

74



M Organel

M Hiicre

HUCRESEL

BILESENLER

W Zar limen igi

mZar

Sekil 3.5’in devami

3.2.1.7. sHsp aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

Phyre2 veri tabaninda yapilan dizi taramalarina ait toplamda 28 sHsp proteinin
modellenmesi yiizdesi >90% giiven diizeyinde yapilmistir. Protein modellemeleri %

85’den 100’e kadar degisiklik gostermistir.

PtsHsp-27 geni i¢in homoloji modellemesi %100 bulunmustur. 4 gen i¢in (PtsHsp-01-
08-28-45) ise %99 oraninda yogun mod se¢imi ile yliksek dogrulukta protein
homolojisi belirlenmistir (Sekil 3.6).

3.2.1.8. sHsp genlerini hedef alan miRNA gruplart

Bitki kiiciik RNA hedef genlerinin hesaplandigi veri tabanmi araciligi ile (psRNA
Target: A Plant Small RNA Target Analysis Server) 18 farkli bitkide 24 farkli miRNA
hedef genleri tespit edilmistir (Ek 2).

Toplamda 21 adet PtsHsp geni bu miRNA’lar tarafindan hedeflenmistir. PtsHsp-36
geni diger genlere gore fazla sayida farkli miRNA’lar tarafindan hedeflenmistir.

miR482, miR414 ve miR529 en fazla bulunan miRNA olmustur (Ek 2).

75



PtsHsp-19 %89 PtsHsp-20 %98 PtsHsp-21 %96 PtsHsp-24 %93

PtsHsp-27 %100 PtsHsp-28 %99 PtsHsp-29 %96 PtsHsp-30 %87

PtsHsp-31 %92 PtsHsp-32 %93 PtsHsp-37 %85 PtsHsp-38 %93

PtsHsp-56 %96 PtsHsp-57 %87 PtsHsp-59 %93 PtsHsp-60 %96

Sekil 3.6. 28 adet PtsHsp geninin tahmini protein yapisi
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3.2.1.9. Kavak sHsp genlerinin farkli organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarinmin belirlenmesi

Genomda yap1 bakimdan farklilik gosteren fakat fonksiyonel agidan benzerlik tasiyan
genlerin  belirlenmesi  “ortolog gen haritalarinin  ¢ikartilmas1” ile analiz

edilebilmektedir.

Kavak genomunda tanimlanan 60 adet SHsp genlerine ait diziler Arabidopsis thaliana,
Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis tiirlerinin gen dizileri ile
karsilagtirilmistir. Arabidopsis thaliana’da kromozom AtChrl’de lokasyon bulan
AT1G07400.1 kod numarali gen dizisi ile yliksek benzerlik saptanmistir. Oryza
sativa’da kromozom OsChrl’de lokasyon bulan LOC Os01g04380.1 kod numarali
gen dizisi ve kromozom OsChr3’de yerlesim gosteren LOC_0s03g16030.1 kodlu gen
dizileri ile benzerlik tespit edilmistir. Glycine max’da &zellikle kromozom 7°de
(GlymaChr7-Glyma.07G200200.1), kromozom 8’de (GlymaChr8-
Glyma.08G068700.1) ve kromozom 13’de (GlymaChrl3- Glyma.13G175700.1)
yiksek benzerlik belirlenmistir. Eucalyptus grandis i¢in ortolog iligkiler
incelendiginde; genomda kod adi “scaffold 2314” nolu lokusda bulunan
Eucgr.L03214.1 kodlu dizi ile kromozom 10’da yer alan Eucgr.J01975.1 kodlu dizi
karsilagtirmalarinin daha yiiksek benzerlik tasidig1 goriilmiistiir (Ek 3).

Ortologlari bulunan genomlarda; Arabidopsis thaliana’da 0.03, Oryza sativa’da 0.01,
Glycine max’da 0.06 ve Eucalyptus grandis’de 0.03 Ka/Ks oranlar1 belirlenmistir.
Genlerin birbirleri ile ne zaman farklilastigi (ayrilma/izole oldugu) tespit edilmistir.
Ayrilma zamanlari incelendiginde; takriben 122 milyon yil énce (MYO) Arabidopsis
thaliana’da, 277 MYO Oryza sativa’da, 42 MYO Glycine max’da ve 112 MYO
Eucalyptus grandis’de ayrilma gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma zamanina gore en
erken farklilasmanin Oryza sativa ile 277 MYO meydana geldigi diisiiniilmektedir (Ek
3).

Kavak genomunda belirlenen 60 adet PtsHsp geninin yaklasik olarak %25’inde bu

tirler arasinda ortolog iliski gozlenmistir. Arabidopsis thaliana ile %15, Oryza sativa
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ile %13, Glycine max ile %25 ve Eucalyptus grandis ile %21 oraninda PtsHsp

genlerinin ortolog iligkisinin oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.7).

55,00 4

50,00
45,00
40,00
35,00
30,00
25,00

394 MYO
2-cift

43-431 MYO
8 cift

20-426 MYO
9 cift 11-510 MYO

20,00 +
15,00
10,00
5,00
0,00

0-409 MYO 13 cift

27 cift 9-388 MYO

15 cift

Ortalama Ks degeri

Sckil 3.7. PtsHsp genlerinin ortologlari ve birbirinden ayrilma oranlari

3.2.2.Kavak Genomunda Hsp40 Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri

3.2.2.1. Hsp40 protein dizilerinin tanimlanmasi

P. trichocarpa genomunda 145 PtHsp40 geni tanimlanmistir. Tanimlanan Hsp40
genleri igin PtHsp40-01’den PtHsp40-145’e kadar bir isimlendirme yapilmistir. Bu
genler P. trichocarpa genomu kromozomlarina kromozom 1’den, kromozom 19’a

kadar dagilmistir (Ek 4).

Hsp40 proteinlerinin amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, (pI) izoelektronik
etki degeri ve NCBI’daki (Uluslararast Biyoteknoloji Veritabani) tanimli ulagim
numarast listelenmistir. Bu tabloya gore Hsp40 protein dizilerinin uzunluklar1 70’ den
(PtHsp40-125) 2614’e (PtHsp40-137) kadar degisiklik gostermektedir. Aminoasitler

tizerlerinde asidik ve bazik gruplar1 tagimaktadir. Proteinlerin ayrigmasinda rol
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oynayan izoelektronik etki degeri Hsp40 i¢in (pl) ise 4,5 den (pH<7=asidik) (PtHsp40-
114) 10,27 (pH>7=Dbazik) (PtHsp40-62) arasinda bulunmustur. Genlerin % 59’unun
bazik oOzellikte oldugu tespit edilmistir. Molekiiler agirliklari, Hsp40 genleri igin
7764,55’den (PtHsp40-125), 286398,43 araliginda (PtHsp40-137) saptanmustir.
Aminoasitlerin genetik kararsizlik indeksleri 40°dan kiiciik hesaplandiginda protein
yapisinin kararli oldugu tespit edilmistir. Tanimlanan PtHsp40 genlerinin % 66 kararli

yap1 oldugu tespit edilmistir.

3.2.2.2. Hsp40 genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapisi

PtHsp40 gen ailesine ait tanimlanan 145 adet genin kromozomlar tizerindeki
lokasyonlar1 tespit edilmistir. PtHsp40-144 ve PtHsp40-145 genleri Scaffold
seviyesinde belirlenmistir. Bu genler haricinde Hsp40 genlerinin tamami 19
kromozom fiizerinde dagilim gostermistir (Sekil 3.8). Hsp40 gen ailesine ait
tanimlanan genlerin kromozom 2’de (PtChr2) %13 oraninda en yiiksek bulundugu
belirlenmistir. Kromozomlar {izerinde Hsp40 genlerinin dagilimi esit olmamustir.
Kavakta tanimlanan 145 adet Hsp40 genin 19’unda intron bdlge goriilmemistir.
PtHsp40-137 geninde diger genler ile kiyaslandiginda en yiiksek sayida 21 adet intron
bolgenin varligr dikkat ¢ekmistir (Ek 5).

3.2.2.3. Hsp40 proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmasi

Genlerin tandem ve segmental duplikasyonlarinin ka¢ yil 6nce birbirlerinden
ayrildiklart hesaplanmistir ve PtHsp40 geni i¢in tandem duplikasyonlarin sirasiyla 0-
412 MYO ve segmental duplikasyonlarin 0-512 MYO farklilasmalarin oldugu ortaya
konulmustur (Tablo 3.6; Ek 6; Ek 7). Hsp40 gen ailesinin tandem ve segmental
duplikasyonlart Tablo 3.5°de belirlenmistir. Kavakta Hsp40’da tanimlanan tiim
genlerin birbirleri ile segmental bir dagilim olusturdugu goriilmiistiir. Kromozom 1°de
yer alan genlerin diger kromozomlar iizerindeki genlerden daha yiiksek duplikasyon
gosterdigi goriilmiistiir. HSp40 genlerinin dagilimlarina bakildiginda 81 adet genin %
56 oraninda segmental dagilim gosterdigi tespit edilmistir. Kromozom 8’de yer alan

alt1 genin farkli kromozomlar iizerinde dagilim gosterdigi saptanmistir (Sekil 3.8).
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Sekil 3.8. Kromozomlar tizerinde 145 PtHsp40 genin lokasyonlar
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Tablo 3.6. PtHsp40 genlerine ait tandem duplikasyonlar

Krmz Gen Kod No Duplikasyn Uzakhk Ks Ka Ka/Ks MYO
2 PtHsp40-31  PtHsp40-21 14557 2,4387 0,4699 0,1927 18,7592
6 PtHsp40-65 PtHsp40-60 23673 43,6124  0,8063 0,0185  335,4800
7 PtHsp40-67  PtHsp40-76 6891 53,6730  1,0689 0,0199  412,8692
8 PtHsp40-78  PtHsp40-79 5446 26,2035  0,2950 0,0113  201,5654
10  PtHsp40-94  PtHsp40-93 265 0,0135 0,0051 0,3778  0,1038
10  PtHsp40-96 PtHsp40-98 7609 14,1476 0,2846 0,0201  108,8277
10  PtHsp40-99 PtHsp40-96 8930 7,4406 1,1001 0,1479 57,2354
10  PtHsp40-101 PtHsp40-100 16836 2,1818 5,7891 2,6534 16,7831
12 PtHsp40-107 PtHsp40-106 12294 3,3969 0,4426 0,1303 26,1300
14 PtHsp40-120 PtHsp40-119 4786 0,0001 0,0129  129,0000 0,0008

Ortalama 15,311 1,0275 13,2572  117,7755

3.2.2.4. Hsp40 genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

Korunmus Hsp40 proteinlerinin yapisinin evrimsel olarak dagilimini anlamak igin
detayli filogenetik smiflandirma yapilmistir. 145 adet Hsp40 geni igin filogenik
iliskilendirmede; 5 ana grup olusmustur. Sirastyla her grupta 4, 29, 8, 42 ve 62 protein
yer almistir. Gruplar kendi icerisinde farkli alt gruplara ayrilmistir (Sekil 3.9).

3.2.2.5. Hsp40 amino asitlerinde korunmus motif bélgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢in korunmus motiflerin analizi
yaptlmigti. MEME veri tabanina PtHsSp40 proteinlerinin tiim aminoasit dizileri
yiiklenmistir. PtHsp40 genleri iki grup olarak MEME veri tabanina yiiklenebilmistir.

PtHsp40 genleri i¢in 15 farkli korunmus motif tanimlanmaistir.

Benzer motif kompozisyonlari PtHsp40 proteinleri arasinda yapisal olarak bir
benzerlik saglar. Ornegin; tandem duplikasyonlarm ayn filogenetik grup igerisinde
bulundugu belirlenmistir. Cogunda 15 motif kompozisyonun korundugu gériilmiistir.

PtHsp40 proteinleri kendi igerisinde korunmus bolgeler icermektedir (Ek 8, Ek 9).
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Sekil 3.9. PtHsp40 gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi

3.2.2.6. Hsp40 protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin gruplandiriimast

PtHsp40 genlerinin fonksiyonel islevlerini belirlemek i¢in 145 adet gen Blast2Go
yazilim programi kategorilerinde ifade edilmistir. PtHsp40 proteinleri i¢in hiicresel
lokasyonlar, molekiiler ve biyolojik islevler belirlenmistir (Sekil 3.10). Yapilan analiz
sonucunda; biyolojik islevde 12 farkli fonksiyon tespit edilmistir. Molekiiler islevde
PtHsp40 genleri ise “Baglanma”dan farkli olarak “katalitik aktivite” ve “ATP

baglama” olarak toplam tii¢ kategoriye ayrilmistir (Ek 10).
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Sekil 3.10. PtHsp40 genlerinin fonksiyonel analizleri
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3.2.2.7. Hsp40 aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

PtHsp40 proteinlerinin modellenme yiizdesi >90% giiven diizeyinde 80’den 100’e
kadar degisiklik gosteren oran belirlenmistir. Toplamda 36 adet Hsp40 proteini yiiksek
homoloji gostermistir (Sekil 3.11). Sadece PtHsp40-125 proteininde dizisi %100

homoloji belirlenmistir.

PtHsp40-07 %97 PtHsp40-23 %86 PtHsp40-24 %81 PtHsp40-26 %99

PtHsp40-27 %90 PtHsp40-30 %84

PtHsp40-34 %94 PtHsp40-52 %81

PtHsp40-65 %81

Sekil 3.11. 36 adet PtHsp40 geninin tahmini protein yapisi
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PtHsp40-71 %87 PtHsp40-74 %90 PtHsp40-80 %86 PtHsp40-83 %90

PtHsp40-90 %91 PtHsp40-95 %8S PtHsp40-100 %80

PtHsp40-112 %85 PtHsp40-114 %89 PtHsp40-115 %89

PtHsp40-116 %95 PtHsp40-119 %97 PtHsp40-125 %100

PtHsp40-129 %97

Sekil 3.11°in devami
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3.2.2.8. Hsp40 genlerini hedef alan miRNA gruplart

Bitki kiigilk RNA hedef genlerinin hesaplandig1 veri tabanindan (psRNA Target: A
Plant Small RNA Target Analysis Server) hedef genler tespit edilmistir. Toplamda 67
PtHsp40 geni 43 farkli bitki miRNA’sinda hedeflenmistir. PtHsp40-96 geni diger
genlerden fazla sayida farklt miRNA’lar ile hedeflenmistir. Tanimlanan 145 farkli
PtHsp40 geninden 72 farkli miRNA tespit edilmistir. En fazla sayida bulunan miRNA
ise; miR5272, miR156, miR166, miR2673, miR482 ve miR414 olmustur (Ek 11).

3.2.2.9. Kavak Hsp40 genlerinin farkl organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarinin belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan 145 adet Hsp40 genlerine ait diziler Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis tiirlerinin gen dizileri ile
karsilagtirilmistir. Arabidopsis thaliana’da kromozom AtChr3’de lokasyon bulan
AT3G44110.1 kod numarali gen dizisi ile yliksek benzerlik saptanmistir. Oryza
sativa’da kromozom OsChr3’de lokasyon bulan LOC_0s03g44620.2 kod numarali
gen dizisi ile benzerlik tespit edilmistir. Glycine max’da 6zellikle kromozom 12°de
(GlymaChr12-Glyma.12G095700.1) yiiksek benzerlik belirlenmistir. Eucalyptus
grandis i¢in ortolog iligkiler incelendiginde; genomda kromozom 10’da yer alan
Eucgr.J00292.1 ve Eucgr.J00583.1 kodlu dizi karsilastirmalarinin daha yiiksek
benzerlik tasidig1 goriilmiistiir (Ek 12). Ortologlar1 bulunan genomlarda; Arabidopsis
thaliana’da 0.15, Oryza sativa’da 1.84, Glycine max’da 0.61 ve Eucalyptus
grandis’de 0.18 Ka/Ks oranlar1 belirlenmistir. Ayrica, genlerin birbirleri ile ne zaman
farklilastig1 (ayrilma/izole oldugu) tespit edilmistir. Ayrilma zamanlari incelendiginde
ortalama takriben 44 milyon y1l 6nce (MY O) Arabidopsis thaliana’da, 79 MYO Oryza
sativa’da, 16 MYO Glycine max’da ve 32 MYO Eucalyptus grandis’de ayrilma
gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma zamanina gore en erken farklilasmanin Oryza sativa
ile 79 MYO meydana geldigi diisiiniilmektedir (Ek 12). Kavak genomunda belirlenen
145 adet PtHsp40 geninin yaklasik olarak %45’inde bu tiirler arasinda ortolog iliski

gozlenmistir. Arabidopsis thaliana ile %31, Oryza sativa ile %22, Glycine max ile 42
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ve Eucalyptus grandis ile %40 oraninda PtHsp40 genlerinin ortolog iliskisinin oldugu
tespit edilmistir (Sekil 3.12).
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Sekil 3.12. PtHsp40 genlerinin ortologlari ve birbirinden ayrilma oranlar

3.2.3. Kavak Genomunda Hsp60 Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri
3.2.3.1. Hspé60 protein dizilerinin tanimlanmasi

P. trichocarpa genomunda 49 adet PtHsp60 geni tanimlanmistir. Bulunan Hsp60
genleri i¢cin PtHsp60-01’den PtHsp60-49°a kadar bir isimlendirme yapilmistir. Bu
genler P. trichocarpa genomu kromozomlarina dagilmigtir (Tablo 3.6). Tablo 3.6’ya
gore Hsp60 protein dizilerinin uzunluklar1 95 den (PtHsp60-07) 1828’e (PtHsp60-04)
kadar degisiklik gostermektedir. Aminoasitler iizerlerinde asidik ve bazik gruplar
tasimaktadir. Proteinlerin ayrismasinda rol oynayan izoelektronik etki degeri Hsp60
icin (pl) ise 4,75’den (pH<7=asidik) (PtHsp60-07) 9,37 (pH>7=bazik) (PtHsp60-11)
arasinda bulunmustur. Genlerin % 75’inin asidik 6zellikte oldugu tespit edilmistir.
Molekiiler agirliklart Hsp60 genleri igin 10260,91 Da (PtHsp60-07) dan 203474,5 Da
araliginda (PtHsp60-04) oldugu saptanmistir. Tanimlanan PtHsp60 genlerinin %
79’unun kararli yapida oldugu tespit edilmistir.
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Tablo 3.7. Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) belirlenen 49 adet PtHsSp60 genine ait tamimlayict ozellikler

Genom Uzerindeki Fiziksel

.. . . . Filo.
Yerlesimi Protein  Izoelektrik Molekiil Protein
K(?;Ir;rl Phytozome Kod No Krom Baslangic Bitis Uzun. Noktasi agirhgi K?gggz?k Olus. gfﬂp NCBI Kod No Nfﬂi'ﬂi';ﬁ;:—lp
N * Lokusu Lokusu (aa) (pl) (Da) Durumu
[0]
(bp) (bp)
hypothetical protein
PtHsp60-01  Potri.001G002500.2 Chr01 155848 160490 607 562 6424453 27,94 kararh  IVa XP_002297617.1 POPTR_0001s03980g
[Populus trichocarpa]
PtHsp60-02  Potri.001G054400.1  Chr0l 4122156 4127012 574 566  60991,01 26,89 kararh Vb XP_002299295.2 fgr;‘ﬁsegfgt'giﬁp'\;ga'lﬁs
hypothetical protein
PtHsp60-03  Potri.001G101200.1 Chr01 8051875 8054179 338 496 3819287 64,60 kararsiz | XP_002298019.1  POPTR_0001s09680g
[Populus trichocarpa]
phosphatidylinositol-4-
PtHsp60-04  Potri.001G163200.1 ChrOl 13644365 13654263 1828 544 2034745 53,63 kararsiz | XP_006369088.1  phosphate 5-kinase
family protein [Populus
PtHsp60-05  Potri.001G274300.1  ChrOl 28074920 28077557 97 793 1067946 18,49 kararh  IVa  XP_002299972.1 fari?l;lfg?oigiip[eggmus
hypothetical protein
PtHsp60-06  Potri.001G341100.1 ChrOl 34593578 34598640 526 565 5713515 30,46 kararh 1l XP_002298565.2 POPTR_0001s35790g
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp60-07  Potri.002G135700.1 Chr02 10108124 10109821 95 475  10260,91 19,1 kararh Il XP_002302485.2 POPTR_0002s13670g
[Populus trichocarpa]
PtHsp60-08  Potri.002G142700.1  Chr02 10586089 10592711 546 597 5912244 28,97 kararli 1l XP_002301257.2 };&ﬂg'ﬁfoi’;%gsgﬁ i
Chaperonin CPN60-2
PtHsp60-09  Potri.002G252900.1  Chr02 24201975 24206840 575 5,84 61124,36 25,59 kararl IVb  XP_002303091.1 family protein [Populus
trichocarpa]
PtHsp60-10  Potri.003G037400.1  Chr03 ~ 4848067 4853070 383 528 4152391 24,90 kararh [l XP_006385442.1 P*gg’?g‘fggg'sgjggg
PtHsp60-11  Potri.003G037500.1 Chr03 4864279 4866659 224 937 2356427 1913 kararh  IVb  XP_006385443.1 P'gg?g‘fgggggzge;gg
PtHsp60-12  Potri003G039600.1 Chr03 5265608 5269898 447 504 4774984 27,48 kararh Il XP_002209295.2  Chaperonin CENG0-2
amily protein [Populus
PtHsp60-13  Potri.003G072300.1  Chr03 10119265 10127787 1819 539  202599,1 50,87 kararsiz | XP_002303331.2 Prgé’?g‘fggg'sgg;e;gg
Chaperonin CPN60-2
PtHsp60-14  Potri.003G173900.1 Chr03 18305437 18310287 574 575 6117532 2540 kararh Vb XP_002299295.2  family protein [Populus

trichocarpa]
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Tablo 3.7’nin devami

PtHsp60-15

Potri.003G222400.1

Chr03

21675609

21680178

607

5,73

64543,96

27,11

kararh

IVa

XP_002303983.1

chaperonin precursor

family protein [Populus

PtHsp60-16

Potri.004G101500.1

Chr04

8897354

8904653

535

6,08

59085,11

33,94

kararli

XP_006384204.1

hypothetical protein
POPTR_0004s10100g

PtHsp60-17

Potri.004G133800.1

Chro4

15403164

15407569

556

5,92

60464,80

39,00

kararli

XP_002305345.1

hypothetical protein
POPTR_0004s14120g
[Populus trichocarpa]

PtHsp60-18

Potri.004G195100.1

Chr04

20867139

20869001

214

4,82

23584,74

37,04

kararli

Vb

XP_006384733.1

chaperonin family
protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp60-19

Potri.004G195300.2

Chr04

20877413

20882759

561

6,2

60440,14

38,28

kararli

Vb

XP_006384733.1

chaperonin family
protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp60-20

Potri.004G213400.1

Chr04

22114421

22117772

587

5,16

62072,93

32,75

kararli

XP_006384931.1

Rubisco subunit binding-

protein alpha subunit

PtHsp60-21

Potri.006G128600.4

Chr06

10479639

10484668

527

5,54

57207,17

35,21

kararli

IVa

XP_006381460.1

hypothetical protein
POPTR_0006s13050g
[Populus trichocarpa]

PtHsp60-22

Potri.006G138600.1

Chr06

11565228

11567317

285

8,63

30364,92

33,14

kararli

IVa

XP_006381585.1

20 kDa chaperonin

family protein [Populus

PtHsp60-23

Potri.008G128800.1

Chr08

8386523

8395308

1752

6,06

195872,7

48,23

kararsiz

XP_002312432.2

hypothetical protein

POPTR_0008s127802g

[Populus trichocarpa]

PtHsp60-24

Potri.008G130500.1

Chr08

8575891

8576946

97

6,58

10451,11

32,67

kararh

XP_002311504.1

hypothetical protein
POPTR_0008s12950g

PtHsp60-25

Potri.008G182300.1

Chr08

12417992

12423018

535

5,68

59185,17

42,52

kararsiz

XP_002312651.1

T-complex protein 1

PtHsp60-26

Potri.009G009300.1

Chr09

1670392

1674566

586

524

61990,80

33,37

kararh

XP_002313525.1

Rubisco Subunit

Binding-Protein Alpha

Subunit [Populus

PtHsp60-27

Potri.009G068900.1

Chr09

6817730

6820615

97

781

10753,62

21,08

kararh

IVa

XP_002313267.1

10 kDa chaperonin

family protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp60-28

Potri.009G157400.1

Chr09

12216807

12223209

561

6,03

60330,99

36,62

kararh

Vb

XP_002312854.1

chaperonin family
protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp60-29

Potri.010G033200.1

Chr10

5340367

5340777

114

5,85

13012,87

15,00

kararh

XP_006378148.1

hypothetical protein
POPTR_0010s04010g
[Populus trichocarpa]

PtHsp60-30

Potri.010G051700.2

Chr10

8224480

8230995

535

571

59039,07

42,61

kararsiz

XP_002315646.1

T-complex protein 1
[Populus trichocarpa]
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Tablo 3.7’nin devami

hypothetical protein

PtHsp60-31  Potri.010G111600.1 Chrl0 13027255 13028339 97 801 1043511 36,63 kararl  Va  XP_002315880.1 ORS00 O
phosphatidylinositol-4-
PtHsp60-32  Potri.010G113700.1  Chrl0 13207129 13215582 1684 577 1879197 47,88 kararsiz | XP_002314813.2  phosphate 5-kinase
family protein [Populus
. hypothetical protein
PtHsp60-33  Potri.010G135100.1 Chrl0 14902623 14907528 627 801 6786868 31,01 kararh 11 XP_002315987.2 o OB 000
PtHsp60-34  Potri.012G051300.1  Chrl2 5009097 5011697 531 713 5736881 34,19 kararll Vb XP_002317895.1 Cp'}i‘;g{ﬁ?é,“ogimy
. hypothetical protein
PtHsp60-35  Potri.013G058500.1 Chrl3 4384719 4389451 545 528 5866341 36,60 kararh I XP_002319163.1 LRl
. hypothetical protein
PtHsp60-36  Potri.013G116400.1 Chrl3 12981303 12990464 1654 560 1846787 4579 kararsiz | XP_006376330.1  p e o0
PtHsp60-37  Potri.014G044300.1  Chrl4 3538016 3541624 138 891 1498849 2557 Kararli Il XP_006375101.1 Chgfg{;’:"?ljlomm"y
PtHsp60-38  Potri.014G058500.1 Chrl4 4528355 4534386 546 574 5927548 30,60 kararl Il XP 0063752641 complex polypeptide 1
family protein [Populus
PtHsp60-39  Potri.015G042600.1  Chrl5 4040696 4042886 533 654 5766311 34,71 kararls Il XP_002322076.1 Cg%pgg”[g‘ogm'sy
. hypothetical protein
PtHsp60-40  Potri.015G122800.1 Chrl5 13653311 13657757 585 833 6222512 30,23 kararh VD XP_006374694.1 o Obre el oo
. hypothetical protein
PtHsp60-41  Potri.015G123200.1 Chrl5 13691247 13695646 337 756  35830,68 27,77 kararh 11 XP_006374694.1 o R 0 g
. hypothetical protein
PtHsp60-42  Potri.015G123600.1 Chrl5 13711820 13716224 574 834 6097857 30,40 kararl  IVb  XP_006374694.1 oS 000 T
PtHsp60-43  Potri.017G113600  Chrl7 12871958 12877635 535 619 5004813 3268 kararl Il XP_006373443.1 Chape;‘r’gt'; r‘:am"y
i 20 kDa chaperonin
PtHsp60-44  Potri.018G063200.2 Chrl8 7866478 7868957 258 777 2711513 27.13 kararl  IVa  XP_002324138.1 ¢ it Bl DL
) . hypothetical protein
PtHsp60-45  Potri.018G138200.1 Chrl8 15789719 15793044 556 604 6051892  40.04 kararsiz Wl XP_0023252862 Dol
. hypothetical protein
PtHsp60-46  Potri.019G034200.1 Chrl9 3851384 3856308 545 534 5873538 3557 kararl N1 XP_002325835.1 o R 000 cang
phosphatidylinositol-4-
PtHsp60-47  Potri.019G087000.1 Chrl9 11891036 11900246 1633 554 1835133 4558 kararsiz | XP_002326011.2  phosphate 5-kinase
family protein [Populus
) . Scaf. hypothetical protein
PtHsp60-48  Potri.T046300.1 Wy 305469 300262 479 536 5235138 38.39 stable | XP_0023252862 o B otot0g
) . Scaf. chaperonin family
PtHsp60-49  Potri.T147600.1 250 8579 14261 535 608  59049.11 3214 stable 1l XP_006373443.1 rotein [Populus
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0.0 ~ - Start
0.2 = [ PtHsp60-01
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81 PtHsp60-03
13,6 PtHsp60-04
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Sekil 3.13. Kromozomlar iizerinde 49 PtHsp60 genlerinin lokasyonlart
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Sekil 3.14. PtHsp60 genlerinin intron ve ekzon bolgeleri




3.2.3.2. Hsp60 genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapisi

PtHsp60 gen ailesine ait tanimlanan 49 genin kromozomlar iizerindeki lokasyonlari
tespit edilmistir. PtHsp60-48 ve PtHsp60-49 genleri Scaffold (kromozom iizerinde
yerlesim yerleri belirlenememis) seviyesinde belirlenmistir. Bu genler haricinde
Hsp60 genleri kromozom iizerinde (PtChr1/2/3/4/6/8/9/10/12/13/14/15/17/18/19)
dagilim gostermistir (Sekil 3.13). Hsp60 gen ailesine ait tanimlanan genlerin
kromozomlara dagilimin oransal olarak yakin bulundugu belirlenmistir. Kavakta
tanimlanan 49 Hsp60 genin 2’sinde (PtHsp60-34-39) intron bolge goriilmemistir
(Sekil 3.14).

3.2.3.3. Hsp60 proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmasi

Genlerin tandem ve segmental duplikasyonlarinin ka¢ yil 6nce birbirlerinden
ayrildiklarina bakildiginda; PtHSp60 gen ailesi tiyelerinin tandem duplikasyonlari igin
0-419 MYO ve segmental duplikasyonlar i¢in 0-432 MYO (milyon yil 6nce)
araliklarinda birbirlerinden farklilagtiklar1 belirlenmistir. Segmental dagilim tiim
genlerin %91’ini olusturmustur. PtHSp60-20 geni diger genlerden daha fazla sayida
gen (8 gen) ile duplikasyon gdstermistir (Ek 13). Tandem duplikasyonlarin kromozom
PtChrl-3 ve 15°de dagilim gosterdigi tespit edilmistir (Tablo 3.8).

Tablo 3.8. PtHsp60 genlerine ait tandem duplikasyonlar

Krmz. Gen Kod Duplikasyon  Uzaklhik Ks Ka Ka/Ks MYO
PtHsp60-12 5317403 01778 17,602 99,0011 1,3677

PtHsp60-15 2786267 54,5641 11,0596 00,0194 4197238

PtHsp60-11  PtHsp60-12 401329 0,0087 0,0129 14828 0,0669
PtHsp60-13  PtHsp60-11 5254986 55,154 0,993 0,0180  424,2615
PtHsp60-10 13457370 5,4895 0,1961 (0,0357 42,2269

3 PtHsp60-14  PtHsp60-12 13039829 5,7235 0,1763 0,0308 44,0269
PtHsp60-15 3370172 50,2432 05551 00,0110 386,4862

15  PtHsp60-41  PtHsp60-40 37936 0,0209 0,008 0,3828  0,1608
Ortalama 21,4227 2,5754 12,6227 164,7901

3 PtHsp60-3
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3.2.3.4. Hsp60 genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

Korunmus Hsp60 proteinlerinin yapisinin evrimsel olarak dagilimini anlamak igin
detayl filogenetik siiflandirma yapilmistir. Hsp60 i¢in filogenetik analiz sonucu 4
ana grup olusmustur (Cluster I-11-111-1V). Sirasiyla her grupta 8, 10, 12, 9 ve 10 protein
bulunmaktadir. Gruplar kendi igerisinde farkli alt gruplara ayrilmistir (Tablo 3.6, Sekil
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Sekil 3.15. PtHsp60 gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi

3.2.3.5. Hsp60 amino asitlerinde korunmus motif bélgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢in korunmus motiflerin analizi

yapilmistir. MEME veri tabanina PtHsp60 proteinlerinin aminoasit dizileri iki grup
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olarak MEME veri tabanina yiiklenebilmistir. PtHSp60 i¢in 15 farkli korunmus motif
tanimlanmistir (Tablo 3.9, Sekil 3.16).

PtHspe0-14 1.0e221 T — LIl MR W] EEe

PtHsps0-02 4.4e-221 T
PtHsps0-08 1.4e2is T — DO N EECT] MmN
PtHspg0-15 3.2e-211 T ——DBILCIEEl W Wl WICT W
PtHsps0-01 8.5e-210 T — PITCIT W T e BT WEE
PtHps0-42 S.4e-206 T — PRCIIT] W PR W
PtHeps0-40 2.2e205 T — PRI W PR =W EEEE

PtHsps0-13 1.9e-204 T

.
PtHsp60-04 1.1e-202 T =
PtHsps0-26 2.0e201 T — DOIIITl N BT = W .
btHsps0-20 2.7e-201 T — MELITIITL W e WICTT W
PtHspe0-23 4.9e-19% T ] m_ — | ] ==
PiHep0-32 ddetss T mm @ mm 000000 = 00 mm =
PtHeps0-33 S.6e177 T W1 NN T W e
PtHsp60-12  1.7e-170 T e B .
B T L S e e e — | _— =
PtHsps0-47 7.5e-166 T M = = | = ==

PtHspS0-10  2.6e-158
PtHsp60-43  4.1e-144
PtHsp60-43  4.1e-144
PtHspE0-45 8.9e-144
PtHsps0-16  4.5e-141
PtHsp60-17  6.1e-141

PtHspE0-39  1.4e-138

PtHsp60-28  4.1e-138

PtHsp60-34 2.9e-136

T
T
T
T
T
T
T
T
T

PtHspE0-19 4.9e-136 T

PtHspe0-06 6.7c-134 T DMLl MW W T EEE

T
T
T
T
T
T
T
T
T
T
T

PtHsp60-21 1.5e-133
PtHspE0-30  8.9e-123
PtHsp60-25 9.0e-122
PtHsp60-41 3.8e-114
PtHsp60-38 1.1e-108
PtHsp60-48  5.3e-109
PtHsps0-08  3.1e-108
PtHsps0-35 1.0e-98

PtHsps0-46  6.6e-98

PtHsps0-11 3.9e-80

PtHspS0-18 2.0e-45

0 200 400 600 800 1000 1200 1400 1600 1800

M motif 1 [ motif 2 [ motit 3 M motifa [ motifs [ motif s Ml motit 7 M motie s I motif s [ motif 10 [ motif 11 [ motif 1z M motif 13 I motif 14 Ml Motif 15

Sekil 3.16. PtHsp60 genlerine ait motif kompozisyonu

Tablo 3.9. PtHsp60 aminoasitlerinde belirlenen motiflerin ozellikleri

Motif Bol. E-degeri Hsp60 aminoasitlerine ait motif 6zellikleri Uzk.
Motif 1 16 9.9e-313 IAKAMEKVGKDGVITIEDGKTLDNELEVVEGMKLDRGYISPYFITBQEKQ 50
Motif 2 30 5.2e-304 AGDGTTTVVVLAGEILKZAEKLVAAGIHP 29
Motif 3 29 5.5e-260 VKVTNDGATILKELELQDPAAKILAELSK 29
Motif 4 31 9.9e-256 ALEAIPKTJAENAGVBGAVVVEKLRAQHA 29
Motif 5 31 4.7e-270 LEERKRRVHDALNATKAAVEEGIVVGGGG 29
Motif 6 28 7.9e-254 DARHANJAGVKALADAVKTTLGPKGMBKM 29
Motif 7 30 7.4e-180 GIBAATGEYEDMVEAGIIDPYKV 23
Motif 8 34 1.1e-159 EKLLERJAKATGGVAVLKVGN 21
Motif 9 13 6.6e-139 RPLLIVAEDVESEALATLVLNKLRGGLKVAAI 32

Motif 10 13 3.1e-202 PGFGERRKALLQDJAILTGAEVISEDLGLTLEKVGIEMLGTA 42
Motif 11 19 8.8e-159 KKGEETLMFFEGCPNPLACTILLRGANDD 29
Motif 12 8 6.2e-158 RAVWNDTSFLASIDVMDYSLLVGVDEERRELVLGIIDFMRQYTWDKHLET 50
Motif 13 22 5.6e-148 DPLDYIKVKKVPGGSLEDSELVKGVVFKKDV 31
Motif 14 6 1.3e-140 DGKIWMWHRCLRCPHINGFPPATRRVVMSDAAWGLSFGKFLELSFSNHA 49
Motif 15 6 5.3e-138  RSLSRCKKWGAQGGKSNVFFAKTLDDRFIIKQIKKTELESFIKFAPEYFK 50
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3.2.3.6. Hsp60 protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin gruplandiriimasi

PtHsp60 genlerinin fonksiyonel islevlerini belirlemek igin 49 adet gen Blast2Go
yazilim programi kategorilerinde gruplandirilmistir. PtHSp60 protein igin hiicresel
lokasyonlar, molekiiler fonksiyon ve biyolojik islevler belirlenmistir Yapilan analiz
sonucunda biyolojik iglevde 11 farkli fonksiyon tespit edilmistir. Molekiiler islevde
PtHsp60 genleri ise baglanmadan farkli olarak Katalitik aktivite olarak toplam iki
kategoriye ayrilmistir. Hiicresel bilesenler incelendiginde; siklikla hiicrelerde ve

organellerde bulundugu saptanmustir (Sekil 3.17, Ek 14).

H Biyolojik sure¢
m Hicresel slreg
m Metabolik streg

B Tek organizma asamas:

BiY OL O,]'_i]{ B Cok hicreli organizma ge lisimi
. B Uyanyayanit
IsLE"'LER ¥ Biyolojik duzenleme

® Coklu organizmalar
" Geligim agamasi
u Ureme sureci

» Ureme sistemi gelistirme

B Baglanma

MOLEKULER
H Katalitik aktvite

FONKSIYON

Sekil 3.17. PtHsp60 genlerinin fonksiyonel analizleri
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B Hicre

B Hiicre arasi

HUCRESEL
BILESENLER
!

B Hicre zan

B Organel

B QOrganeller aras

B Hocredis: bdlge

Sekil 3.17’in devami

3.2.3.7. Hsp60 aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

PtHsp60 proteinlerinin modellenme yiizdesi >90% giiven diizeyinde 80’den 100’e
kadar degisiklik gosteren oran belirlenmistir. Toplamda 49 genin 39’unda Hsp60
proteini modellenmistir (Sekil 3.18).

PtHsp60-01 %87 PtHsp60-02 %92 PtHsp60-05 %98 PtHsp60-06 %98

PtHsp60-07 %95 PtHsp60-08 %98 PtHsp60-09 %91 PtHsp60-10 %96

Sekil 3.18. 39 adet PtHsp60 genlerinin tahmini protein yapisi
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PtHsp60-11 %91 PtHsp60-12 %100 PtHsp60-14 %92 PtHsp60-15 %87

R
o .
MBYVWRYS
-

PtHsp60-20 %89 PtHsp60-21 %98 PtHsp60-24 %98 PtHsp60-25 %97

PtHsp60-26 %90 PtHsp60-27 %90 PtHsp60-28 %93 PtHsp60-29 %100

PtHsp60-30 %97 PtHsp60-31 %98 PtHsp60-33 %84

Sekil 3.18’in devami
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PtHsp60-34 %98 PtHsp60-35 %96 PtHsp60-38 %99

PtHsp60-39 %97 PtHsp60-40 %90 PtHsp60-41 %96

PtHsp60-46 %96 PtHsp60-48 %94 PtHsp60-49 %100

Sekil 3.18’in devami
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3.2.3.8. Hsp60 genlerini hedef alan miRNA gruplar

Bitki kiigilk RNA hedef genlerinin hesaplandig1 veri tabanindan (psRNA Target: A
Plant Small RNA Target Analysis Server) hedef genler tespit edilmistir. Toplamda 9
PtHsp60 geni 12 farkli bitkide 14 adet farkli miRNA ile hedeflenmistir. miR414’{in
en fazla bulunan miRNA oldugu tespit edilmistir. PtHsp90-10 geni diger genlere gore
daha fazla miRNA ile hedef gosterilmistir (EK 15).

3.2.3.9. Kavak Hspé60 genlerinin farkl organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarinin belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan 49 adet Hsp60 genlerine ait diziler Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis tiirlerinin gen dizileri ile
karsilastirilmistir. Arabidopsis thaliana’da kromozom AtChr3’de lokasyon bulan
AT3G11830.2 ve AT3G13860.1 kod numarali gen dizisi ile yiiksek benzerlik
saptanmistir. Oryza sativa’da kromozom 3, 5, 10 ve 12°de (OsChr3- OsChr5,
OsChrl0 ve OsChrl2) lokasyon bulan sirasiyla LOC 0s03g04970.1,
LOC_0s05g46290.1, LOC_0s10g32550.1 ve LOC_0s129g17910.1 kod numarali gen
dizileri ile yiiksek benzerlik tespit edilmistir. Glycine max’da 6zellikle kromozom 7°de
(GlymaChr7- Glyma.07G009600.1), kromozom 20°de (GlymaChr20-
Glyma.20G197100.1) ve yiiksek benzerlik belirlenmistir. Eucalyptus grandis igin
ortolog iliskiler incelendiginde; kromozom 2, 6, 8 ve 10’da yer alan Eucgr.B03593.1,
Eucgr.F03134.1, Eucgr.H02866.1 ve Eucgr.J00618.1 kodlu dizi karsilastirmalarinin
daha yiiksek benzerlik tagidigi goriilmistiir (EK 16). Ortologlar1 bulunan genomlarda;
Arabidopsis thaliana’da 0.05, Oryza sativa’da 0.04, Glycine max’da 0.07 ve
Eucalyptus grandis’de 0.07 Ka/Ks oranlar1 belirlenmistir. Genlerin birbirleri ile ne
zaman farklilagtigt (ayrilma/izole oldugu) tespit edilmistir. Ayrilma zamanlar
incelendiginde takriben 82 milyon yil énce (MYO) Arabidopsis thaliana’da, 129
MYO Oryza sativa’da, 32 MYO Glycine max’da ve 55 MYO Eucalyptus grandis’de
ayrilma gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma zamanima gore en erken farklilagsmanin

Oryza sativa ile 129 MYO meydana geldigi diisiiniilmektedir (Ek 16).

100



Kavak genomunda belirlenen 49 adet PtHsp60 geninin %100’iinde bu tiirler ile ortolog
iliski gézlenmistir. Arabidopsis thaliana ile %95, Oryza sativa ile %93, Glycine max
ile %97 ve Eucalyptus grandis ile %95 oraninda PtHsp60 genlerinin ortolog iliskisinin

oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.19).
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Sekil 3.19. PtHsp60 genlerinin ortologlari ve birbirinden ayrilma oranlari

3.2.4.Kavak Genomunda Hsp70 Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri
3.2.4.1. Hsp70 protein dizilerinin tanimlanmasi

P. trichocarpa genomunda 34 adet PtHsp70 geni tanimlanmistir. Tanimlanan Hsp70
genleri i¢in PtHsp70-01 den PtHsp70-34 e kadar bir isimlendirme yapilmistir. Bu
genler P. trichocarpa genomu kromozomlarina kromozom 1’den, kromozom 19’a
kadar dagilmistir. Hsp70 proteinlerinin amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari,
(pD) izoelektronik etki degeri ve NCBI’daki (Uluslararas1 Biyoteknoloji Veritabani)
tanimli ulagim numarasi listelenmistir. Bu tabloya gore; PtHsp70 protein dizilerinin
uzunluklari  99°dan  (PtHsp70-30) 972’ye (PtHsp70-07) kadar degisiklik
gostermektedir. Izoelektronik etki degeri (pl) ise 4,77 (PtHsp70-22) - 9,94 (PtHsp70-
05) arasinda tespit edilmistir (Tablo 3.10).
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3.2.4.2. Hsp70 genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapisi

Kavakta kromozomlar iizerinde 34 adet Hsp70 geninin lokasyonlari haritalanmigtir
(Sekil 3.21). Kromozomlar {izerinde Hsp70 genlerinin dagilimi esit olmamistir. Bazi
kromozomlarda yogun bir sekilde bir bolgede toplanmistir. Tim kromozomlar
icerisinde kromozom 1 de en yliksek oranda (20.5 %) Hsp70 genlerinin bulundugu
tespit edilmistir. 10 farkli kromozomda (Kromozom 2, 4, 6, 9, 11, 12, 14, 15, 16 and
19) ise sadece bir Hsp70 geni (2.94 %) belirlenmistir. Tablo 3.9°da PtHsp70 genlerinin
kromozom iizerindeki tam lokasyonlar1 gosterilmistir. Kromozomlar iizerindeki
PtHsp70 genlerinin lokasyonlari kromozomlarin bazilarinda iist tarafta bazilarinda ise
alt tarafta olacak sekilde toplanmistir (Sekil 3.21). Kavakta belirlenen PtHsp70/34
geni yap1 bakimindan incelenmek i¢in ekzon ve intron bdlgelerin analizleri yapilmastir.
34 genin %17 oraninda (6 adet) intron bolgesi igermedigi goriilmiistiir. PtHsp70-07
geninde 23 adet intron bolgesi oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.20).
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Sekil 3.20. PtHsp70 genlerinin intron ve ekzon bolgeleri
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Tablo 3.10. Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) belirlenen 34 adet PtHsp70 genine ait tammlayici ozellikler

Genom Uzerindeki Fiziksel

Yerlesimi . . . Molekiil Protein  Filo.
Gen Kodlar1  Phytozome Kod No e Protein gzaelekirik agirhgi K?rarsz!nk Olus. Gen. NCBI Kod No NCBI BLASTP
Baslangi¢ Bitis Uzun.  noktas (pl) indeksi Tammlamasi
Krmz. (Da) Durumu Grup
No Lokusu Lokusu (aa)
(bp) (bp) _ _
PtHsp70-1  Potri.001G042600.1 ChrO1 3098600 3100784 655 5,40 71881.3 3433 kararh  lllc  XP_002332067.1 pred'“‘iﬂggﬁ'&g opulus
PtHsp70-2  Potri.001G042700.1 ChrO1 3102549 3104642 655 5,34 71903.3  34.49 kararh  llc  XP_002332049.1 pre"'“iﬂfr:gi'r’;g opulus
BiP isoform A family
PtHsp70-3 Potri.001G087500.1 Chr01 6920967 6924312 666 5,05 73510.3 29.46 kararh Illc XP_002299448.1 protein [Populus
trichocarpa]
PtHsp70-4  Potri.001G180100.1 Chr0l 15589912 15505439 852 5,24 941608 4292  kararsiz Ilb  XP_0022996411  featshock protein 70
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp70-5  Potri.001G285100.1 ChrOl 29161925 29164031 282 9,94 30559.3  41.80  kararsiz |l XP_0023003142  POPTR_0001s29170g
[Populus trichocarpa]
PtHsp70-6  Potri.001G285500.1 Chr01 29177059 29180511 683 5,56 732009 3591  kararh I XP_0023003112 featshock protein 70
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp70-7  Potri.001G289800.2 ChrOl 29563381 29577092 972 6,55 1112763 6134  kararsiz | XP_002300284.2  POPTR_0001s29710g
[Populus trichocarpa]
! . hypothetical protein
PtHsp70-8  Potri.002G098500.1 Chr02 7108528 7109134 184 8,15 204346 4211 kaarsz N XP_0023010612 o OPRR 0o B
PtHsp70-0  Potri.003G006300.1 Chr03 522434 526644 706 524 75343.9 29.89 kararlt | XP_002331133.1 predicted protein [Populus
Stromal 70 kDa heat
PtHsp70-10  Potri.004G224400.1 Chr03 522434 526644 766 5,72 82079.7 32.90 kararl | XP_006385039.1 shock-related family
protein [Populus
PtHsp70-11  Potri.003G055800.1 ~Chr03 8248685 8254158 858 5,32 946254 3998  kararh Il XP_002304187.1 featshock protein 70
[Populus trichocarpa]
BiP isoform A family
PtHsp70-12  Potri.003G143600.1 Chr03 16000920 16004484 666 5,10 73466.2 29.28 kararh  llc  XP_002303672.1 protein [Populus
trichocarpa]
PtHsp70-13  Potri.003G184000.1 Chr03 19025261 19027423 651 8,16 721532 3123 kararh  lllc  XP_002303859.2  Natshock protein 70
cognate [Populus
hypothetical protein
PtHsp70-14  Potri.004G016700.2 Chr04 1118346 1123819 757 5,09 85169.2 4262  kararsiz Illb  XP_002305580.2  POPTR_0004s01640g

[Populus trichocarpa]
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224115828?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SDHRGB01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224115756?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SBUBM401R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224058097?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4P2H750014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224058852?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4P4VCUK014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566151620?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PDB5NS01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566151627?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PBBMRH014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566151724?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4P933JJ015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566157183?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PEM5GZ014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224120086?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SAG65M01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566168226?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SXEG5901R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224073851?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PMWRD8014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224072248?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PGSV6P01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566163320?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4PK7C9H01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566164401?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4R65ABX01R

Tablo 3.10’un devami

hypothetical protein

PtHsp70-15  Potri.006G022100.1 Chr06 1560362 1567426 899 5,34 1001193  38.96 kararh Il XP_002308826.1  pbre*00e o000
PtHsp70-16  Potri.008G054000.1 Chr08 3189756 3192879 648 5,14 712657  34.29 kararl  lllc  XP_002311161.1  heat shock protein 70
PtHsp70-17  Potri.008G054600.1 Chr08 3220568 3223132 648 5,09 711736 32.77 kararh  Illlc  XP 0023120891 & Shgggn‘:t‘;te'” 0
PtHsp70-18  Potri.008G054800.1 Chr08 3232998 3235127 482 5,86 54080.1 4753  kararsiz  lllc  XP_002312091.1 shock protein 70 cognate]
PtHsp70-19  Potri.008G054900.1 Chr08 3236615 3238878 651 5,29 72101.0 37.83 kararh  lllc  XP_ 0023120921  neatshock protein 70
cognate [Populus
PtHsp70-20  Potri.009G079700.1 Chr09 7632192 7635660 682 5,56 732610 3842 kararh Il XP_002313955.1 heat shock protein 70
PtHsp70-21  Potri.010G088600.1 Chrl0 11243707 11247110 572 5,31 623788  40.02  kararsiz |  XP_002315776.1 heat shock protein 70
PtHsp70-22  Potri.010G205500.1 Chrl0 19638188 19640721 124 477 13550.7 28.82 kararll  llla  XP_002332590.1 pre"'“iﬂfggg;‘:;g opulus
heat shock protein 70
PtHsp70-23  Potri.008G054700.1 Chrl0 19646950 19649921 648 513 71116.4 32.62 kararh Illc XP_002312090.1 cognate [Populus
trichocarpa]
PtHsp70-24  Potri.010G205700.1 Chrl0 19646950 19649921 648 5,12 711394 3329 kararl  Illc  XP_002332589.1 predicted protein [Populus
. hypothetical protein
PtHsp70-25  Potri.010G205800.1 Chrl0 19657381 19660151 649 5,09 710444 32.89 kararl  Illc XP_006378715.1  pObre oo an
PtHsp70-26  Potri.010G206600.1 Chrl0 19697773 19700832 648 5,09 711316 3533 kararl  lllc  XP_002316294.1  heat shock protein 70
. hypothetical protein
PtHsp70-27  Potri.011G139100.2 Chrll 16158448 16163780 770 5,41 850048 4627  karaz b XP_0023170011  pSEPRNONR B
PtHsp70-28  Potri.012G017600.1 Chrl2 1650883 1654098 668 5,13 734061 2863  kararh  Illc  XP 0023177892 B'ir'jt'gi?]"[‘; OAp S?E‘;"y
PtHsp70-29  Potri.013G018000.1 Chrl3 1178017 1181121 660 5,13 734635  30.74 kararh  lllc  XP_ 0023189932  neatshock protein 70
cognate [Populus
. hypothetical protein
PtHsp70-30  Potri.013G041500.1 Chrl3 2920427 2920819 99 6,39 110054  22.35 kararh  Illc XP_006375837.1  pO0bre ok oes0g
R i hypothetical protein
PtHsp70-31  Potri.014G114600.1 Chrld 8938972 8939227 131 9,40 148706 4385  karsz | XP_0023200481 SRR BOCCE
R i hypothetical protein
PtHsp70-32  Potri.015G078000.1 Chrl5 10312625 10315085 282 9,64 01730 4480  kararsz N XP_0023216062  pOfRR 00 cbedit
i . hypothetical protein
PtHsp70-33  Potri.016G019800.2 Chrlé 1078329 1085012 881 5,44 98330.6  36.86 kararh Il XP_0023225552  pObre* e B0
hypothetical protein
PtHsp70-34  Potri.019G077900.1 Chrl9 11174655 11176280 291 6,85 316656 4194  kararsiz | XP_0063714531 " OF IR_0019s10660g

partial [Populus
trichocarpa]
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224089829?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4R8VHAK01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224098390?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RAZ5A201R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224100969?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RCRTD601R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224100973?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4T7T43901R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224100975?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RP4A15014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224105855?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RRZ4PA014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224111194?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RU95KK014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224113499?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SKSEB801R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224100971?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RH697K01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224113495?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SJHT3B01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566191991?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SW556D01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224112795?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RVNER1014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224115314?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RY82S8014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566196410?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4RZDP4V014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566198898?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4S12A8V015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566199310?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SSP57U01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224130884?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4S3A693014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566206692?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4S6740Z015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566208224?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4S7UXRE01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/566239992?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4SP2RXR01R
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Sekil 3.21. Kromozomlar {izerinde 34 PtHsp70 genlerinin lokasyonlari
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3.2.4.3. Hsp70 proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmasi

PtHsp70 gen ailesinin tandem ve segmental duplikasyonlar1 EK 17 ve Ek 18°de
belirlenmistir. Kromozom 10 da tandem duplikasyonlarin yiiksek bir oran tasidig
goriilmiistiir. Kromozom 1 (PtHsp70-01, PtHsp70-02, PtHsp70-03), Kromozom 3
(PtHsp70-12, PtHsp70-13) ve Kromozom 8 (PtHsp70-16, PtHsp70-17) de tandem
duplikasyonlar tekrar etmistir (Sekil 3.21). Kavakta Hsp70 geninde 20 segmental
duplikasyon belirlenmistir. Bu toplam PtHsp70 genlerinin 59% (20/34)’dur (Ek 17,

Ek 18).

3.2.4.4. Hsp70 genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

34 adet PtHsp70 proteini igin filogenetik analiz sonucu 3 ana grup olusmustur (Cluster

I-11-111).
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Sekil 3.22. PtHsp70 gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi
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Sirasiyla her grupta 6, 5 ve 23 protein bulunmaktadir (Sekil 3.22). Cluster 111 kendi
iginde ti¢ alt grup olusturmustur (I1Ia-111b-Ilic).

3.2.4.5. Hsp70 amino asitlerinde korunmus motif bélgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢in korunmus motiflerin analizi
yapilmistir. MEME veri tabanina Hsp70 proteinlerinin tim aminoasit dizileri

yiiklenmigtir. Hsp70 igin 15 farkli korunmus motif tanimlanmistir (Tablo 3.11, Ek 19).

Benzer motif kompozisyonlart Hsp70 proteinleri arasinda yapisal olarak bir benzerlik
saglar. Ornegin tandem duplikasyonlar genel olarak Cluster Illc de (PtHsp70-01,
PtHsp70-02, PtHsp70-03, PtHsp70-12, PtHsp70-13, PtHsp70-16, PtHsp70-17,
PtHsp70-19, PtHsp70-23, PtHsp70-24, PtHsp70-25, PtHsp70-26, PtHsp70-28)

bulunmustur.

Tablo 3.11. PtHsp70 aminoasitlerinde belirlenen motiflerin ozellikleri

Motif Uzun.
Bol.  E-degeri Hsp70 aminoasitlerine ait motif 6zellikleri
No. (aa)

Motif 1 25  24e-782  [IVIK[NDJAV[VI][TG]VPAYFND[SALIQR[QR]ATKDA[GA][VA]IAGLN 50
V[LM]R[IL]INEPTAAA[ILJAYG[LI]DKK

Motif 2 26 466603 [AV][IVIGIDLGTT[YN]SCV[GA]V[WMI[QE][GNH][DGIRVE[IV]IAN[D 41
AJ[QE]GNRTTPS[YV]VAFTD

Motif 3 25  28e-447  DF[YR]ST[IL]TR[AE][RKEJFEE[LM]N[MN]DL[FL][REI[KRI[CTIMEPV[ 11
EK]K[CA]LRD[AS][KG][LMI][DS][KV]ST[VI][HD]

Motif4 28  5.2e-392  [FL][NFJGKE[LP][CNS]K[SG][IVINPDEAVAYGAA[VL]Q[AG][AG]ILS 29
G

Motif 5 26 11e401  FEVI[KL][AS]TAGDTHLGG[ER]DFDNR[LM]V[NE]J[HY]F[VA]QEF 29

Motif6 21  9.4e-516  GGVMT[VK]LIPRNTTIPTKK[ES]QVF[ST]T[YA][SAIDNQ[TPIGVLI[QK 41
IVIYFJ[EQ]GER

Motif7 23 5.9e-400  [TSJERLIG[DEJAAKNQ[VAI[AVIMNP[EINT[VIIFD[AV]KRLIGR[RK]F 32

Motif8 22  55e-381  IPPAPRGVPQI[ET]V[CT]FDIDANGILNVSAED 29

Motif 9 25  3.7e-467  [KG][KID[IVIS[GK][ND][PKI[RK]ALR[RK]LRTACE[RK]AKRTLS[SAI[ 41
TN][TAJQ[TA][TPII[EN][IL][DE]SLY[ED]G

Motif 10 25  1.9e-285  G[ENJEKQF[SAI[APIE[EQ]I[SLI[ASGIMIVIIL[TIJK[ML][KR]I[EDI[ITJAE 29
[AKI[YFILGIKT]

Motif 11 15 1.8e-263  NQILNJAE[AKV][DE]J[ED][FY]E[DE]K[LM]KE[LV]E[SAI[IVLICNPII[A 39
TIK[MV]YQ[GR][AS]G[GA][DAI[MP]G[GM]G[MG]

Motif12 19 9.8e-250  [IT][TIINDKGRLS[KQ][ED][ED]IE[KRIMVQEAE[KEI[YF][KA][SAE]JED 30

[EK][EK][HV]
Motif 13 20 6.0e-220 _ EKN[VI]L[IV]FDLGGGTFDVS[LVIL[TE]I 21
Motif14 16 65e-178 _ [DE]J[VI]VLVGGSTRIPKVQQLL[QK]D[FY] 21

Motif15 20 1.1e-175  [KE][KE][KT][VIK][EDJA[KRIN[ASILE[NT]Y[VA]YNM[RKIN[TK][VIL] 21
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3.2.4.6. Hsp70 protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin ¢cikarilmasi

34 adet Hsp70 protein igin hiicresel lokasyonlar, molekiiler ve biyolojik islevler
belirlenmigstir. Yapilan analiz sonucunda; biyolojik islev 11 kategori de
degerlendirilmistir (Sekil 3.23). Biyolojik islevde abiyotik etki aninda uyarici 6zellik
tagiyan cevaplar ve hiicresel islevler yliksek deger gosterirken metal iyonlara, reaktif
oksijene, biyotik uyaricilara ve protein baglanmasina ikincil cevaplar diisiik oranlar ile
belirlenmistir. Molekiiler islev de baglanma, transkripsiyon, katalitik ve enzim
diizenleme aktiveleri seklinde 4 kategori tespit edilmistir. 17 adet gen hiicresel
lokalizasyonda hiicre icerisinde, sitoplazmada, mebranda, hiicre duvarinda, sitozolde

ve ¢ekirdekte lokalize olmustur (Ek 20).

M Uyariya yanit

W Metabolik streg

™ Protein katlama

m Sicaklk stresine yanit

BiYOLOJtK W Abiyotik strese yanit
iSLEVLER M Kimyasal uyariya yanit

M Metal iyonlanna yanit

w Reaktif oksijen turlerine tepki

Biyotik streslere tepki

M Ozmotik strese yanit

W Baglanma
M Nukleotid baglanma
M ATP baglanma
MOLEKULER ® iyon baglanma
FONKSIYON ® Oksidorediktaz aktivitesi

| Katalitik aktivite
m Protein baglanma

¥ Elektron tagima aktivitesi

Sekil 3.23. PtHsp70 genlerinin fonksiyonel analizleri
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M Hicre

m Sitoplazma
m Organeller
HUCRESEL m Hacre zari
BILESENLER u Plastid

M Hicre duvan
H Sitozol

W Gekirdek

Sekil 3.23’tin devami

3.2.4.7. Hsp70 aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

Toplamda 28 adet Hsp70 proteini yiiksek homoloji gostermistir. Yiiksek dogruluk
belirleyebilmek i¢in Phyre2 programinda yogun mod (intensive mod) seg¢ilmistir.
Belirlenen 28 Hsp70 proteinin modellenme yiizdesi >90% giiven diizeyinde 80’den

100’e kadar degisiklik gosteren oran belirlenmistir (Sekil 3.24).

3.2.4.8. Hsp70 genlerini hedef alan miRNA gruplart

Bitki kiiciik RNA hedef genlerinin hesaplandigi veri tabanindan (psRNATarget:A
Plant Small RNA Target Analysis Server) 26 bitki miRNA’s1 i¢in hedef genler tespit
edilmistir. 19 PtHsp70 genin hedef genleri Ek 21’de gosterilmistir.

Ayrica, hedef genler arasinda PtHsp70-14 genlerinin neredeyse tiim bitkilerde yer

aldig1 belirlenmistir. Tespit edilen 42 miRNA arasindan en fazla sayida hedeflenen

mMiR390 olmustur (Ek 21).
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PtHsp70-06 %87 PtHsp70-08 %96 PtHsp70-09 %85 PtHsp70-10 %80

PtHsp70-23 %94

PtHsp70-21 %95 PtHsp70-22 %93 PtHsp70-24 %94

Sckil 3.24. 28 adet PtHsp70 genlerinin tahmini protein yapisi

110



PtHsp70-26 %94 PtHsp70-27 %93 PtHsp70-28 %91

PtHsp70-29 %92 PtHsp70-30 %96 PtHsp70-32 %99 PtHsp70-34 %90

Sekil 3.24’iin devami

3.2.4.9. Kavak Hsp70 genlerinin farkl organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarinin belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan 34 adet Hsp70 genlerine ait diziler Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Zea mays ve Vitis vinifera tirlerinin gen dizileri ile

karsilastirilmistir.

Arabidopsis thaliana’da kromozom AtChrl ve AtChr5°’de; Oryza sativa’da
kromozom OsChr1, OsChr2, OsChr3, OsChrl2 ’de; Zea mays’da 6zellikle kromozom
2,4, 5 ve 7’de; Vitis vinifera igin ortolog iliskiler incelendiginde ise; kromozom 2, 3,

4, 5,9 ve 18’de benzerlik tasiyan lokuslarin bulundugu goriilmistiir (Ek 22).

Ortologlari bulunan genomlarda; Arabidopsis thaliana’da 0.03, Oryza sativa’da 0.02,
Zea mays’da 0.02 ve Vitis vinifera’da 0.08 Ka/Ks oranlart belirlenmistir. Genlerin
birbirleri ile ne zaman farklilastig1 (ayrilma/izole oldugu) tespit edilmistir. Ayrilma
zamanlarr incelendiginde; takriben 22 milyon yil &nce (MYO) Arabidopsis
thaliana’da, 45 MYO Oryza sativa’da, 68 MYO Zea mays’da ve 9 MYO Vitis

vinifera’da ayrilma gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma zamanina gore en erken
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farklilasmanin Zea mays ile 68 MYO meydana geldigi diisiiniilmektedir (EK 22).
Kavak genomunda belirlenen 34 adet PtHsp70 geninin yaklasik olarak %32’sinde bu
tirler arasinda ortolog iliski gozlenmistir. Arabidopsis thaliana ile %14, Oryza sativa
ile %14, Zea mays ile %14 ve Vitis vinifera ile %20 oraninda PtHsp70 genlerinin

ortolog iligkisinin oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.25).

2-60 MYO
23-cift

22,00 -
20,00 -
18,00 -
16,00 -
14,00 -
12,00 -
10,00 -
8,00 -
6,00 -
4,00 -
2,00 -
0,00 -

23-134 MYO
5-cift
2477 MYO
. 5-cifi
12-36 MYO

S-cift 815 MYO
o ,b

{ 5

Ortalama Ks degeri

Sckil 3.25. PtHsp70 genlerinin ortologlari ve birbirinden ayrilma oranlari

3.2.5. Kavak Genomunda Hsp90 Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri

3.2.5.1. Hsp90 protein dizilerinin tanimlanmasi

P. trichocarpa genomunda 12 adet PtHsp90 geni tanimlanmistir. HSp90 genleri igin
PtHsp90-01’den PtHsp90-12’ye kadar bir isimlendirme yapilmistir. Bu genler P.

trichocarpa genomu kromozomlarma dagilmstir.

Hsp90 proteinlerinin amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, (pl) izoelektronik

etki degeri ve NCBI’daki (Uluslararas1 Biyoteknoloji Veritabani) tanimli ulagim
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numarasi listelenmistir. Hsp90 protein dizilerinin uzunluklar1 151°den (PtHsp90-03)
823’e (PtHsp90-06) kadar degisiklik gostermistir.

Hsp90 genlerinin tiimiiniin asidik rol istlendikleri goriilmektedir. Degerler 4,46’dan
(PtHsp90-03) 5,21°e (PtHsp90-04) kadar degisiklik gostermistir. Aminoasitlerin
genetik kararsizlik indeksleri 40’dan kiigiik hesaplandiginda; protein yapisinin kararl
oldugu tespit edilmistir. HSp90 genlerinin ise %26 oraninda kararl rol {istlendikleri

tespit edilmistir (Tablo 3.12).

3.2.5.2. Hsp90 genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapisi

PtHsp90 gen ailesine ait tanimlanan 12 genin kromozomlar iizerindeki lokasyonlari
belirlenmistir (Sekil 3.26). 12 Hsp90 geni kromozamlara oransal olarak esit
dagilmistir. Kavakta belirlenen Hsp90 geni yap1 bakimimndan incelemek i¢in ekzon ve

intron bdlgelerin analizleri yapilmistir (Sekil 3.27).

Hsp90 genine ait ekzon ve intron bdlgelerin 12 genin tamaminda bulundugu
goriilmustiir. PtHsp90-10 geninde diger genler ile karsilastirildiginda en yiiksek sayida
(19 adet) intron bolge tespit edilmistir.

3.2.5.3. Hsp90 proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmasi

PtHsp90 genleri i¢in tandem ve segmental duplikasyonlarinin ka¢ yil Once
birbirlerinden ayrildiklart hesaplanmistir. 1. Kromozom iizerinde yer alan PtHsp90-01
ve PtHsp90-02 genlerinin birbirlerinden ayrilmalarmin 12 MYO (milyon y1l énce)
oldugu saptanmigtir (Tablo 3.13).

Segmental duplikasyonlarin ise birbirlerinden 1-435 MYO ayrilmis oldugu tespit

edilmistir (Ek 23). Hsp90’da tanimlanan tiim genlerin birbirleri ile segmental bir

dagilim olusturdugu goriilmiistiir.
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Tablo 3.12. Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) belirlenen 12 adet PtHsp90 genine ait tanimlayict ézellikler

Genom Uzerindeki Fiziksel

Yerlesimi izoelekt |
. - Molekiil Protein Filo.
Kofi;lzrnl-n Phytozome Kod No K . PJgaer:n no:(ltkasl agirhg K?gggls(glk Olus. Gen. NCBI Kod No N?a?llnn?ltﬁli-srnp
rmz. Baslangic Bitis . (Da) Durumu  Grup
No  Lokusu (bp) Lokusu (bp)  (ad) (p1)
PtHsp90-01 Potri.001G286700.1  ChrO1 29295547 29298729 706 488  80861,59 36,99 kararlh  Illb  XP_002300303.1 HSP8O family protein
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp90-02 Potri.001G466000.1 ~ Chr0l 49936276 49939430 699 495  80026,07 37,26 kararh  lllb  XP_002299048.1 POPTR_0001s47020g
[Populus trichocarpa]
heat shock family
PtHsp90-03  Potri.003G033400.1  Chr03 4204372 4210717 151 446 17540,71 37,68 kararh I XP_002315997.1 protein [Populus
trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp90-04 Potri.003G131900.1  Chr03 15137078 15139323 515 521 5875944 42,44 kararsiz  Illb XP_006385775.1 POPTR_0003s13180g
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp90-05 Potri.004G073600.1  Chro4 6143799 6146941 703 501  80719,75 39,23 kararlh  Illa  XP_002305263.1 POPTR_0004507190g
[Populus trichocarpa]
PtHsp90-06  Potri.005G241100.1  Chr05 24712685 24717968 823 4,85 0404684 3149 kararli | XP_002307732.1 P'gg’?gféggggg%gg
PtHsp90-07  Potri.006G002800.1  Chr06 219117 202439 699 491 8000664 38,52 Kararl  1llb XP_002307846.1 ?P%Zi?uzagl'gg’ggg;’]‘
heat shock family
PtHsp90-08  Potri.008G112700.1  Chr08 7190800 7197203 791 492 9015563 47,03 kararsiz Il XP_002311417.1 protein [Populus
trichocarpa]
heat shock family
PtHsp90-09 Potri.010G136800.1 ~ Chrl0 15004039 15010595 793 496 901517 4571 kararsiz Il XP_002315997.1 protein [Populus
trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp90-10  Potri.014G164900.1  Chrld 13043761 13049852 795 515  90572,06 40,94 kararsiz Il XP 0023211832 POPTR_0014s16280g
[Populus trichocarpa]
PtHsp90-11  Potri.016G003400.1  Chrl6 167702 171110 698 494 79954,77 37,45 kararli  1llb  XP_006373573.1 ';P%Zi?uga{?i'ém’ggfsg]‘
hypothetical protein
PtHsp90-12  Potri.017G146600.2  Chrl7 15369800 15373207 703 498  80826,77 38,79 kararh  Illa  XP_006372391.1 POPTR_0017s01160g

[Populus trichocarpa]
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PtChr PtChr3 PtChr4 PtChr5 PtChré6

- e 0.0 v~ Start
0.0 1 Start gg g:n 0.0 1 Start 0.0 ft Start 02 Pikisp90-07
' p30-03 ¢4 M PHsp90-05
15,1 - PtHsp90-04
A End 247 - PtHsp90-06
g 260 X End " 260 ==~ End
29,3 - PtHsp90-01
49,9 \E<Plep90—02
50,0/ “End
PtChr8 PtChr10 PtChri4 PtChr16 PtChr17
00 Start
0,0 - Start 0,0 - Start 0.0 - Start 0.2 TP PtHsp90-11 0,0 11 Start
7.2 - PtHsp90-08
13.0 1 PtHsp90-10
15.0 11+ PtHsp90-08 ™ 150 End 154 PtHsp90-12
18,0 Y- End " 18,0 - End 16.0 7~ End
22,0 v-End

Sekil 3.26. Kromozomlar tizerinde 12 PtHsp90 genlerinin lokasyonlari

PiHepo00l e —— — —
PtHepo00] s ——— — —
PiHsp90-11 S —
PiHspdD0) . —
PtHsp00-04 A
PtHsp00-03 - - — - p—
PtHsp00-12 - - — - ——
PtHsp90-10 B e = = e i e = = I
PtHsp90-08 B i e e = = e = e = e = o
PO e —— - — - ———
PAHsp00.03 —a
PtHep00-06 - ———— — = — = — = — — S
L ; . . ) ) ) 3
kb L it 3k 4k b 0]
Legend:
CDS s upstreany/ downstieams. = Intron

Sekil 3.27. PtHsp90 genlerinin intron ve ekzon bolgeleri

Tablo 3.13. PtHsp90 genlerine ait tandem duplikasyonlar

Krmz Gen No Duplikasyn Uzakhk Ks Ka Ka/Ks MYO

1 PtHsp90-01  ptHsp90-02 20640729 1,6552 0,0349 0,0211 12,7323
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3.2.5.4. Hsp9o0 genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

Hsp90 icin filogenetik analiz sonucu 3 ana grup olusmustur (Cluster I-11-IIT). Sirasiyla

her grupta 2, 3 ve 7 protein bulunmaktadir (Sekil 3.28). Cluster III kendi arasinda iki
alt grup olusturmustur (Il1a-111b).

F o
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pinsp90-0
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5000,

%
3

2
Sekil 3.28. PtHsp90 gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi

3.2.5.5. Hsp90 amino asitlerinde korunmus motif bélgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢cin korunmus motiflerin analizi
yapilmistir. PtHsSp90 ig¢in 15 farkli korunmus motif tanimlanmistir (Tablo 3.14).

Benzer motif kompozisyonlar1 PtHSp90 proteinleri arasinda yapisal olarak bir
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benzerlik saglar. Ornegin tandem duplikasyonlarin aym filogenetik grup igerisinde
bulundugu belirlenmistir. Cogunda 15 motif kompozisyonun korundugu goriilmiistiir.

PtHsp90 proteinleri kendi igerisinde korunmus bolgeler icermektedir (Sekil 3.29).

Tablo 3.14. PtHsp90 aminoasitlerinde belirlenen motiflerin ozellikleri

Nll::lf Bolge  E-degeri HSP90 aminoasitlerine ait motif 6zellikleri U(:‘:;‘
Motif 1 11 6.1e-316  DSPCCLVTGEYGWSANMERIMKAQALRDSSMAGYMSSKKTMEINPENPIM 50
Motif 2 11 2.7e-210 FMEALQAGADVSMIGQFGVGFYSAYLVAEKVVVTTK 36
Motif 3 11 4.7e-232  YLSFVKGVVDSDDLPLNISREMLQQNKILKVIRKNLVKKCI 41
Motif 4 11 1.9e-219 NKEDYDKFYEAFSKNLKLGIHEDSQNKSKJAELLRYHSTKS 41
Motif 5 11 1.0e-261  MKEGQKDIYYITGESKKAVENSPFLEKLKKKGYEVLYMVDAIDEYAVGQL 50
Motif 6 10 3.2e-267 TFAFQAEINQLLSLIINTFYSNKEIFLRELISNASDALDKIRFESLTDKS 50
Motif 7 11 1.5e-222  LFIRIVPDKDNNTLTIIDSGIGMTKADLVNNLGTIARSGTK 41
Motif 8 10 1.0e-202 HEWELVNKQKPIWMRKPEEITKEEYAAFYKSLTNDWEEHLA 41
Motif 9 12 1.4e-200 EYLEERRJKDLVKKHSEFISYPIYLWIEKTTEKEISDDEDE 41
Motif 10 11 7.6e-173  FETALLTSGFSLDDPNTFGSRIHRMLKLGLSIDEDEADGD 40
Motif 11 7 1.1e-145 HNDDEQYVWESQAGGSFTVTRDTSGENLGRGTKITLFLKED 41
Motif 12 10 2.9e-105 VKHFSVEGZLEFKAVLFVPKRAPF 24
Motif 13 10 1.8e-123  ETEDEKKKKEELKZKFEGLCKVIKDVLGDKVEKVVVSDRVV 41
Motif 14 10 2.4e-100  NNIKLYVRRVFIMDBCEELLP 21
Motif 15 7 8.8e-043 LRKRADADKNDKSVKDLVLLL 21

PtHsp90-01 0.0e+0 ¥

PtHsp90-02 0.0e+0 ¥

PtHspd0-04 0.0e+0 ¥
PtHsp90-05 0.0e+0 1
PtHsp90-06 0.0e+0 ¥

PtHsp90-07 0.0e:0 ¥

PtHsp90-08 0.0e+0 ¥
P —_ I e T BT N T . ]

PHsp0-10 0.0es0 ¥ el e B el el Bl 0 EHEaEs
PHsp90-11 000 1 el mme ol el a2 00 e

PHsp0-12 00650 1 ool mmew B wl ael O EaE 0 | e

P03 192 | —

" v 9 e T ¢ s .84, ¥ 0 | P $ & 8 . 4 S ¢ L S 8o R RP TL
0 100 200 300 400 500 600 700 800

B votif 1 [ motif 2 [ motif 3 [l motif 4 [ motif 5 [ Motif 6 [ otit 7 [ motit 8 [ Motit9 [ Motif 10 [ motif 11 [ motif 12 [ motif 13 [l motif 14 [ Mot 15

Sekil 3.29. PtHsp90 genlerine ait motif kompozisyonu
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3.2.5.6. Hsp90 protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin ¢ikarilmasi

Belirlenen PtHsp90 genlerinin fonksiyonel analizleri sonucunda biyolojik islev de
PtHsp90 genleri icin 13 kategori de islevleri belirlenmistir. Molekiiler islev de
PtHsp90 genlerinin tiimii baglanma kategorisinde bulunmustur. Hiicresel bilesenlerde
genlerin yerlesim yerlerinin genel olarak hiicre ve organel de oldugu tespit edilmistir

(Sekil 3.30, Ek 24).

B Hiicresel siireg

B Tek organizma asamasi

m Metabolik siirec

B Kalrtim slreci

m Gelisim asamas!

H Uyarrya yanit

B Gok hicreli organizma gelisimi

iSLEVLER m Biyolojik dizenleme

W Lokalizasyon

BIYOLOJIK

B Coklu organizmalar

B Ureme sistemi gelistirme

m Bagisiklik sistemi
Hiicresel islemler

MOLEKULER

B Baglanma

FONKSIiYON

Sekil 3.30. PtHsp90 genlerinin fonksiyonel analizleri
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W Hiicre

B Organel

Hlcre zar

HUCRESEL
BILESENLER

H Hiicre birlesme yeri

W Hiicre kismi

Organel lasmi
Simplast

Hiicre disi kisim

Sekil 3.30’un devami

3.2.5.7. Hsp90 aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

PtHsp90 proteinlerinin tamami i¢in modellenme yiizdesi; >90% giiven diizeyinde 77’

den 94’e kadar degisiklik gdsteren bir oran ile belirlenmistir (Sekil 3.31).

PtHsp90-01 %91 PtHsp90-02 %91

%

PtHsp90-06 %77

PtHsp90-04 %94  PtHsp90-05 %91

Sekil 3.31. 12 adet PtHsp90 genlerinin tahmini protein yapisi
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PtHsp90-10 %81 PtHsp90-11 %92 PtHsp90-12 %91

Sekil 3.31’in devami

3.2.5.8. Hsp90 genlerini hedef alan miRNA gruplart

12 farkli bitki grubunda toplamda 14 adet miRNA 9 adet PtHsp90 geni tarafindan
hedeflenmistir. mMiR414’{in genlere dagiliminin daha fazla sayida oldugu saptanmistir.

PtHsp90-10 geni farkli miRNA’lar ile hedeflenmistir (Ek 25).

3.2.5.9. Kavak Hsp90 genlerinin farkl organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarinin belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan 12 adet Hsp90 genlerine ait diziler Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis tiirlerinin gen dizileri ile

karsilastirilmistir.

Arabidopsis thaliana’da kromozom AtChr5’de lokasyon bulan AT5G56030,
AT5G56000, AT5G52640 ve AT3GO07770 kod numarali gen dizisi ile yiiksek
benzerlik saptanmistir. Oryza sativa’da kromozom OsChr8’de lokasyon bulan

0s08939140.1 kod numarali gen dizisi ile benzerlik tespit edilmistir. Glycine max’da

120



ozellikle kromozom 2’de Glyma.02G124500.1 kod numarali gen dizisi ile yliksek
benzerlik belirlenmistir. Eucalyptus grandis icin ortolog iliskiler incelendiginde;
kromozom 1°de yer alan Eucgr.A02734 kodlu dizi karsilastirmalarinin daha yiiksek
benzerlik tasidigi goriilmistiir (Ek 26).

Ortologlari bulunan genomlarda; Arabidopsis thaliana’da 0.04, Oryza sativa’da 0.01,
Glycine max’da 0.04 ve Eucalyptus grandis’de 0.02 Ka/Ks oranlar1 belirlenmistir.
Genlerin birbirleri ile ne zaman farklilastig1 (ayrilma/izole oldugu) tespit edilmistir.
Ayrilma zamanlar incelendiginde; takriben 73 milyon yi1l 6nce (MYO) Arabidopsis
thaliana’da, 175 MYO Oryza sativa’da, 49 MYO Glycine max’da ve 112 MYO
Eucalyptus grandis’de ayrilma gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma zamanina gore en
erken farklilasmanin Oryza sativa ile 175 MYO meydana geldigi diisiiniilmektedir (EK
26).

Kavak genomunda belirlenen 12 adet PtHsp90 geninin %100’{inde bu tiirler arasinda
ortolog iliski gézlenmistir. Farkli organizmalar ile de (Arabidopsis thaliana, Oryza
sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis) %100 oraninda PtHsp90 genlerinin

ortolog iligkisinin oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.32).

1-435MYO
12-cift

21-479 MYO
12¢ift

28,00 -
26,00 A
24,00 A
22,00 A
20,00 A
18,00 -
16,00 - ..
14,00 - 11413 MY O
12,00 - 12-cift
10,00 A
8,00 1
6,00 -
4,00
2,00 1
0,00

1-428 MYO
12-cift

9-349 MY O

Ortalama Ks degeri

Sckil 3.32. PtHsp90 genlerinin ortologlar1 ve birbirinden ayrilma oranlari
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3.2.6.Kavak Genomunda Hsp100 Proteinini Kodlayan Dizilerin Analizleri

3.2.6.1. Hsp100 protein dizilerinin tanimlanmast

Kavak genomunda yapilan biyoinformatik analizler sonucunda; Hspl00 protein
ailesine ait 90 adet gen tamimlanmistir. Bulunan genlerin kromozom siralamalarina
bagh kalinarak PtHsp90-01’den PtHsp90-90’a kadar bir isimlendirme yapilmustir.
Proteinlerin amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, (pI) izoelektronik etki
degerleri ve NCBI’daki (Uluslararast biyoteknoloji veri tabani) tanimli ulasim

numaralari listelenmistir.

Kavakta belirlenen Hsp100 proteinlerinin 69 (PtHsp100-31) ile 5410 (PtHsp100-83)
aminoasit uzunlugu arasinda bir dagilim gosterdigi belirlenmistir. Proteinlerin
ayrismasinda rol oynayan izoelektronik etki degeri Hsp100 ise sirasiyla (pl) ise 4,94
dan (pH<7=asidik) (PtHsp100-22) 10,2 (pH>7=bazik) (PtHsp100-50) arasinda

bulunmustur. Genlerin %62’sinin asidik karakterde oldugu tespit edilmistir.

Molekiiler agirliklart Hsp100 genleri i¢in 103236,75 (PtHsp100-64) den 99338,31
araliginda (PtHspl00-76) degiskenlik gostermektedir. Aminoasitlerin  genetik
kararsizlik indeksleri 40°dan kii¢lik hesaplandiginda protein yapisinin kararl oldugu
tespit edilmistir. Tanimlanan PtHsp100 genlerinin % 51’inin kararli rol istlendikleri
belirlenmistir (Ek 27).

3.2.6.2. Hsp100 genlerinin kromozomlar iizerinde yerlesimleri ve gen yapisi

PtHsp100 gen ailesine ait tanimlanan 90 genin kromozomlar {izerindeki lokasyonlari
belirlenmigtir. Kromozomlara dagilim incelendiginde; kromozom 15’de (PtChrl5)

genlerin % 12 oranla en yiiksek dagilim gosterdigi tespit edilmistir.

PtChr3 ve PtChrl1’de ise sadece iki gen yerlesim gostermistir. 90 Hspl00 geni
kromozamlara oransal olarak esit dagilmadigi goriilmiistiir. Genlerin ¢ogunlugunun

kromozomun alt kisminda ya da iist kisminda bulundugu saptanmistir (Sekil 3.33).
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Sekil 3.33. Kromozomlar iizerinde 90 PtHsp100 genin lokasyonlar

Kavakta belirlenen Hsp100 geni yap1 bakimindan incelemek i¢in ekzon ve intron

bolgelerin analizleri yapilmistir (Sekil 3.34). Hsp100 genine ait ekzon ve intron

bolgelerin 89 genin tamaminda bulundugu goriilmiistiir. Sadece PtHsp100-30 geninde

intron bolge bulunmamaktadir. Tim genlerin fazla sayida intron bdlge icerdigi

belirlenmistir.
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Sckil 3.34. PtHsp100 genlerinin intron ve ekzon bolgeleri
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3.2.6.3. Hsp100 proteinlerinin genomik duplikasyonlarinin hesaplanmast

Genlerin tandem ve segmental duplikasyonlarinin ka¢ yil 6nce birbirlerinden
ayrildiklart hesaplanmistir ve PtHsp100 geni i¢in tandem duplikasyonlarin sirasiyla O-
418 MYO ve segmental duplikasyonlarin 1-442 MYO farklilasmalarin oldugu tespit
edilmistir (Tablo 3.15; Ek 28).

Tablo 3.15. PtHsp100 genlerine ait tandem duplikasyonlar

Kromozom Gen No Duplikasyn  Uzakhk Ks Ka Ka/Ks MYO
4 PtHsp100-17 PtHsp100-20 14089484 2,8855 16,8800 58499 221962
6 PtHsp100-37 PtHspl100-35 22349279 1,4749 5,6128 338055 11,3454
12 PtHsp100-52 PtHsp100-54 9087541 54,4432 10,5418 0,0100 418,7938
12 PtHsp100-55 PtHsp100-56 375896 54,3452 0,4805 0,0088 418,0400
15 PtHsp100-70 PtHsp100-74 9415458 7,9178 0,5308 0,0670 60,9062
15 PtHsp100-71 PtHsp100-75 4495942 38,3064 0,5323 0,0139 294,6646
15 PtHsp100-72 PtHsp100-71 10830 0,0073 0,0010 0,1370 0,0562
15 PtHsp100-74 PtHsp100-70 770553 7,9160 0,5308 0,0671 60,8923
15 PtHsp100-75 PtHsp100-76 360827 53,6323 10,4896 0,0091 412,5562

Ortalama 24,5476 2,8444 11,1076 188,8279

Kavakta Hsp100 i¢in tanimlanan tiim genlerin birbirleri ile segmental bir dagilim
olusturdugu goriilmiistiir. Hsp100 genlerinin dagilimlarina bakildiginda 63 adet genin
% 70 oraninda segmental dagilim gosterdigi tespit edilmistir. Kromozom 3 ve 14’de
yer alan bes genin tamaminin farkli kromozomlar iizerinde dagilim gosterdigi

saptanmistir (Ek 28).

3.2.6.4. Hsp100 genlerine ait filogenetik gruplarin belirlenmesi

Hspl100 i¢in filogenetik analiz sonucu 4 ana grup olusmustur (Grup I-II-111-1V).
Sirasiyla her grupta 6, 15, 2 ve 67 protein bulunmaktadir (Sekil 3.35). Gruplar kendi
igerisinde alt gruplar olusturmustur. Grup II iginde 5 vel0 gen ile temsil edilen iki alt
grup, Grup IV’de ise kendi icerisinde ti¢ alt grup olusturmustur. Sirasiyla [Va, IVb ve
IVci¢in 27, 16 ve 24 gen dagilimi goriilmiistiir (Sekil 3.35).
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Sekil 3.35. PtHsp100 gen ailesinin filogenetik siniflandirmasi

3.2.6.5. Hspl100 aminoasitlerinde korunmus motif bolgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek icin korunmug motiflerin analizi

yapilmigtir. PtHSp100 genleri iki grup olarak MEME veri tabanina yiiklenebilmistir.
15 farkh

PtHsp100 genleri

i¢in

korunmus motif tanimlanmstir.

Motif

kompozisyonlar1 PtHsp100 proteinleri arasinda yapisal olarak benzerlik gostermistir.

Ornegin; tandem duplikasyonlarin ayni filogenetik grup icerisinde bulundugu

belirlenmistir. Cogunda 15 motif kompozisyonun korundugu goriilmiistiir. PtHsp100

proteinleri kendi igerisinde korunmus bolgeler igermektedir (Ek 29, Ek 30).
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3.2.6.6. Hsp100 protein dizilerinin gen ontoloji kategorilerinin ¢ikarilmast

Belirlenen PtHsp100 genlerinin fonksiyonel analizleri sonucunda; biyolojik islevde
PtHsp100 genleri i¢in 7 kategori de islevleri belirlenmistir. Molekiiler islevde
PtHsp100 genleri 4 kategori olusturmustur. Hiicresel bilesenlerde genlerin yerlesim
yerlerinin genel olarak hiicre ve organelde bulundugu tespit edilmistir (Sekil 3.36, EK
31).

B Tek organizma asam asi
B Uyariya yamit

B Metabolik slreg

BiYOLOJIK
ISLEVLER

B Biyolojik dizenkeme
B Cok hicreli organizma ge ligimi
B Hiicrese| siireg

B Lokalizasyon

B Tagima aktivitesi

B Nikleik asit yazihm faktér aktivite si

FONKSIYON P

W Katalitik aktivite

Sekil 3.36. PtHsp100 genlerinin fonksiyonel analizleri
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BILESENLER = Zar limen i

B Zar

Sekil 3.36’in devami

3.2.6.7. Hsp100 aminoasitlerine ait homoloji modellemesi

PtHsp100 proteinlerinin modellenme yiizdesi >90% giiven diizeyinde 80’den 99’a
kadar degisiklik gosteren bir oran ile belirlenmistir. PtHsp100 genlerinin 48’inde
(%53) ti¢ boyutlu protein benzerlikleri modellenmistir (Ek 32).

3.2.6.8. Hsp100 genlerini hedef alan miRNA gruplart

32 farkli bitki grubunda toplamda 81 adet miRNA 58 adet PtHsp100 geni tarafindan
hedeflenmistir. PtHSp100-55 geninin farkli miRNA tarafindan hedeflendigi
belirlenmistir. miR414 ve miR2275 en fazla bulunan miRNA’lar olmustur (Ek 33).

3.2.6.9. Kavak Hspl00 genlerinin farkli organizmalarda ortologlarinin ve ayrilma

oranlarimin belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan 90 adet Hspl00 genlerine ait diziler Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Glycine max ve Eucalyptus grandis tiirlerinin gen dizileri ile
karsilastirilmistir. Ortologlar1 bulunan genomlarda; Arabidopsis thaliana’da 4.20,
Oryza sativa’da 5.93, Glycine max’da 3.22 ve Eucalyptus grandis’de 4.33 Ka/Ks
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oranlar1 belirlenmistir. Genlerin birbirleri ile ne zaman farklilastig1 (ayrilma/izole
oldugu) tespit edilmistir. Ayrilma zamanlar1 incelendiginde; takriben 81 milyon yil
once (MYO) Arabidopsis thaliana’da, 127 MYO Oryza sativa’da, 38 MYO Glycine
max’da ve 62 MYO Eucalyptus grandis’de ayrilma gosterdigi belirlenmistir. Ayrilma
zamanma gore en erken farklilasmanin Oryza sativa ile 127 MYO meydana geldigi
diistintilmektedir (Ek 34). Kavak genomunda belirlenen 90 adet PtHsp100 geninin
yaklasik olarak %67°sinde bu tiirler arasinda ortolog iliski gdzlenmistir. Arabidopsis
thaliana ile %62, Oryza sativa ile %52, Glycine max ile %63 ve Eucalyptus grandis
ile %66 oraninda PtsHsp genlerinin ortolog iliskisinin oldugu tespit edilmistir (Sekil
3.37).

1-442 MY O
62-cift

30,00 1 0-418MYO
14—cift

0-403 MYO
47-cift

0-462 MYO

Ortalama Ks degeri
tn
8

56-cift 1-442 MYO
10,00 1406 My0  S0sift
5,00
0,00
R R &° % & &
P VA
& & & & @ ol
o .g"a@ " q Y
v o ) < é\
Q

Sekil 3.37. PtHsp100 genlerinin ortologlar1 ve birbirinden ayrilma oranlar

3.3. Sonug ve Tartisma

3.3.1.Hsps (Heat Shock Proteins) Protein Dizilerinin Tanimlanmasi

Calismasinin baglangicin1 “Hsp70 protein gen ailesi {iyelerinin kavak genomunda

belirlenmesi ve kuraklik stresi kosullarinda gen ifade seviyelerinin belirlenmesi”
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olusturmaktadir. Ilk olarak P. trichocarpa genomunda Hsp70 protein ailesine ait 34

adet gen tanimlanmustir (Yer, Baloglu, Ziplar, Ayan ve Unver, 2016).

P. trichocarpa genomunda yapilan biyoinformatik analizler sonucunda; diger sHsp,
Hsp40, Hsp60, Hsp90 ve Hsp100 protein ailesine iiyelerine ait sirasiyla 60, 145, 49,
12 ve 90 adet gen tanimlanmistir. Tez ¢alismasinda Hsps gen ailelerine ait toplamda
390 adet gen tanimlanmistir. Bulunan genler kromozom siralamalarina bagli kalinarak
numaralandirilmistir. Proteinlerin amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, (pI)
izoelektronik etki degerleri, kararlilik durumlari ve NCBI’daki tanimli ulasgim
numaralart ayrintili ilgili bélim tablolarinda sunulmustur. Yapilan ¢aligmalarda;
kavak genomunda Hsps protein ailesi iiyelerinin temel gruplandirmalarinda (Bes
siif=sHsp/Hsp60/Hsp70/Hsp90/Hsp100) genel olarak asidik karakterde Ozellik
tasidigi belirlenmistir (J. Zhang vd., 2015; Celik Altunoglu, 2016; Yer vd., 2016). Bu
calismada benzer sonuglar elde edilmistir. Buna karsin yardimci saperon olan Hsp40
gen ailesi liyelerinin ise ¢ogunlugunun bazik ozellik tasidig1 dikkat ¢ekmistir. Bu
durum aminoasitlerin tizerlerinde var olan asidik ve bazik gruplarin proteinlerin
ayrismasinda rol oynamasi seklinde agiklanabilir. Tablo 3.16°da gen ailesine ait 6zet

bilgiler verilmistir.

Tablo 3.16. Hsps gen ailesi iiyelerine ait kismi veriler

Hsp
grubu/ Min. Mak. Da pl- Asidik/Bazik  Kararhhk
Gen (aa) (aa) (%) (%) (%)
sayisl
sHsp 53 539 5994,97- 4,46- 71 Asidik 77
(60) (PtsHsp-25) (PtsHSP-16) 60644,94 9,89
Hsp40 70 2614 7764,55- 4,5- 59 Bazik 66
(145) (PtHsp40-125)  (PtHsp40-137) 286398,43 10,27
Hsp60 95 1828 10260,91-  4,75- 75 Asidik 79
(49) (PtHsp60-07)  (PtHsp60-04)  203474,5 9,37
Hsp70 99 972 11005,4- 4,77- 85 Asidik 67
(34) (PtHsp70-30)  (PtHsp70-07)  111276,3 9,94
Hsp90 151 823 17540,71-  4,46- 100 Asidik 26
(12) (PtHsp90-03)  (PtHsp90-06)  94046,84 5,21
Hspl00 69 5410 7971,22- 4,94- 62 Asidik 34
(90) (PtHsp100-31) (PtHsp100-83) 613915,80 10,2

Genom dizileri tamamlanan ¢ogu tiir i¢in fonksiyonel genom caligmalar

yapilmaktadir. Genlerin karakterizasyonlarina ait ¢alismalar son yillarda 6nem
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kazanmistir. J. Zhang vd. (2013) ve (2015) yaptiklart calismalarda Populus
trichocarpa genomunda sHsp (37), Hsp60 (28), Hsp70 (20), Hsp90 (10) ve Hsp100

(5) gen ailelerine toplam 100 adet gen tanimlamislardir.

Tez galismas1 kapsaminda Populus trichocarpa genomuna ait Pfam sonuglarina gore;
SHsp-Hsp60-Hsp70-Hsp90-Hsp100 gen ailesi iiyelerine ait 145 adet ilave gen
(aragtirmalarda tanimlanan genlere ek olarak) tanimlanmistir. Bunun olas1 sebepleri
gen taramalarinin, genlerin karsilagtiritlma (BLAST) analizlerinin CLC biyoinformatik
(Genomics Workbench versiyon 8.0) programi yardimryla yapilmis olmasidir. Ayrica,
sadece bu calisma ile kavak genomunda yardimci saperon olan Hsp40 geninin taramasi

yapilmistir ve 145 adet PtHsp40 geni tanimlanmistir.

Arabidopsis thaliana’da ve Oryza sativa genomunda toplamda sirasiyla 163 ve 199
Hsps gen ailesi tiyesi tespit edilmistir (Swindell vd., 2007, Y.F. Wang vd., 2014).
Yiiriitiilen bu calisma sonunda; en fazla sayida Hsps geni kavak genomu igerisinde

tespit edilmistir (Tablo 3.17).

Tablo 3.17. Hsp gen ailesi iiyelerinin bazi bitkiler ile karsilastirilmast

Hsps Poplar Poplar A. thaliana  O. sativa Eucalyptus
(Tez (Zhang et al. spp.
caligmasi) 20153a)
SHsp 60 37 27 29 32
Hsp40 145 - 89 104 91
Hsp60 49 28 18 20 15
Hsp70 34 20 18 32 27
Hsp90 12 10 7 9 12
Hsp100 90 5 4 5 9
Total 390 100 163 199 186

Arastirmacilar Hsps gen ailesine ait ayrintili ¢alismalarda da bulunmuslardir. SHsp gen
ailesine ait Arabidopsis thaliana’da 27 adet, Oryza sativa’da 29 ve Populus
trichocarpa genomunda toplam 37 adet sHsp geni tanimlanmustir (Scharf vd., 2001;
Waters vd., 2008). Hsp70 gen ailesine ait Arabidopsis thaliana’de 18 adet (Lin vd.,
2001), Oryza sativa’da 32 adet (Sarkar vd., 2013), Gossypium raimondii’de 30 adet

(Y. Zhang vd., 2014), Glycine max’da 61 adet (L. Zhang vd., 2015) gen tanimlanmustir.
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Krishna ve Gloor (2001) Arabidopsis thaliana’da Hsp90 gen ailesine ait 7 adet gen
belirlemislerdir. Yiriitilen bu arastirmada ise; Hsp90 gen ailesine ait 12 adet gen
tanimlanmistir. Farkli organizmalar i¢in gen ailesi tiyelerinin sayisal verileri dikkate
alindiginda benzer sonuglar ortaya ¢ikmaktadir. Bu sonug, genomda gen ailesi

tiyelerinin korunmus bolge olduklarini kanitlamaktadir.

Hsp40 gen ailesine ait Arabidopsis thaliana’da 89 ve Oryza sativa’da 104 adet gen
tanimlanmistir (Miernyk, 2001; Sarkar vd., 2013). Bu calisma sonucunda ise kavak
genomunda Hsp40 gen ailesine ait 145 adet gen tamimlanmistir. Bu durum, kavak
cinsinin genom biiytkligi ile agiklanabilir. Yapilan ¢alismalar incelendiginde; Hsps
gen ailesine ait en fazla sayida tanimlama; yiiriitiilen bu tez ¢aligmasi kapsaminda

kavak genomunda tespit edilmistir.

3.3.2. Hsps Genlerinin Kromozomlar Uzerinde Yerlesimleri ve Gen Yapisi

Hsps gen ailelerine ait tanimlanan [PtsHsp (60 gen); PtHsp40 (145 gen); PtHsp60 (49
gen); PtHsp90 (12 gen) ve PtHsp100 (90 gen)] genlerin kromozomlar tizerindeki
lokasyonlar1  belirlenmistir. PtsHsp-60, PtHsp40-144/PtHsp40-145, PtHsp60-
48/PtHsp60-49, PtHsp100-89/PtHsp100-90 genlerinin Scaffold seviyesinde oldugu
tespit edilmistir. Bu genler haricinde tim genlerin (390 adet sHsp) kavak genomunun
19 kromozomu iizerinde dagilimlart belirlenmigtir. Kromozom numaralari

isimlendirmeleri PtChrl, PtChr2, ..., PtChrl9 seklinde yapilmustir.

Kromozomlar lizerinde genlerin dagilimlar esit olmamustir.
PtChr1/Chr3/Chr4/Chr6/Chr8/Chr9/Chr10/Chrl4’de sHsp gen ailesi {iiyelerinin
tiimiine ait (sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hsp100) genlerin yerlesim buldugu
tespit edilmistir. PtChr7’de ise sadece Hsp40 genlerinin yerlesim gosterdigi
belirlenmisgtir. 145 adet tanimlanan Hsp40 gen ailesi iiyeleri, kavak genomunun 19
kromozomu iizerinde belirlenmigstir. 12 adet tanimlanan HSp90 gen ailesi iiyelerinin
ise kavak genomunda belirli kromozomlarda yerlesim gostermesi; gen sayilarinin

kromozom iizerinde dagilima bagli belirleyici oldugunu kanitlamaktadir.
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Gen ailesi iiyelerinin ayrintili incelemelerinde ise; bazi kromozomlarda PtChr9
(sHsp), PtChr2 (Hsp40), PtChrl5 (Hsp100) genlerin daha yogun bulundugu
saptanmistir. Bazi kromozomlarda ise sadece bir-iki genin yerlesim gosterdigi
gorilmistir. J. Zhang vd. (2013) ve (2015)’de Hsps genlerinin farkli kromozomlarda
yerlesimlerinin oldugunu tespit etmislerdir. Bu durum gen ailesi iiyelerinin genomda
farkli bolgelerde bulunmasi ve evrimsel agidan benzer korunmus diziler tagimasi

seklinde agiklanabilir.

Gen organizasyonlar1 hakkinda bilgi edinmek i¢in ekzon ve intron yapilarina
bakilmistir. Intron bolgeler genin farkli sekilde diizenlenmesinde ekzonlarin farkli
kombinasyonlar ile birlesmelerinde ve gen ifadesinin kontrol edilmesinde rol
almaktadirlar (Xu et al., 2012). Baz1 genlerde yiiksek sayida intron bolge oldugu tespit
edilmistir. Ornegin PtHsp40-137 geninde diger genler ile kiyaslandiginda en yiiksek
sayida (21 adet) intron bolgenin varligi dikkat ¢ekmistir. PtsSHsp-06 geni de diger SHsp
genleri ile karsilastirildiginda en yiiksek sayida (11 adet) intron bolge icermektedir.
PtHsp90-10 gen yapisina ait en yliksek sayida 19 adet intron bdlge tespit edilmistir.
Bu karsin baz1 Hsps genlerinde ise intron bolge gézlemlenmemistir. Ornegin SHsp
genlerinin 16’sinda intron bolgenin bulunmadigi goriilmiistiir. 49 Hsp60 genin sadece
2’sinde (PtHsp60-34 ve PtHsp60-39) intron bolge gorilmemistir. HSpl00 gen
ailesinin yap1 bakimindan fazla sayida intron bolge tasidigi tespit edilmistir.
Tanimlanan Hspl00 gen ailesine ait sadece PtHsp100-30 geninde intron bdlge

bulunmamaktadir. Benzer ¢aligmalarda, bu arastirma bulgularini desteklemektedir.

Arastirmalarda PtHsf ve PtHsp gen ailelerinin ¢ogunda intron bolgelerin korundugu,
bazi genlerin de intron bdlge igermedigi ya da kisa ekzonlara sahip oldugu saptanmistir
(J. Zhang vd., 2015; Yer vd., 2016; Celik Altunoglu, 2016;). Intron sayis1 ve ekzon
uzunlugu incelendiginde ayni fiziksel yapi tasiyan genlerin ayni filogenetik
simiflandirma bulundugu tespit edilmistir. Exon-intron yapilar1 filogenetik agag
sonuglari ile benzerlik gostermektedir. Bu durum, belirlenen dizilerin tekrarlarinin
olmas1 ve dizi kombinasyonlarinin da yapisal organizasyonda bu yonlii benzer
goriilmesi seklinde aciklanabilir. Ayrica, siiflandirmanin yiiksek giivenilirlikte

oldugunun kaniti olabilir.
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3.3.3. Hsps Proteinlerinin Genomik Duplikasyonlarinin Hesaplanmasi

Organizmalar arasinda gen duplikasyonlari; Hsps genlerin varligina ait agiklayici
bilgiler vermektedir. Gen duplikasyonlar1 ile gen ailesinin genom seviyesinde
farklilagsmasi agiklanabilmektedir (Cao vd., 2010; Chen ve Cao, 2014). Tandem ve
segmental gen duplikasyonlarinin gen ailelerine % oraninda dagilimlari ve kag milyon
yil 6nce (MYO) birbirlerinden ayrildiklar1 hesaplanmustir. J. Zhang vd. (2015) yilinda
yaptiklar1 ¢alisma sonucunda Hsf/Hsp gen ailelerine ait % 47,5 (56/118) oraninda
segmental duplikasyon, %13,5 (16/118) oraninda da tandem duplikasyon
belirlemislerdir. Tuskan vd.. (2006) da P. trichocarpa genomunda % 33,4 segmental
% 15,6 tandem duplikasyon tespit etmislerdir. Yiriitilen bu arastirmada; % 64
oraninda (251/390) segmental duplikasyon, % 28 oraninda (112/390) tandem
duplikasyon bulunmustur. Tiim gen ailelerinde tandem ve segmental duplikasyonlara
ait bilgiler Tablo 3.17°de 6zetlenmistir. Duplikasyon analizleri ile benzer genlerin
tespit edilmesi ve gen ailesinin evrimsel dagiliminin belirlenmesi hedeflenmistir. En
yiiksek tandem duplikasyon orani %47 olarak Hsp70 ailesi i¢in belirlenmistir. En az
sayida ise sHsp gen ailesi (%3) iiyeleri arasinda goriilmiistiir. Segmental dagilimlarda
ise Hsp90 iiyeleri i¢in duplikasyonlar %100 bulunmustur. Bunu Hsp60 (%91) ve
Hsp70 gen ailesi (%67) tiyeleri izlemistir.

Tablo 3.18. Hsps genlerine ait duplikasyon oranlar

Hsps Tandemdup. %  Segmental dup. %
(min.-mak.) (min.-mak.)
IMYO IMYO
PtsHsp (60 adet) 0-394 3 0-409 45
PtHsp40 (145 adet) 0-412 13 0-512 55
PtHsp60 (49 adet) 0-419 18 0-432 91
PtHsp70 (34 adet) 0-3 47 1-59 67
PtHsp90 (12 adet) 0-12 16 1-435 100
PtHsp100 (90 adet) 0-418 16 1-442 70

Segmental ya da tandem gen duplikasyonlar1 ¢ogu bitkide transkripsiyon faktorii
olarak TF 6rnegin bZIP, NAC, MBF ayn1 zamanda LEA ve HSPs olarak tespit
edilmistir (Nijhawan et al. 2008; Baloglu et al. 2014a; A. Wang et al. 2011; Puranik et
al. 2012; Jain et al. 2007). Ayrica, bu ¢calismada (Ka) benzerlik gostermeyenler ile (Ks)
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benzerlik oranlar1 belirlenerek, protein kodlanabilme oranlari (Ka/Ks) tiim tandem ve

segmental duplikasyonlar i¢in hesaplanmistir.

3.3.4. Hsps Genlerine ait Filogenetik Gruplarin Belirlenmesi

Korunmus PtsHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hsp100 proteinlerinin yapisinin
evrimsel olarak dagilimini anlamak i¢in detayli filogenetik siniflandirma yapilmistir.
1000 tekrarli komsu birlestirme yontemine gore; filogenetik analiz sonucu sirasiyla 4,
5, 4, 3, 3 ve 4 ana grup olusmustur. Grup isimleri Grup I-1I-11I-1V-V seklinde
gosterilmigtir. Tiim gruplarda farkli sayida alt gruplara ayrilmistir. Protein ailesi
tiyelerinin farkli alt gruplarda bulundugu diger ¢alismalar ile de belirlenmistir (Lin et
al., 2001; Sarkar et al., 2013, J. Zhang et. al, 2013, J. Zhang et al., 2015). Bu
arastirmada tanimlanan tim Hsps genlerine ait toplu bir filogenetik agac
olusturulmustur. Gen ailesi iiyelerinin ¢ogunlukla ard arda filogenetik dagilim
gosterdigi saptanmustir (EK 36). Sung vd. (2001)’da Arabidopsis’de farkli Hsps
genlerinin farkli gruplarda yer aldiklarini tespit etmiglerdir. Farkli organizmalarda yer
alan Hsps gen gruplar arasinda da evrimsel agidan giiglii bir korelasyon olusturdugu
sOylenebilir. Bu durum genom seviyesinde korunmus benzer diziler tagimalart ile

agiklanabilir.

3.3.5. Hsps Aminoasitlerinde Korunmus Motif Bolgelerinin incelenmesi

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek i¢in korunmus motiflerin analizi
yapilmistir. MEME veri tabanma PtsHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hspl00
proteinlerinin tiim aminoasit dizileri yliklenmistir ve 15 farkli korunmus motif
tanimlanmistir. Benzer motif kompozisyonlarinin proteinler arasinda yapisal olarak
benzer Ozellikler tasidigim1 dogrulamaktadir. PtHsSps proteinleri kendi igerisinde
korunmus bolgeler icermektedir. Motiflerde tekrar eden aminoasit kompozisyonlari
incelendiginde; gen ailesi iiyelerinine ait tanimlanan dizilerin kendi i¢lerinde benzer
segmentler olusturdugu gézlenmistir. Cogunlukla D-P-E-G-A-S-Y-N-C-L-K-W-S-R-
F-T-M-V segmentlerinin tekrar ettigi tespit edilmistir. Incelenen 15 motif

kompozisyonunda ayni olan motif dizilimleri Hsps ailesi tiyelerinin evrim siirecinde
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ayn1 ya da farkli kdkenlerde yer aldiklar ile agiklanabilir. Ayrica, motif igeriklerinde
de farkl ek diziler goriilmiistiir. Piring’de Sarkar vd. (2013) C ug bolgesinde ve ATP
baglanmalarinda yiliksek motif benzerliginin oldugunu bulmuslardir. Ayrica Hsps
proteinleri igin filogenetik aga¢ da goriilen yakinlik incelendiginde dizilerin motif
yapist olarak benzerlik gosterdigi belirlenmistir (Sung vd., 2001). Arabidopsis’de N
uc bolgesinin baglangici ATP baglanmalarinda yiiksek oranda korunmustur.
Arabidopsis’de ATP baglanmasinda islev alan motif, yiiriitiilen bu tez ¢alismasinda da

gOriilmiistiir.

3.3.6. Hsps Protein Dizilerinin Gen Ontoloji Kategorilerinin Gruplandirilmasi

Belirlenen PtHsps genlerinin fonksiyonel o6zelliklerinin anlasilabilmesi amaciyla
Blast2Go yazilim programi yardimiyla hiicresel lokasyonlar, molekiiler fonksiyonlar
ve biyolojik islevler belirlenmistir. Yapilan analiz sonucunda gen ailelerine ait farkl
kategorilerde siniflandirmalar ve degerlendirilmeler yapilmistir. Hiicresel bilesenlerde
genlerin yerlesim yerlerinin genel olarak hiicre, organel ve membran kisimlarinda
oldugu tespit edilmistir. Molekiiler islev de genlerinin ¢ogunlugunun “baglanma” ve
“katalitik aktivitede” islev kazandigi saptanmistir. Biyolojik islevde “abiyotik etki
aninda uyarici” 6zellik tagiyan cevaplar, hiicresel siire¢, metabolik siire¢ ve biyolojik
diizenlemeler kategorileri yiiksek eslesme gostermistir. EK 1, Ek 10, Ek 14, Ek 20, EK

24 ve Ek 31°de gen ailelerine ait detay siniflandirmalar verilmistir.

Benzer motif kompozisyonlar1 tasiyan genlerin GO analizinde ayni fonksiyonel
islevde oldugu goriilmiistiir. HSps proteinlerinin hiicresel rolleri diisiiniildiigiinde;
belirtilen analiz sonuglarinin islevsel olarak uyumlu gériildiigii soylenebilir. Ornegin,
proteinlerin dogru katlanmasindaki rolleri onlarin molekiiler diizeyde baglanma ile
iliskili kategoride yer almalari ile agiklanabilir. Biyolojik islevde ¢ogunlukla uyarilara
yanit olusturma ve metabolik-biyolojik siireglerde gérev almalari da genlerin saperon

ozellikler tasidiklarinin gostergesi olabilmektedir.

J. Zhang vd. (2015) kavak genomu igin Hsps gen ailesi iiyelerini 5 farkli yerlesim

bolgesinde bulunduklarini (sitozol, endoplazmik retikulum, perokzom, kloroplast ve
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mitokondri) belirlemistir. Sitozol de alti grup (C-I/ C-1I/ CHI/ CIV/CV/CVI),
mitokondride ise iki grup (M-1/ M-II) olustugunu saptamislardir. Hsp60 gen ailesine
ait Cpn60 sitozol lokusunda 18 gen, Cpn60-a kloroplast lokusunda 4 gen ve Cpn60-b
icin 3 gen tespit etmislerdir. HSp70’de bulduklar1 20 gen i¢in de 10’unun sitozolde,
4’iintin endoplazmik retikulum’da, 2’sinin plastidlerde, 2’sinin mitokondride ve
2’sinin ara bolgelerde (truncated) yerlesim gosterdigini belirlemislerdir. Cogunlukla
hiicresel bilesenlerde hiicre ve organel igerisinde bulunmalari farkli lokasyonlarda ¢ok

sayida gorev almalart ile iligkilendirilebilir.

3.3.7. Hsps Aminoasitlerine ait Homoloji Modellemesi

Phyre2 veri tabaninda yapilan dizi taramalar1 ve proteinin modellenmesi yiizde >90%
giiven diizeyinde yapilmistir. Protein modellemeleri igin yogun mod seg¢imi ile Hidden
Markov Model (HMM) taramasi yapilarak, yiiksek dogrulukta protein homolojisi
belirlenmigtir. 77°den 100’e¢ kadar degisiklik gosteren benzerlik oranlar1 kabul
edilmistir (S6ding, 2005; Jefferys vd., 2010). Hsps genlerinin veri bankasina yiiklii
olan ii¢ boyutlu modellemelerinde %100 eslesme goriildiigli saptanmistir. PtsHsp-27,
PtHsp60-12, 18, 29, 43, 49 ve PtHsp40-125 genleri ig¢in %100 modelleme
belirlenmistir. %99 benzerlik oraninda ise 10 adet Hsps geni tespit edilmistir. Ayrica,

95 ve lizeri benzerlik oraninda toplam 57 adet Hsps geni saptanmustir.

Hsps proteinlerin tahmini {i¢ boyutlu yapilarinda a-heliks zincirlerinin yiiksek oranda
ve P tabakali yapilarin ise az sayida bulundugu goriilmistiir. Lund (2001) ve Mayer
vd. (2001) baglanma bolgelerinde (SBD=substrat baglanma bolgesi) C terminal zincir
alt kisminda o-heliks yapisinin zengin oldugunu belirlemislerdir. Bu yapisal 6zellik
proteinlerin SBD bolgesine sikica baglanmasini saglamaktadir. Helikal kapak
yapilarinda ise yogunlukta olarak 3 tabakali yapinin bir cep olusturdugu goriilmiistiir.
a-heliks ve B yapilarinin molekiiler fonksiyonlarda baskin oldugu ve bu nedenle
onemli bir yap1 big¢imi olduklar1 sdylenebilir. Bu yapisal Ozelliklerin tespiti
proteinlerin yapi, fonksiyon ve mutasyon iliskilerinin tespitine yonelik bir fikir

saglamaktadir (Mayer vd., 2001).
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3.3.8. Hsps Genlerini Hedef Alan miRNA Gruplari

Bitkilerde biyotik ve abiyotik stres ortaminda, hedef genin ifade diizeyini baskilamada
kullanilan yontemlerden birisi de miRNA ’lardir (Bartel, 2004; Ambros ve Chen, 2007,
Unver ve Budak, 2009; Khraiwesh vd., 2012). miRNA’lar miidahaleci RNA’ya (RNAi
= RNA interference) dayali gen sessizlestirme mekanizmasinda goérev alan kiigiik
RNA’lardan biridir (Bodur ve Demirpence 2010; Xin vd., 2010). Bitki kiigilk RNA
hedef genlerinin hesaplandig1 veri tabani aracilig: ile (psRNA Target: A Plant Small
RNA Target Analysis Server) farkli miRNA hedef genleri tespit edilmistir. Bu veri
tabaninda iki 6nemli analiz yapilmaktadir. flk olarak miRU skor semas1 ile; miRNA
ve hedef transkript arasinda tersine tamamlayici eslestirme saglanir (Dai ve Zhao,
2011). Analize bagl skor esik degeri 3.0 olarak belirlenmistir. ikinci analiz ise hedef
bolge erisebilirligi olmaktadir. Bu analizde eslesmemis enerji  (UPE)
hesaplanmaktadir. Diisiik enerjiye ihtiyag duyulur ise miRNA’nin hedef mRNA ile
baglantisi kolaylasacaktir. Bitkiler sadece bir strese maruz kalmazlar ayn1 anda birgok

stres faktorii ile karsi karsiya kalabilirler (Gill vd., 2004).

Arabidopsis, misir, geltik ve bugdayla yapilan ¢alismalarda; farkli stres kosularinda
bitkilerdeki hedef gen transkriptlerini yok etme yoluyla farkli miRNA ve siRNA’larin
(kiigtik inhibe edici RNA’lar) gorev aldigi goriilmistiir (Bartel, 2004; Ambros ve
Chen, 2007).

Toplam 51 farkli bitki miRNA’s1 ile Hsps genleri hedef gosterilmistir. MiIRNA
dizilerinin farkli bitki tiirleri arasinda korunmasi ayni islevde farkli proteinler
tarafindan hedeflendikleri ile agiklanabilir. 43 farkli bitki ile en fazla sayida 72 farkl
mIRNA Hsp40 gen ailesi iiyelerinde tespit edilmistir. Cogunlukla Hsps genleri
miR414 kodlu miRNA ile eslesme gostermistir. Bunun yaninda miR390, miR482,
miR529, miR156, miR166, miR5272, miR2673, miR2275 ile Hsps genlerinin yiiksek

oranda bu miRNA’lar ile hedeflendigi goriilmiistiir.

Yapilan ¢alismalarda miR414  geninin  Oncelikli  olarak  transkripsiyon
diizenlemelerinde ve transkripsiyon faktorlerinde (bZIP, WRKY, MYB, B3, 1s1 soku
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proteinleri ve TCP) korundugu belirtilmistir (Guleria and Yadav 2011; Eulgem et al.
2000; Gurley 2000; Jakoby et al. 2002; Suo et al. 2003; Romanel et al. 2009). Bitki
miRNA gruplari iginde yapilan analizler ile miRNA gen yapilarinin zamanla tamamen
tamimlanmasi, strese dayaniklilik ile ilgili sinyal yollaklarin belirlenmesi ve her

dokuya 6zgii miRNA’larin belirlenmesi miimkiin olacaktir.

3.3.9. Hsps Genlerinin Farklh Organizmalarda Ortologlarinin ve Ayrilma

Oranlarmin Belirlenmesi

Kavak genomunda tanimlanan Hsps genlerinin ortolog iliskilerin tespiti igin;
tanimlanan PtHsps dizileri, model bitki tiirlerinin (Arabidopsis thaliana, Oryza sativa,
Glycine max, Zea mays, Vitis vinifera ve Eucalyptus grandis) gen bolgeleri ile
karsilastirilmistir (Tablo 3.19).

Tablo 3.19. PtHsps genleri ile ortolog iliskiler (%)

Hsps Gen Ailesi Ortologlar ~ Arabidopsis  Oryza  Glycine Eucalyptus

Uyeleri (%) thaliana sativa max grandis
PtsHsp (60 adet) 25 15 13 25 21
PtHsp40 (145 adet) 45 31 22 42 40
PtHsp60 (49 adet) 100 95 93 97 95
PtHsp90 (12 adet) 100 100 100 100 100
PtHsp100 (90 adet) 67 62 52 63 66
Hsps Gen Ailesi Ortologlar ~ Arabidopsis  Oryza Zea Vitis
Uyeleri (%) thaliana sativa mays vinifera
PtHsp70 (34 adet) 32 14 14 14 20

Genomda ortolog genlerin fonksiyonel acidan benzer Ozellikler tasidiklarini
sOyleyebiliriz. Hsps genlerinin farkli organizmalarda da bulundugu ve korunmus
diziler igerdikleri tespit edilmistir. Kavak genomunda tanimlanan Hsp90 genlerinin
tiim dizileri secilen organizmalarin genomlarinda tespit edilmistir. Bu nedenle %100
oraninda benzerlik bulunmustur (Tablo 3.18). Ortolog iliskilerin tespitinde benzerlik
gostermeyenler (Ka) ile benzerlik oranlar1 (Ks) belirlenerek, protein kodlanabilme
oranlar1 (Ka/Ks) secilen bitki tiirlerin tamami i¢in hesaplanmistir. Bu hesap degerine
bagli olarak genlerin birbirlerinden ayrilma zamanlar1 belirlenmigstir. Tiim gen
ailelerinde ortolog iliskileri gosteren bilgiler Tablo 3.18’de Ozetlenmistir. Ka/Ks

oranlar1 incelendiginde; secilen organizmalar PtHSp100 gen ailesi iiyelerinde >1 deger
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elde edilmistir. Diger gen ailesi liyelerinde ise <1 degerler belirlenmistir. Bu kavak
genomunda gii¢lii bir seleksiyon oldugunu gostermektedir. Kavak genomundan SHsp,
Hsp40, Hsp60, Hsp70 ve Hsp90 gen ailesi iiyelerinde en erken ayrilmalarin Oryza
sativa bitkisi ile oldugu goriilmiistiir. Buna karsin, Hsp70 gen ailesi i¢in Zea mays
bitkisinde saptanmistir. En yakin evrimsel farklilasmanin ise Glycine max ve Vitis
vinifera ile oldugu tespit edilmistir (Tablo 3.20). Farkli organizmalarda ayrilma
zamanlarinin belirlenmesi, tiirler arasindaki evrimsel iliskinin anlasilabilmesi
acisindan onem arz etmektedir. Ayrica bitki 1slah1 ve genetigi alanlarinda ortolog

genlerin izolasyon ve klonlama teknikleriyle kullanilabilmesine imkan saglamaktadir.

Tablo 3.20. PtHsps gen ailelerine ait Ka/Ks oranlart ve ayrilma zamanlart

Hsps Gen Ailesi Arabidopsis  Oryza  Glycine Eucalyptus
Uyeleri thaliana sativa max grandis
PtsHsp (60 adet) 0.03 0.01 0.06 0.03
PtHsp40 (145 adet) 0.15 1.84 0.61 0.18
PtHsp60 (49 adet) Ka/Ks 0.05 004  0.07 0.07
PtHsp90 (12 adet) 0.04 0.01 0.04 0.02
PtHsp100 (90 adet) 3.98 5.93 3.22 4.33
PtsHsp (60 adet) 122 277 41 112
PtHsp40 (145 adet) . 44 79 16 32
PtHsp60 (49 adet) MYO 82 129 32 55
PtHsp90 (12 adet) 73 175 49 112
PtHsp100 (90 adet) 81 127 38 62
Hsp70 Gen Ailesi Arabidopsis  Oryza Zea Vitis
Ka/Ks thaliana sativa mays vinifera
PtHsp70 (34 adet) 0.03 0.02 0.02 0.08
Hsp70 Gen Ailesi ) Arabidopsis  Oryza Zea Vitis
MYO thaliana sativa mays vinifera
PtHsp70 (34 adet) 22 45 68 9
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BOLUM II

4. 1SI SOKU PROTEIN GENLERININ (Hsps) ABIYOTIiK STRES
KOSULLARINDA INCELENMESI

4.1. Materyal ve Yontem

4.1.1.Deneysel Calisma Materyali

Ankara Behigbey Orman Fidanlik Sefligi kavak klon bankasindan vejetatif iiretim
yontemi olan “gelik ile ¢ogaltim” teknigi kullanilarak farkli klonlarda gévde celikleri
almmistir. Karakavak (Populus nigra L.) tiirline ait Geyve, N.62.191, N.03.368.A
klonlar1 kullanilmistir. Ayrica, Avrupa ve Amerika karakavaklariin dogal melezi olan
Populus euramericana Dode. Guinier / | 214 klonu ve Amerikan karakavaklari tiir i¢i
dollemelerinden olusmus Populus deltoides Bartr. Samsun-1-77/51 klonu ile
calisilmigtir. Bunun yaninda Erzurum fidanlik sefliginden generatif yolla iiretilen 1+0
yasli 20 adet Titrek kavak (Populus tremula L.) fidani temin edilerek deney materyali
olarak kullanilmistir (Fotograf 4.1). Celikler, takriben 15-20 cm uzunlugunda 1242
mm kalinliginda temin edilmistir. Alinan gelik gdvdelerinin {izerinde nod (bogum)
bolgelerinin yeterli sayida bulunmasina énem verilmistir. Celiklerin kok olusturma
faaliyetlerini hizl1 bir sekilde gerceklestirebilmesi amactyla sivi koklendirme hormonu
(Igerigi: IBA indol-3-butrik asit, fungusit, borik asid (Hs;BOs3), Farmatalk-8000 ppm)
steril su ile seyreltilerek (5-10 saniye araliginda bekletilerek) kullanilmistir.
Sonrasinda gelikler; 25x40 cm ebatlarinda polietilen tiiplere, 1/3 turba/perlit karisim
oranli kat1 ortam kiiltiirlerine dikilmislerdir. Her klon i¢in dikimi yapilan 35 adet gévde
celiginden, takribi 10-18 adet bireyde koklenme gergeklestirilmistir. Hayatiyetine
devam eden fidanlar, kontrol ve stres uygulamalarinda kullanilmistir. Celiklerin
stirgiin vermesini takiben yaklasik 80-100 cm boyuna ulastigi sathada, bitkilere stres
uygulamasi baglamistir (Tablo 4.1).
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Fotograf 4.1.

a) Celik dikimi i¢in toprak hazirliginin yapilmasi

b) Celiklerin dikim i¢in hazirlanmasi

¢) Celik tiretim teknigine uygun kesimlerin yapilmasi
d)Celiklere koklenmeyi tegvik edici IBA uygulamasi

e) Dikim sonrasi geliklere su verilmesi

f) Celiklerden su kaybini azaltmak i¢in macun ile kapatilmasi
g) Celiklerin siirgiin vermesini takiben seranin hazirlanmasi

h) Celiklerin dis ortam kosullarina alistirilmasi

1-j) Kavak taksonlarinin daha genis kaplara alinmasi

k) Kiil ve toprak karigimu ile iiretim yastiklarinin olusturulmasi
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Tablo 4.1. Celik iiretim teknigi ile fidanlarin yetigtirilme safhalart

Celik Uretim Teknigi ile Fidanlarinin Yetistirilme

Yil-Ay-Siire
Safhalan

Celiklerin Oda Kosullarinda Polietilen Torbalara Dikimi 20 Mart 2015
11k Siirgiinlerin Gézlemlenmesi 7-14 Nisan 2015

Fidanlarin Sera Ortamina Taginmasi 10 Mayis 2015
Stres Uygulama Siirecinde Fidanlarin Saksilara Alinmasi 30 Agustos 2015

Stres Uygulamalarinin Izlenmesi 1 Eylil 2015 -

22 Eyliil 2015

Sera ortamina taginan fidanlara rutin bakim teknikleri uygulanmistir (Fotograf 4.2).

Fotograt 4.2. a) Kavak zararlisi ile miicadele (Scoliopteryx libatrix)
b) Koklenme olusumu goriilmeyen ¢elik govdeleri ve kurumalar
c) Biiyiime siirecine devam eden kavak taksonlar1
d) Koklenme ve gdvde olusumu tamamlanan farkli kavak taksonlari
e) Saksi ve tiiplere taginan kavak taksonlari
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4.1.2. Kavak Taksonlarinda Stres Uygulamalari

Arastirma kapsaminda kavak tiir/klonlarina ti¢ farkli abiyotik stres uygulamasi
(Kuraklik, Tuz ve Agir metal-Kadmiyum) gergeklestirilmistir. Tablo 4.2’ de stres

uygulamasinda kullanilan kavak taksonlarinina ait detay bilgiler sunulmustur.

Tablo 4.2. Kavak taksonlarina uygulanan farklr abiyotik streslere ait ¢alisma takvimi

Stres Yetistirilen Kavak .
Yil-Ay-Siire Ornek Alim
Uygulamasi Taksonlar

Karakavak (Populus nigra L.)-  10. giin kontrol ve
06 Agustos Kuraklik  N.62.191 (Kurakliga dayanikli)  stres gruplarindan
18 Agustos Stresi ve N.03.368.A (Kurakliga  yaprak drnekleri
2014 hassas) (2 adet) klonlar1 toplanmuigtir.

] Stres uygulamasinin

Karakavak (Populus nigra L.)
; baslangicindan 14 giin
tirine ait Geyve Ve
20 Mart 2015 sonra ve stres

N.03.368.A klonlari; 1-214

22 Eylil 2015 ) ] uygulama siiresinin
Tuz Stresi ~ (Populus euramericana Dode.

Guinier); Titrek kavak
(Populus tremula L.) (4 adet)

bitiminde -28. giinde
kontrol ve stres
gruplarina ait yaprak

tiir/klonlar _
ornekleri toplanmustir.

Karakavak (Populus nigra L.)
tirine  ait  Geyve Ve
N.03.368.A klonlar;; 1-214  Stres uygulamasinin

Agir Metal ~ (Populus euramericana Dode.  bitiminde — 28. giinde

20 Mart 2015

22 Eyliil 2015 _ o
(Kadmiyum) Guinier);  Samsun-I-77/51- kontrol ve stres
Stresi (Populus deltoides Bartr.);  gruplarina ait yaprak
Titrek kavak ornekleri toplanmugtir.

(Populus tremula L.) (5 adet)

tir/klonlari
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4.1.2.1. Kuraklik stresi uygulamasi

Kuraklik stresi i¢in Kaya vd.’in  (2014) projelerinde kullandig1 kurakliga hassas
Populus nigra L.- N.03.368. ve kurakliga dayanikli Populus nigra L.- N.62.191
klonlar se¢ilmistir. Bu klonlarin morfolojik ve fizyolojik arastirma sonuglarina bagh
olarak dayanikli ve hassas klon olduklari belirlenmistir (Yildirim, 2013). Her bir
uygulama i¢in yaklasik 10 celik dikimi yapilmistir. Bunlarin 5’er tanesine kuraklik
stresi uygulanirken, diger 5’er birey kontrol amach stirekli sulanmistir. Kuraklik stres
uygulamasina baslamadan 6nce bitkiler tarla kapasitesine ulasacak kadar sulanmistir.
Topraktaki su miktari tartilarak baslangi¢ agirliklart esitlenmistir. Kontrol grubu 1 ila
3 glin ara ile sulanmigtir. Kuraklik uygulamasinda ise toprak nemi kontrol edilmistir.
Kuraklik uygulamasi 10 giin stirmiistlir. 10. giinde kurakliga hassas ve kurakliga
dayamkli bitkiden yaprak ornekleri alinmigtir. Uger biyolojik érnekleme yapilarak
alinan yaprak ornekleri, sivi nitrojen ile dondurularak -80 °C saklanmustir. Gen ifade

analizlerinde yaprak dokusu kullanilmistir.

4.1.2.2. Tuz stresi uygulamast

Tuz stresinde Hsps genlerin ifade seviyelerinin belirlenmesinde; Titrek kavak
(Populus tremula L.), Populus euramericana Dode. Guinier-1-214 ve Karakavak
(Populus nigra L.) tiirine ait Geyve, N.03.368.A klonlar1 kullanilmistir. Tugrul vd.
(2010) tuzluluk stresine kars1 denedikleri klonlar igerisinde en iyi ¢ap ve boy gelisimi
gosteren klonun “Geyve” oldugunu saptamislardir. Sodyum kloriir (NaCl) uygulamasi
kat1 ortam kiiltiirlerine 1/3-turba/perlit karisimina verilmistir. Kontrol grubu bitkilerine
ise higbir islem yapilmamustir. Diizenli sekilde sulanmalarina 6zen gosterilmistir.
Sulamalar her iki uygulama i¢inde giin asirt Hoagland besin ¢ozeltisi (pH:6,5)
kullanilarak yapilmistir (1 1t=1,63 gr) (Hoagland ve Arnon, 1950). Stres uygulamasi
icin 10 L‘lik (0,12 gr) 200 mM NaCl ¢ozeltisi hazirlanmistir (Brinker vd., 2010;
Wanga, Zhoua, Wua, Guob, Jianga, 2011; J. Zhang, 2014; Song vd., 2016). Hazirlanan
NaClI ¢ozeltisi toprak nemi dikkate alinarak giin asiri, aksam iistii serin saatlerde, 100
ml-250 ml araliginda ve yaklasik bir ay boyunca yetisme ortamina verilerek

gergeklestirilmistir.
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4.1.2.3. Agwr metal-kadmiyum stres uygulamasi

Agir metal - Kadmiyum (Cd) stresinde Hsps genlerin ifade seviyelerinin
belirlenmesinde Titrek kavak (Populus tremula L.), 1-214 (Populus euramericana
Dode. Guinier), Samsun (1-77/51- Populus deltoides Bartr.) ve Karakavak (Populus
nigra L.) tiirline ait Geyve, N.03.368.A. klonlar1 kullanilmistir. Stres ve kontrol
gruplarina giin asirt Hoagland besin ¢o6zeltisi (pH:6,5) (1 1t=1,63 gr) verilmistir
(Hoagland ve Arnon, 1950). Stres uygulamasi igin 10 Llik (0,42 gr) 200 mM
kadmiyum siilfat hidrat (CdSO4sH20) ¢ozeltisi hazirlanmistir (He vd., 2013a, 2013b;
Baccioa, Castagna, Tognetti, Ranieri, Sebastiani, 2014).

Fotograf 4.3. Tuzluluk (NaCl) ve Kadmiyum (CdSO4 H,0O) streslerine ait hazirlik
stireci ve kavak taksonlarinin stres uygulama 6ncesi son durumlari

Son stresin verildigi tarihten bir giin sonra {iger biyolojik érnekleme yapilarak yaprak
ornekleri toplanmistir. Toplanan yaprak Ornekleri etiketlenerek aliiminyum folyo
icerisine sarilarak sivi nitrojen ile dondurulmustur. -80 °C’de deney asamasina kadar

bekletilmistir (Fotograf 4.3).
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4.1.3. Laboratuvarda Kullanilan Sarf Malzemeler ve Cihazlar

Deneysel analizlerde kullanilan sarf malzemeler, Kastamonu Universitesi Bilimsel
Aragtirma Proje birimi tarafindan desteklenen KUBAP-01/2014-09; KU-
BAP01/2015-21; KU-BAP01/2016-39’nolu projelerden saglanmustir (Tablo 4.3).

Tablo 4.3. Laboratuvarda kullanilan sarf malzeme listesi

Sarf Malzemeler Marka Ulke
TRIS Applichem Almanya
EDTA Applichem Almanya
CTAB _
Cetylthmenthylammoniumbromide agpy-rem Almanya
NaCl Sodium Chloride Applichem Almanya
PVP- Polyvinylpyrrolidone (K30) Applichem Almanya
Spermidine Thermo Scientific ABD
Etanol Kimetsan Tiirkiye
LICI (Lityum Kloriir) Applichem Almanya
cDNA sentezi
Thermo Scientific Fermentas Thermo Scientific ABD
RevertAid™
RNAse zap Ambion ABD
DNase I, RNase-free Thermo Scientific ABD
[zopropanol Applichem Almanya
Kloroform Applichem Almanya

Nucleic Acid Staining . ,
) Intron Biotechology
Solution-Jel Boyasi

Revertaid first strand cDNA synthesis Thermo Scientifid Litvanya
DEPCH Taufkirchen Almanya
Thin Wall PCR ve Reaksiyon tiipii Greiner bio-one, ABD
Pipet Takimi Thermo Scientific ABD
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Deneysel caligma,

Kastamonu Universitesi

Genetik ve

Biyomiihendislik

Laboratuvari’nda mevcut cihazlar ile gergeklestirilmistir (Tablo 4.4).

Tablo 4.4. Laboratuvarda kullanilan cihazlar listesi

Kullamlan Cihazlar Marka Ulke
Gergek Zamanli PZR Light Cycler 480 Roche Germany
Biosafety cabinet Class 11 Tezsan Tiirkiye
Buz makinesi Hoshizaki Avrupa Ltd.
Derin Dondurucu-82 °C Glacier Nuaire Nu-9668E Meksika
Derin Dondurucu -20 °C
B Loy 14 °C Arcelik 4252N Tiirkiye
Elektroforez EC1000XL2 Thermo Scientific ABD
Hassas Terazi Presica 350-8519 Isvigre
Jel goriintiileme sistemi )
Quantum ST5 Vilber lourmat Fransa
Manyetik Karistirict Wisd Laboratory MSH-20A Kore
Mikrodalga Firin Arcelik Tiirkiye
Mikropipet Thermo ABD
Mikrosantrifiij N2631-0007 Star Lab Kore
Multipurpose Vorteks Wisd Laboratory Instruments Kore
PCR Thermo ABD
pH Metre/ Mettler Toledo Jenco Quality Instruments Cin
Spektrofotometre Thermo Sci. Multiskan go ABD
Sogutmal1 Santrifiij Hetrich Micro 220/220R Almanya
Test kabini TK252 Niive Tiirkiye
Thermal Cycler Is1 blogu Thermo ABD
Thermo-Shaker Biosan Ts-100 Letonya
Otoklav Niive Tiirkiye
UV Firin LG Solar Dom Kore
Distile Su Cihazi Protek Lab Tiirkiye
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4.1.4. Agik Veri Bankasi Arsivleri Kullamlarak Hsps genlerinin Abiyotik Stres

Kosullarinda Gen ifadelerinin Belirlenmesi

Biyolojik dizi verilerinin kaydedildigi acik veri bankasi arsivi olan NCBI
(http://www.ncbi.nim.nih.gov/sra) & DnaNexus (http://sra.dnanexus.com) - SRA,
Sequence Read Archive yardimiyla RNA-Seq (Illimuna HiSeq, Roche454 ve AB
Solid) analizleri gergeklestirilmistir. Veri tabanlarina kaydedilmis olan okumalar;
kavak tiirlinde, Hsps proteinlerini kodlayan genlerin, abiyotik stres kosullarinda
(kuraklik, tuzluluk ve agir metal) ifade seviyelerinin belirlenmesine yonelik
taranmistir. Biitin okumalar, “.sra” formatinda ham sekans (dizi) verisi olarak
indirilmis ve “fastq” formatina doniistiiriilmustiir. Diislik kalitedeki okumalar (Phred
quality (Q) score < 20) cikarildiktan sonra temiz biitiin okumalar her baz i¢in dizi
kalitesi, her baz igin kalite skoru, her baz niikleotid igerigi ve dizi duplikasyon
diizeyleri bakimindan okuma kalitelerini kontrol etmek amaciyla FastQC analizine
tabi tutulmustur. CLC Genomic Workbench version 8 programi kullanilarak tiim
okumalar i¢in doniisiim (transform) ve normalizasyon (normalized) yapilmistir.
PermutMatrix programi log2 RPKM degerlerinde gen gen ifadesi olgimleri ve
hiyerarsik kiimeleme haritasi (heatmap) yapilmistir (Baloglu vd., 2014b). Kadmiyum
stresi i¢in ise SRA veri tabanina yiiklii RNA-Seq datast bulunamamigstir. Kullanilan
RNA-seq datasimin secimi Populus x canadensis klon 1-214 tiiriine ait farkli bir
abiyotik stress olan Zn (Cinko) stresindeki gen ifadelerinin Hsps genleri ile
karsilastirilmasit sonucunda yapilmustir. Ayrica kadmiyum stresi i¢in; Populus X
canescens (Populus alba x Populus tremula) hibrit tiirtinde yapilan Mikroarray-A-
AFFY-131 (ArrayExpress) (http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/) verileri
kullanilmistir (Kolesnikov vd., 2015). Veri tabanina yiiklii olan E-MEXP-3741 kodlu
microarray sonuglar1 tim Hsps genleri potri (erisim) numaralari ile karsilastirilmistir.
Sadece Hsp40 genlerine ait veri eldesi saglanabilmistir. Diger Hsps gen aileleri igin
mevcut array sonuglari bulunamamistir. Micro-array ham verileri, GeneSpringGX
11.0 (Agilent) yazilimi ile .CEL dosyasi formatina doniistiiriilmiistiir. Verilerin
optimizasyonu i¢in Robust Multi-array Analysis (RMA) algoritmasi segilerek; veriler
hibridizasyon ve normalizasyon yapilmistir (p<0.05; FC>2). Kullanilan okumalarin

erisim numaralar1 Tablo 4.5’de verilmistir.
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Tablo 4.5. Populus taksonlar igin farkli abiyotik streslerin agik veri bankasi arsivierinde
taranmasi ve secilen okumalarin erisim numaralart

STRES
R SRP-SRX NO
TURU
SRP005997 = SRX047542-Kontrol SRX047543-Stres (Tang vd., 2013).
SRP033028 = SRX377987-Kontrol SRX472726-Stres (Tang vd., 2014).
Kuraklik
. SRP024267 = (Cossu vd., 2014).
Stresi

SRX297950, SRX297104 SRX29795, SRX297952-Kontrol
SRX297957, SRX297955, SRX297954, SRX297953-Orta stres
SRX297964,SRX297963,SRX297962,SRX297961-Agir stres
SRP003271 = (Li vd., 2013).

SRX025571 = Kontrol

SRX025568 = Kisa siireli stres

SRX025570 = Uzun siireli stres

SRP033639 = (Zhang vd., 2014).

SRX389471 = 0. saat stres uygulamasi (Kontrol)

SRX389474 = 6. saat stres uygulamasi

SRX389476 = 12. saat stres uygulamast
Tuzluluk

SRX389479 = 24. saat stres uygulamasi

SRX389481 = 48. saat stres uygulamasi

SRX389482 = 72. saat stres uygulamasi

SRP028829 = (Ma vd., 2013).

SRX335458 = 0. saat stres uygulamasi (Kontrol)

Stresi

SRX335459 = 6. saat stres uygulamasi
SRX335452 = 12. saat stres uygulamasi
SRX335446 = 24. saat stres uygulamasi
SRX335454 = 48. saat stres uygulamasi
SRP018922 = (Ariani vd., 2015).

Agir Metal SRX246820 = Kontrol

Kadmiyum SRX247014 = Metal stres

Stresi A-AFFY-131 Array Kod (Jiali vd., 2013)

E-MEXP-3741= 0 — Kontrol — 20 giin 200 uM CdSOs stres uygulamasi
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4.1.5. Molekiiler Genetik Analizler

RNA orneklerini niikleazlardan temizlemek icin; laboratuvar ortami ve kullanilan tim
ekipmanlar (pipetler, pipet uclari, siseler vs.) DEPC’li su ile muamele edilmistir.
DEPC’li su hazirlanisi: 1 mL DEPC (Sigma-D5758), 1000 mL suya eklenerek,
karistirtlmistir.  Kullanilacak tiim malzemeler ¢eker ocak igerisinde bir gece

bekletilmistir. Sonrasinda 121 C’de 20 dk otoklav yapilarak kullanima hazirlanmistir.

RNA izolasyonu igin 50 mL ekstraksiyon buffer soliisyonu hazirlanmistir. Buffer
soliisyonunda 2% [w/v] CTAB, 100 mM Tris/HCI (pH 8.0), 25 mM EDTA, 2.0 M
NaCl, 0.5 g/L Spermidine, 2% [w/v] PVP kullanilmistir. Buffer soliisyonuna ek olarak
izolasyonda kullanilacak %75’lik etil alkol, CIA -24:1 [v/v] , 10 M LiCl ayr1 ayr
DEPC ile muamele edilen siselere etiketleme yapilarak hazirlanmistir. Ayrica, RNA
eldesi i¢in 1 mL i¢in 2% B-mercaptoethanol izolasyon sirasinda CTAB soliisyonunun

aktif caligmasini saglamak amaciyla ilave edilmistir (Sekil 4.1).

Kontrol grubundan ve stres uygulanmasi yapilmig kavak fidanlarindan alinan yaklasik
150-200 mg yaprak Ornegi sivi azot ile muamele edilmistir. Yaprak ornekleri ile bu
karisimin 65 °C de 10 dk inkiibe olmasi saglanmistir. Iki asamali izolasyon isleminde;
ilk olarak 3 mL soguk kloroform isoamil alkol [chloroform:isoamylalcohol (24:1, v:v)]
ile 6rnekler muamele edilmistir. Soguk 10 M LiCl den 0.25 (1/4) oraninda eklenerek
RNA’nin ¢6kmesi igin 4 °C de 18 saat bekletilmislerdir. ikinci giin 16 000 x g, 4 °C
de 1 saat santrifiij yapilmislardir daha sonra 4 mL soguk 75% alkol ile =80 °C de 1
saat pellet i¢in inkiibasyon islemi tamamlanmistir. Tekrar 16 000 x g, 4 °C 20 dk
santrifiij islemi yapilmistir. Tiiplerden etil alkol uzaklastirilmistir. Pellet kurumaya
birakilmistir (Sekil 4.1). Pelleti ¢6zmek igin RNase ari/saf su kullanilmistir. RNA
izolasyonu sonrasinda elde edilen RNA orneklerinin konsantrasyonlarinin ve
temizlikliklerinin belirlenebilmesi i¢in MultiScanGo Microplate Spectrophotometer
cihazi kullanilarak kontrolleri yapilmistir. Tiim RNA &rneklerinin 260/280 nm’lik
dalga boyunda absorbans degerleri (optimum A260/A280 orami 1,8-2,1 arasinda
olmalidir) alinmistir (Fotograf 4.4).
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Siipernatant
Kismin
Alinmasi
Sonrasi

FAZ AYRIMI

mmmmls  1/4 Udlilavesiile 4 C‘de

1 gece bekletme

Siiperna-
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Kismin
Alinmasi
Sonrasi

I LICI ddkiilmesi

Etil sonrasi
Alkol
ilavesi

RNA’NIN YIKANMASI

Sekil 4.1.RNA izolasyon asamalar1
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Fotograf 4.4. RNA 6rneklerinin konsantrasyonlarinin ve temizliklerinin MultiScanGo
spektrofotometresi ile 6l¢iilmesi

RNA’nin kalite kontroliinii yapmak i¢in ayrica, agaroz jel elektroforez cihazi ile
bantlarin goriintiileri incelenmistir. Agaroz ile tampon ¢6zeltisi hazirlanmasi i¢in %
1’lik Agaroz jel 0.7 gr tartilmistir. 70 ml 1 X TAE tampon ilave edilerek
karistirtlmistir. Hazirlanan bu jel karisim 6nce Mikrodalga UV firinda kaynatilmistir.
Musluk altinda sogutma islemi yapailarak yaklasik 60 °C olana kadar 2,5 ml Nucleic
Acid Staining Solution- RedSafe jel boyasi ilave edilmistir. 10x TAE tamponu
hazirlanisi: TRIS base 48,5 gr, 800ml distile su ile karigtirtlmigtir. 11,4 mL Glasiyal
Asidik asit (17.4M) ve 20 mL 0.5M EDTA (pH 8) ile 1000 mL distile su ilave edilerek
hazirlanmigtir. 10 X TAE tampon ¢ozeltisi 1 X olarak seyreltilerek kullanilmastir.
Agaroz jel; elektroforezin 6nceden hazirlanan kaset kismina dokiilmistir. Jele
yiikkleme yapilacak kuyucuklarin olugsmasi amaciyla taraklar batirilmistir. Jelin

donmasi i¢in yaklasik 30-40 dk bekletilmistir.

Yiiklemenin goriintiilenebilmesi igin 2 pl 6x DNA Loading Dye - 16 ul RNA ile
karistirllarak jele toplam 18 pl yiikleme yapilmistir. Yiiklenen RNA o6rneklerine ait
okuma yapabilmek amaciyla jel tlizerinde ilk kuyucuklara DNA Marker (Ladder)
yiiklenmistir. DNA Marker hazirlanisi: 1pul-DNA ladder (0,5-1 pg), 1ul 6X DNA
loading dye, 4 pl deiyonize toplam 6 pl bir tiip igersinde karigtirilmistir ve
etiketlenmistir. Yiklenen ornekler 110 voltta 35 dk yiiriitiilmiistiir. Jel {izerinde

yiriitiilen RNA 6rneklerinin goriintiileri UV cihazi yardimiyla alinmistir (Sekil 4.2).
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Sekil 4.2. Yiiklemesi yapilan RNA 6rneklerinin agaroz jel elektroforezinde
yiiritiilmesi
Agaroz jel elektroforezi sonrasinda elde edilen jel goriintiisinde rRNA
amplifikasyonunu saglayan 58S, 18S ve 28S bantlarinin goriintiilenmesi izolasyonun

dogrulugunu teyit etmektedir (Sekil 4.3). Elde edilen stok RNA’larin uzun siireli

kullanimlarini saglamak i¢in -80 °C derin dondurucuda muhafazasi saglanmustir.

28S
188

58

Sekil 4.3. RNA’larda izolasyon sonucunda goriilmesi beklenen bantlar
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Saf RNA eldesinin saglanabilmesi i¢in Thermo-ABD DNase I kiti kullanilarak
orneklerden DNA parcalarimin uzaklastirilmast saglanmistir. Kit protokoliinde
belirtilen yontem kullanilarak RNA 6rnekleri eldesi saglanmistir (Tablo 4.6). Tekrar
RNA o6rneklerinin safliklarina ve kalitelerine Spektrofotometre (Multiskan Go

Thermo-ABD) yardimiyla bakilmistir.

Tablo 4.6. DNase kit protokoliinde belirtilen bilesenler ve miktarlart

Kit Protokolii Miktar

I. Uygulama ( 37 °C’de 30 dk. inkiibasyon)
RNA oOrnekleri 1 ug
10X Reaksiyon Tampon 1 ul
MgCl» 1 pl
DNazl enzimi 1 ul (10)
DEPC ile muamele edilmis Su 10 |

Il. Uygulama (65 °C’de 10 dK. inkiibasyon)
50 Mm EDTA 1 pul

Elde edilen saf RNA o6rnekleri cCDNA sentez Kiti protokolii kullanilarak (RevertAid
First Strand cDNA Synthesis Kiti) Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 1500-2000 ng
ve gRT-PZR 200 ng i¢in ¢ift iplikli hale getirilmistir (Tablo 4.7). Elde edilen cDNA’
lar -20 °C’ de derin dondurucuda PZR ve qRT-PZR asamasina kadar saklanmstir.

Tablo 4.7. ¢DNA kit protokoliinde belirtilen bilegsenler ve miktarlari

Kit Protokolii Miktar
I. Uygulama 65 °C’de 5 dk. inkiibasyon
Toplam RNA 1-5ug
Primer Oligo dT 1 ul (50 pmol/pl)

DNA-RNA i¢ermeyen steril su -
Toplam Hacim 12 pl’ye tamamlanir.

I1. Uygulama 42 °C’ de 60 dk./ 70 °C’ de S dk. inkiibasyon

5X Reaksiyon Buffer Tamponu 4 ul
RiboLock Rnase Inhibitor 1 ul (20U/ pl)
10 mM dNTP karigim 2 ul
ReverAid RT 1 pl (200U/ pl)

Toplam Hacim 20 pl
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PZR ve qRT-PZR analizi i¢in ise agik veri arsivlerinden tespiti yapilan Hsps genlerinin
ifadelerine baglh olarak; tanimladigimiz tiim Hsps genleri igin stres uygulamasinda
artis gosteren genler ve gen ifadeleri azalis gosteren genlerin segimi yapilmustir.

Laboratuvar deneyleri kurgusu, segilen genler tizerinde gergeklestirilmistir.

Secimi yapilan genler icin NCBI Primer BLAST wveri tabani kullanilarak
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/)  niikleotit  oligolar  (yapay
niikleotitler) tasarlanmistir. Primerler Beacon Designer™ veri tabani araciligi ile
(http://www.premierbiosoft.com/qOligo/Oligo) GC%, TM degerleri ve hairpin
olusumlari kontrol edilmistir. HSps genlerine 6zgili en uygun bolgede yer alan degerleri

kabul edilebilir olan Primerler tasarlanmistir (EK 35).

Literatiirden kavak icin siklikla kullanilan 18S rRNA internal kontrol gen olarak
kullanilmistir. Primer dizileri ileri primer (forward) 5'-
TCAACTTTCGATGGTAGGATAGTG, ve geri  primer  (reverse) 5'-
CCGTGTCAGGATTGGGTAATTT seklinde sentezlenmistir (Tang vd., 2015).
Tasarlanan primer dizilerinin laboratuvar analizinde kullanilabilmesi igin
Tiirkiye’deki mevcut firmalar (Sentegen) araciliyla sentezlenmesi yapilmistir.
Sentezden gelen oligoniikleotitler liyofilize (dondurulmus-kurulmus) halde

gelmektedir.

Ileri ve geri olarak tasarlanan primer tiipleri firma tarafindan gonderilen sulandirma
protokoliine bagl kalinarak ¢oziilmiistiir ve porsiyone edilmistir. Stok primerler -80
‘C’de, tiiplere porsiyone edilen primerler ise PZR igin kullamlmak iizere -20 ‘C’de

saklanmustir.

Segilen tim Hsps genleri PZR ile c¢ogaltilmistir ve primerlerin baglanma
sicakliklarinin (Tm) optimizasyonu yapilmistir (Tablo 4.8, Tablo 4.9, Fotograf 4.5).
Sicaklik optimizasyonu yapilan primerler ile qRT-PZR analizi yapilmistir (Fotograf
4.6, Fotograf 4.7, Tablo 4.10, Tablo 4.11).
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Tablo 4.8. PZR kit protokoliinde belirtilen bilesenler ve miktarlar

PZR Protokolii Bilesenleri Miktar (ul)
10 X Buffer 2
dNTP 2
MgCl; 3
Forward Primer (leri Primer) 1
Reverse Primer (Geri Primer) 1
Tag DNA Polimeraz 0,3
cDNA(100ng-500ng/1000ml) 8
Su 2,7

Toplam PZR reaksiyonu 20

Fotograf4.5. Primerlerin sicaklik optimizasyonunda kullanilan PZR cihaz1

Tablo 4.9. Primerlerin baglanma sicakliklarin (optimum TM) belirlemek igin
uygulanan PZR kosullar

PZR Kosullar: Sicakliklar Zaman
Kapak Isitma 105°C 1dk
[k denatiirasyon 95°C 5 dk
35 dongii (Denatiirasyon, Primer baglanma ve Dna sentezi)
Denatiirasyon 95°C 1dk
Baglanma 50-62 "C 1dk
Uzama 72°C 1dk
Final Uzama 72°C 7 dk
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Optimizasyonu yapilan primerlerin qRT-PZR analizlerinde kullanilacak Tm baglanma
sicakliklart belirlenmistir. Ayrica tim ornekler i¢cin RNA’lardan cDNA sentezi
yapilmistir. qRT-PZR analizi deney kurgusunda ornekleme ii¢ tekrarli yapilmistir.
Light Cycler 480 II (Roche) cihaziyla SYBR Green I Master boyasi (Roche, Germany)
kullanilarak qRT-PZR deneyleri yapilmistir. JRT-PZR reaksiyonu 96’lik tiiplerde
toplam konsantrasyonu 20 pl olacak sekilde firma protokoliine uygun sekilde
yapilmistir (Tablo 5.11).

\

Fotograf 4.6. Streril ortam kosullarinda qRT-PZR analizi i¢in 96’lik plate iizerinde
deneylerin gergeklestirilmesi

Tablo 4.10. gRT-PZR protokoliinde belirtilen bilesenler ve miktarlar

gRT-PZR Protokolii Bilesenleri Miktar (ul)
2 X SYBR Green Master Mix 10
Forward Primer (ileri Primer) 1
Reverse Primer (Geri Primer) 1
cDNA (200ng) 1
Su 7

1
N
o

Toplam PZR reaksiyonu
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Fotograf4.7. qRT-PZR anlizleri i¢in kullanilan Light Cycler 480 II -Roche cihaz1

Tablo 4.11. gqRT-PZR deney kosullar

Déngii Bekleme
Program Adi Sicakhk  Mod siiresi

Sayist (hh:mm:ss)
Ik inkiibasyon 95°C Yok 1 00:05:00
Amplifikasyon | 95°C Yok 00:00:10
Amplifikasyon Il (Tm) 50-62°C Yok 55 00:00:20
Amplifikasyon IlI 72°C Tek 00:00:10
Erime | 95°C Yok 00:00:05
Erime Il 65°C Yok 1 00:60:00
Erime I11 97°C  Devamli -
Sogutma 40°C Yok 1 00:00:10

Fluoresan sinyalleri 530 nm’de her bir 0,5 °C derecede her saniyede alinarak
toplanmistir. Bu pik profillerinden yola ¢ikilarak Ct (Cycle Threshold) degerleri elde
edilmistir. 18S rRNA gen gen ifadesiu referans olarak alinip bagil gen gen ifadesilar
hesaplanmuigtir. Sonuglar; Roche yazilimi araciligi ile analiz edilmistir (Baloglu,
Eldem, Hajyzadeh ve Unver, 2014a). Istatistikler icin Minitab 17 paket programi
kullanilmustir. Istatistiksel fark1 gdstermek igin “*” P degeri <0.1; “**” P degeri <0.05;

«Hsr> P degeri <0.01 seklinde gosterilmistir. Ct degerleri tek yonlii ANOVA testine

gore istatiksel olarak degerlendirilmistir. ACT ve AACT degerleri, ACT = CT grnek —

CT referans ve  AACT = ACT stres verilmis 6rnek — ACT kontrol (O saatte) olarak

hesaplanip, gen ifadesi seviyesindeki farklilik 244" olarak belirlenmistir (Livak ve
Schmittgen, 2001; Baloglu et al. 2014a; Kavas et al. 2015; Yer et al. 2016; Celik
Altunoglu et al. 2017).
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4.1.6. Atomik Absorbsiyon Cihazi (AAS) ile Kavak Dokularinda Kadmiyum

Birikiminin Olciilmesi

Agir metal-kadmiyum stresi uygulanan ve stres uygulamasi yapilmamis kontrol grubu
kavak taksonlarina ait yaprak, kok ve dal drnekleri; laboratuvar ortaminda etiivde 70
‘C’de 3 giin kurutulmustur (Marmiroli, Imperiale, Maestri, Marmiroli, 2013).
Kurutulan 6rnekler blender yardimiyla ve havanda ezilerek homojenize edilmistir.

Ornekler 3 tekrarli 0,5 gr tartilmistir (Fotograf 4.8).

Fotograf 4.8. Kavak taksonlarinda yaprak, dal ve kok 6rneklerin homojenize edilmesi

Ornekler iizerine ¢eker ocak icerisinde 1:4 oraninda nitrik asit (HNO3) ve % 70’lik
perklorik asit (HCIO4) karisimindan 6 ml (1gr=12 ml) ilave edilmistir (Twyman,
2005). Asit ile muamele edilen ornekler kapali sistem yakma cihazinda (Milestone-
Ethos One-1.600Watt) cihaza ait 6zel kaplar igerisinde yaklasik 1 saat bekletilmistir
(Fotograf 4.9).

Olgiimler Atomik Absorbsiyon Spektroskopi (AAS) cihazlari ile yapilmistir. Kavak

klonlarina ait yaprak ve dal orneklerinde 6l¢iimleri ng/mL (ppb) seviyesinde hassas
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Ol¢tim yapabilen “Grafit Firin Sistem” teknigi ile ¢alisan GBC, Avanta marka AAS
cihazi ile saptanmistir (Fotograf 4.10). Kok Orneklerinde ise degerlerin okumasi
ug/mL (ppm) seviyesinde “Alevli Atomik Absorbsiyon” teknigi ile ¢alisan AAS cihazi
ile gerceklestirilmistir (Fotograf 4.11).

Fotograf 4.9. Kavak dokularina kapali sistem yakma cihaz ile asit uygulamasi

Cd 6lgiimleri 228,8 nm lamba dalga boyunda yapilmustir. Ornekler 3 farkli standartlar
hazirlanmistir. Standart hazirlanisi: 1 gr metalik kadmiyum tartilir ve 1 1t’lik balon
jojeye aktarilir. Uzerine yaklasik 30 ml hidroklorik asit (HCI) eklenir ve hacim
cizgisine kadar deiyonize saf su ile tamamlanir. Bu sekilde 1000 ppm’lik Cd standarti
hazirlanmistir. K6k doku 6rneklerinde 0.200, 1.000, 2.000 ug/ml (ppm), dal doku
ornekleri icin 20.000, 50.000, 100.000 ng/ml (ppb) ve yaprak doku ornekleri i¢in
10.000, 25.000, 50.000 ng/ml (ppb) standart ¢ozeltileri hazirlanmistir.

Standartlarin ~ dalga  boyunda  okudugu  absorbanslardan  faydalanarak
konsantrasyonlara Kkarst absorbans grafigi c¢izdirilmistir ve bir standart egrisi
olusturulmustur. Cihaz 6rnegin absorbansini okudugunda kalibrasyon grafiginden
konsantrasyon 6lgmiistiir. Cd miktar1 (mg/kg)=(Cs X V x SF) / m hesaplamasina bagli
kalinarak belirlenmistir. Cs= Standart egrisinden yararlanarak okunan konsantrasyon,

V= yakma islemi sonras1 6rnegin konuldugu balonjojenin hacmi (ml), m= alinan 6rnek

161



miktar1 (g), SF- Seyreltme faktdrii. Ornegin; Cs-10,731, V=50 SF=1 m=0,5 ise Cd
miktart = 1073,1 ppb (ng/ml); ppm seviyesinde 1,073 ppm okumasi yapilmistir ve
ornek konsantrasyon degeri olarak alinmustir (1 ppm =1000 ppb). Olgiimler cihaz
sisteminde bir 6rnek icin 3 tekrar ve her tekrar i¢in 5 kez okuma degeri alinmistir.
Ortalama hesabina bagli kalinarak kontrol ve stres uygulanan kavak dokularinda

(yaprak, dal ve kok) kadmiyum birikimine ait hesaplama kullanilarak saptanmaistir.

Fotograf 4.10. Grafit firin sistem teknigi ng/mL (ppb) seviyesinde ile calisan AAS
cihazi

Fotograf 4.11. Alevli atomik absorbsiyon teknigi ug/mL (ppm) seviyesinde ile ¢alisan
AAS cihazi
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4.2. Bulgular

4.2.1. Kuraklik Stresi Altinda Hsp70 Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

4.2.1.1. PtHsp70 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Sekans (dizi) okumalar1 veri tabanindan (SRA-Sekans Read Archive) RNA-Seq
verileri (kavak tiirii segilerek kuraklik stresi i¢in) taratilmistir. Kuraklik stresi igin
SRP005997 (ilk transkriptom verisi), SRP033028 (ikinci transkriptom verisi) ve
SRP024267 (iiciincii transkriptom verisi) deney sonuglari degerlendirilmistir. Ilgili
okumalar veri tabanindan indirilmistir. Normalizasyon (normalization) ve doniisiim
(transformation) analizleri yapilmistir. Bu analizlerde PtHsp70 genlerinin kurakliktaki
ve kontrol grubundaki skorlar1 ve farkli gen ifadesi seviyeleri gosterilmistir. Kuraklik
stresi altinda PtHsp70-01, PtHsp70-02, PtHsp70-04, PtHsp70-07, PtHsp70-26 ve
PtHsp70-33 yiiksek gen ifadesi gosterirken, PtHsp70-03, PtHsp70-05, PtHsp70-16,
PtHsp70-20, PtHsp70-21 ve PtHsp70-32 orta derecede bir gen ifadesi gostermistir.
Fakat agir stres kosullarinda PtHsp70-12, PtHsp70-17, PtHsp70-23, PtHsp70-24 ve
PtHsp70-25 bu genlerin baskilandigi belirlenmistir. Stres kosullarinda transkripsiyon
faktorleri ayn1 gen ifadesi formlar1 gosterebilmektedirler (Sekil 4.4, Sekil 4.5, Sekil
4.6).
Kontrol Kg:fekslilk

PtHsp70-26
PtHsp70-23
PtHsp70-12
PtHsp70-4

PtHsp70-16
PtHsp70-17
PtHsp70-20
PtHsp70-25
PtHsp70-24

The colors scale:

L ———————————y
Min =-0.21 0.00 Max =0.21

Sekil 4.4. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP005997 (Tang vd., 2013)
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Orta Aglr
Kontrol Kuraklik Kuraklik
Stresi Stresi

FPtHsp/70-1

PtHsp70-21
PtHsp70-2

- PtHsp70-3

PtHsp70-4

PtHsp70-16
PtHsp70-29
PtHsp70-12
PtHsp70-14
PtHsp70-6

PtHsp70-32
PtHsp70-5

PtHsp70-20
PtHsp70-7

PtHsp70-18
PtHsp70-22
PtHsp70-25
PtHsp70-26
PtHsp70-9

PtHsp70-33
PtHsp70-11
PtHsp70-30
PtHsp70-15
PtHsp70-23
- PtHsp70-24
PtHsp70-10
PtHsp70-28
PtHsp70-19
PtHsp70-27
PtHsp70-13
PtHsp70-17

The colors scale:

Min = -2.71 0.00 Max = 2.71
Sekil 4.5. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP024267 (Cossu vd., 2014)
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Kuraklik
Stresi

Kontrol

PtHsp70-3

PtHsp70-10
PtHsp70-9

PtHsp70-12
PtHsp70-4

PtHsp70-15
PtHsp70-21
PtHsp70-23
PtHsp70-24
PtHsp70-25
PtHsp70-26
PtHsp70-27
PtHsp70-28
PtHsp70-32
PtHsp70-33
PtHsp70-16
PtHsp70-17
PtHsp70-20
PtHsp70-6

PtHsp70-11
N PtHsp70-7

I —
Flin = -1.96 0.00 Max = 1.36

Ll

Sckil 4.6. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033028 (Tang vd., 2014)
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4.2.1.2. Kuraklik stresi uygulamasi yapilan klonlarda morfolojik degisiklikler

Karakavak (Populus nigra L.)-N.62.191 (Kurakliga dayanikli) ve N.03.368.A
(Kurakliga hassas) klonlari segilerek, Tablo 4.2°de belirtilen kosullarda kuraklik stresi
uygulamasi yapilmistir. Klonlarin kuraklik stresine karsi olusturduklar1 cevap

mekanizmalart morfolojik olarak Fotograf 4.12°de gdzlemlenmistir.

Klon adi: N.03.368 A /Klon A N.62.191/ Klon B

Kontrol Stres Kontrol Stres

Fotograf 4.12. Kuraklik stresi uygulamasi yapilan Karakavak (Populus nigra L.)
klonlarina ait morfolojik gozlemler

4.2.1.3. qRT-PZR deney oncesi secilen PtHsp70 genlerinde sicaklik optimizasyonu

Kurakliga hassas klon Populus nigra L.- N.03.368. (Klon A) ve kurakliga dayanikli
klon Populus nigra L.- N.62.191 (Klon B) yaprak 6rneklerinden RNA izolasyonu
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yapilmustir. izolasyon sonrasinda RNA miktarlarmin ve safliginin belirlenebilmesi
amaciyla RNA miktarlar1 spektrofotometrik o6l¢lim cihazi yardimiyla (ng/ul)
Ol¢iilmiistiir. Ayrica niikleik asitlerde; saflik oranin (A260/A280) 1,8 ile 2,1 araliginda
olmas1 gerekmektedir. Ol¢iim sonuglarinda degerlerin istenilen sinirlar igerisinde yer
aldig1 gortilmistiir (Tablo 4.12). Jel goriintiilerinde kiriksiz bir bant goriintiisii kaliteli
RNA izolasyonun gostergesi olmustur (Sekil 4.7).

M 03 04 09 10 12 16 17 20 23 24 25 26 33 NK
1006p 325 299 250 320 334 333 274 261 220 247 157 165 278

Sekil 4.7. Secilen PtHsps genlerine ait PZR sonrasi jel goriintiisii (Kuraklik stresi-% 1,5)

Tablo 4.12. Kuraklik stresinde-RNA 'larin spektrofotometrik degerleri

Klon No ng/ul (ort.) A260/A280 (ort.)
N.03.368 -Kontrol 2530 1,9
N.03.368 -Stres 1912 2,1
N.62.19 -Kontrol 3215 2,0
N.62.19 -Stres 1850 2,0

4.2.1.4. PtHsp70 genlerinin gen ifade seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri kullanilarak segilen PtHSp70 genlerinin kuraklik stresine karsi
cevaplart qRT-PZR analizi ile belirlenmistir (Sekil 4.8). Toplamda 13 adet PtHsp70
geni (PtHsp70-03-04-09-10-12-16-17-20-23-24-25-26-33) gen ifadesi analizi (gen

ifade) i¢in se¢ilmistir.

Grafiklerde gosterilen standart hatalar (barlar) 3 biyolojik tekrar sonucunda elde
edilmistir. Genlere ait amplifikasyon ve erime egrileri ¢izilmistir (Ek 36). Klon A/
N.03.368 A (kurakliga hassas) , Klon B/ N.62.191 (kurakliga dayanikli) klon olarak

kodlanmustir.
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Kontrol  Stres Kontrol Stres

PtHSP70_16
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6,00 -
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Kontrol Stres Kontrol Stres
PtHSP70_20
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Sckil 4.8. Secilen PtHsp70 genlerinin kuraklik stresi altinda gen ifade seviyesi
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PtHSP70_24 PtHSP70_23

10 3 q
8 - 2,5 -
6 - 2 ]
1,5 -
4 - 1 -
2 A 0,5 -
0 | mE=m . . . -_ 0 __- . — . .
KLON A- KLON A- KLONB- KLON B- KLON A- KLON A- KLONB- KLON B-
Kontrol Stres Kontrol Stres Kontrol Stres Kontrol Stres
PtHSP70_25 PtHSP70_26
112 y 14 T
1 - 12 4
08 - 10 4
0'6 1 8
’ 6 n
0,4 - 4 -
0,2 - 2 4
NN N . | 0 Il
KLON A- KLON A- KLONB- KLON B- KLON A- KLONA- KLONB- KLON B-
Kontrol Stres Kontrol Stres Kontrol Stres Kontrol Stres
PtHSP70_33
0,9 -
0,8 -
0,7 -
0,6 -
0,5 -
0,4 -
0,3 -
0,2 -
0,1 -
0 — I ,
KLON A- KLON A-Stres KLON B- KLON B-Stres
Kontrol Kontrol

Sekil 4.8’in devami

Kavagin yaprak dokular1 i¢in PtHsp70-03, PtHsp70-04, PtHsp70-09, PtHsp70-10,
PtHsp70-12, PtHsp70-17, PtHsp70-20, PtHsp70-23, PtHsp70-24 genlerinin ifade
seviyesinin diisiik oldugu belirlenmistir. PtHsp70-16, PtHsp70-26 genlerinin ise
yiiksek ifade edildigi tespit edilmistir (Sekil 4.8).
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Iki kavak klonu icinde PtHsp70-16 ve PtHsp70-26 genlerinin kuraklik stresine cevap
da 6nemli bir rol istlendigi diisiilmiistiir. Fakat PtHsp70-25 ve PtHsp70-33 genleri
Klon A’da (kurakliga hassas) diisiik regililasyon gosterirken, Klon B’de (kurakliga
dayanikli) indiiklenmistir. Klon B igin (kurakliga dayanikli) PtHsp70-25 ve PtHsp70-
33 genlerinin kuraklik stresine bir uyum sagladigi saptanmistir (Sekil 4.8).

4.2.2. Tuzluluk Stresi Altinda Hsps Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin
Belirlenmesi

4.2.2.1. Transkriptom verilerinin incelenmesi

Sekans (dizi) okumalar1 veri tabanindan (SRA-Sekans Read Archive) RNA-Seq
verileri (kavak tiirii segilerek tuzluluk stresi igin) taratilmistir. Tuzluluk stresi igin
SRP003271, SRP033639 ve SRP028829 deney sonuglari degerlendirilmistir. ilgili
okumalar veri tabanindan indirilmistir. Normalizasyon (normalization) ve doniisiim
(transformation) analizleri yapilmistir. Bu analizlerde PtsHsp-PtHsp40-PtHsp60-
PtHsp70-PtHsp90-PtHsp100 genlerinin kurakliktaki ve kontrol grubundaki skorlari

ve farkli gen ifadesi seviyeleri gosterilmistir.

PtsHsp genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtsHsp genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlar1 farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmustir. PtSHsp genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk stresi
altinda SRP003271 transkriptom verisine bagli olarak PtsHsp-11-14-21-28-48-49-54-
59 genlerinin uzun siireli stres kosullarinda ytliksek gen ifadesi gosterdigi goriilmiistiir.
SRP033639 transkriptom verilerine gore; PtsHsp-03-50 genleri i¢in uzun siireli stres
kosularinda ifadesinin arttigi belirlenmistir (Sekil 4.9). PtsHsp-39-42-50 genlerine ait
ise orta derecede bir gen ifadesi tespit edilmistir. Ayrica PtsHsp-13-38 genleri i¢in kisa
stireli stres kosullarinda gen ifade seviyeleri artmustir (Sekil 4.10). SRP028829
verilerine ait deney sonuglarinda PtsHsp-11-20 genlerinin kisa siireli stres kosullarina

kars1 cevap mekanizmasi gelistirdigi saptanmistir (Sekil 4.11).
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Uzun <7§ Kisa
Siireli = Siireli
Stres oS Stres

PtsHSP-01
PtsHSP-12
PitsHSP-25
PitsHSP-27
PtsHSP-31
PitsHSP-37
PtsHSP-40
PtsHSP-46
PtsHSP-47
PtsHSP-51
PtsHSP-52
PtsHSP-53
PtsHSP-36
PtsHSP-14
PisHSP-48
PisHSP-21
PtsHSP-43
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Sckil 4.9. PtsHsp genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sekil 4.10. PtsHsp genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)
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Sekil 4.11. PtsHsp genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)

172



PtHsp40 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtHsp40 genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlar1 farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmistir. PtHSp40 genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk stresi
altinda SRP003271 transkriptom verisine bagli olarak genlerinin % 20’sinin uzun
stireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi gorilmistir (Sekil 4.12).
SRP033639 transkriptom verilerine gore; tanimlanan genlerin %22’sinin uzun siireli
stres kosularinda ifadesinin arttigi belirlenmistir (Sekil 4.13). SRP028829 nolu
trankriptom verilerinin analizi sonucunda PtHsp40-09-27-92-54-117-120 genlerinin

uzun siireli stres kosullarina karsi cevap mekanizmasi gelistirdigi saptanmistir (Sekil
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Sekil 4.12. PtHsp40 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sckil 4.13. PtHsp40 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)
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Sekil 4.14. PtHsp40 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)
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PtHsp60 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtHsp60 genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlar1 farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmistir. PtHsSp60 genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk stresi
altinda SRP003271 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp60 genlerinin %35’inin
uzun sireli stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttigi goriilmiistiir (Sekil 4.15).
SRP033639 transkriptom verilerine gore; PtHsp60 genlerinin kontrol grubuna gore %
55’inin stres kosularinda ifadesinin arttigi belirlenmistir (Sekil 4.16). SRP028829
transkriptom verileri incelendiginde genlerinin %26 oraninda stres kosullarina karsi

cevap mekanizmasi gelistirdigi saptanmustir (Sekil 4.17).
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Sekil 4.15. PtHsp60 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sekil 4.16. PtHsp60 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)

=
°
3
-4
e

Sekil 4.17. PtHsp60 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)



PtHsp70 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtHsp70 genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlar1 farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmistir. PtHsp70 genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk stresi
altinda SRP003271 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp70-01-34-09-12-8-21-10-
22-31 genlerinin uzun siireli stres kosullarinda gen ifadesi seviyelerinin yiiksek oldugu
goriilmistir (Sekil 4.18). SRP033639 transkriptom verilerine goére; PtHsp70
genlerinin %55’inin farkli siireli stres kosullarinda ifadesinin arttigi belirlenmistir
(Sekil 4.19). SRP028829 transkriptom verilerine gore ise genlerin %29 unun Stres
kosullarina kars1 cevap mekanizmasi gelistirdigi tespit edilmistir (Sekil 4.20).

TOUINON

PtHsp70-1
PtHsp70-26
PtHsp70-34
PtHsp70-2
PtHsp70-17
PtHsp70-23
PtHsp70-32
PtHsp70-3
PtHsp70-18
PtHsp70-25
PtHsp70-3
PtHsp70-11
PtHsp70-20
PtHsp70-12
PtHsp70-8
PtHsp70-21
PtHsp70-10
PtHsp70-22
PtHsp70-31
PtHsp70-5S
PtHsp70-30
PtHsp70-23
PtHsp70-4
PtHsp70-14
PtHsp70-16
PtHsp70-249
PtHsp70-6
PtHsp70-28
PtHsp70-33
PtHsp70-7
PtHsp70-13
PtHsp70-27
PtHsp70-15
PtHsp70-13

Min = -2.21 0.00 Max =2.21

Sekil 4.18. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sekil 4.19. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)
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Sekil 4.20. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)

PtHsp90 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtHsp90 genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlari farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmistir. PtHsSp90 genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk stresi
altinda SRP003271 transkriptom verisine bagl olarak PtHsp90-01-06-07-08-09-11-
12 genlerinin uzun siireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterirdigi
goriilmustir. Ayrica PtHsp90-03-12 i¢in sadece kisa siireli stres kosularinda
ifadelerinin arttig1 saptanmistir (Sekil 4.21). SRP033639 transkriptom verilerine gore;
PtHsp90-01-02-03-06-07-08-09-10 genlerinin stres kosullarinda ifade oldugu
goriilmiistiir (Sekil 4.22). SRP028829 verileri analizi sonucunda PtHsp90-02-06-08-
09-10-11-12 genlerinin kisa siireli stres kosullarina karsi cevap mekanizmasi

gelistirdigi saptanmustir (Sekil 4.23).
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Sekil 4.21. PtHsp90 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sekil 4.22. PtHsp90 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)
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Sekil 4.23. PtHsp90 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)

PtHsp100 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

PtHsp100 genlerinin tuzluluktaki ve kontrol grubundaki skorlari farkli gen ifadesi
seviyeleri gostermistir. 3 farkli transkriptom verisi lizerinden analiz yapilarak secilim
yapilmistir. PtHsp100 genlerine ait transkriptom verileri incelendiginde; tuzluluk
stresi altinda SRP003271 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp100 genlerinin
%38’inin uzun siireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterirdigi goriilmiistiir

(Sekil 4.24).

SRP033639 transkriptom verilerine gore; genlerin %48’inin uzun siireli stres
kosullarinda ifadesinin arttig1 belirlenmistir (Sekil 4.25). SRP028829 nolu
transkriptom verilerinin analizi sonucunda olusan gen haritasinda genlerinin
%?22’sinin stres kosullarina kars1 cevap mekanizmasi gelistirdigi saptanmistir (Sekil

4.26).
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PtHSP100-T1
PtHSP100-07
PtHSP100-10
PtHSP100-14
PtHSP100-45
PtHSP100-53
PtHSP100-74
PtHSP100-43
PtHSP100-86
PtHSP100-13
PtHSP100-73
PtHSP100-33
PtHSP100-31
PtHSP100-40
PtHSP100-61
PtHSP100-18
PtHSP100-26
PtHSP100-53
PtHSP100-55
PtHSP100-48
PtHSP100-82
PtHSP100-76
PtHSP100-22
PtHSP100-37
PtHSP100-81
PtHSP100-54
PtHSP100-60
PtHSP100-23
PtHSP100-43
PtHSP100-36
PtHSP100-47
PtHSP100-28
PtHSP100-83
PtHSP100-50
PtHSP100-23
PtHSP100-88
PtHSP100-12
PtHSP100-30

Min = -4.39

0.00

Max = 4.39

Sekil 4.24. PtHsp100 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP003271 (Li vd., 2013)
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Sckil 4.25. PtHsp100 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP033639 (Zhang vd., 2014)
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PtHsp100-53
PtHsp100-63
PtHsp100-06
PtHsp100-81

PtHsp100-08
PtHsp100-73

=L

Min = -5.66 Max = 5.66

©

Sekil 4.26. PtHsp100 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP028829 (Ma vd., 2013)
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4.2.2.2. Tuzluluk stresi uygulamasi yapilan klonlarda morfolojik degisiklikler

Karakavak (Populus nigra L.) tiiriine ait Geyve, N.03.368.A klonu, 1-214 (Populus
euramericana Dode. Guinier) ve Titrek kavak (Populus tremula L.) tiir/klonlar1
secilerek, Tablo 4.2°de belirtilen kosullarda tuzluluk stresi uygulamasi yapilmistir.
Klonlarin tuzluluk stresine karsi olusturduklari1 cevap mekanizmalari gézlemlenmistir.
Tuzluluk stresi uygulamasi sonrasinda 14. giin 6rneklerinde yaprak dokularinda kismi
olarak solukluk, sararma goriildiigli, 28. giin Orneklerinde ise yaprak dokusunun
neredeyse tamaminda solukluk, sararma ve siyah benek olusumlar1 goriilmiistiir.

Klonlarin tuz stresinde olusturdugu morfolojik degisikler EK 37°de saptanmustir.

4.2.2.3. qRT-PZR deney oncesi segilen PtHsps genlerinde sicaklik optimizasyonu

Titrek kavak (Populus tremula L.), Populus euramericana Dode. Guinier-1-214 ve
Karakavak (Populus nigra L.) tiiriine ait Geyve, N.03.368.A klonlarina ait tuzluluk
stres uygulamasi ve kontrol gruplarimin yaprak oOrneklerine RNA izolasyonu
yapilmistir. Izolasyon sonrasinda RNA miktarlarinin ve safliginin belirlenebilmesi
amacityla RNA miktarlar1 spektrofotometrik o6l¢lim cihazi yardimiyla (ng/ul)

Ol¢tilmistiir (Tablo 4.13).

Tablo 4.13. Tuzluluk stresinde-RNA larin spektrofotometrik degerleri

Klon No ng/ul (ort.) A260/A280 (ort.)
Geyve — Kontrol 1400 2,1
Geyve — 14. giin stres 1300 2,1
Geyve — 28. giin stres 1030 2,1
N.03.368 A — Kontrol 500 2,0
N.03.368 A - 14. giin stres 600 2,0
N.03.368 A — 28. giin stres 600 2,0
1-214 — Kontrol 1300 2,1
I-214 - 14. giin stres 600 2,1
I-214 —28. giin stres 1600 2,0
Titrek Kavak — Kontrol 1700 2,0
Titrek Kavak - 14. giin stres 1500 2,1
Titrek Kavak — 28. giin stres 1500 2,0
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Primerlerin baglanma sicakliklarinin optimizasyonu yapilmistir. Genlerin PZR sonrasi
jel goriintiileri Sekil 4.27, Sekil 4.28, Sekil 4.29, Sekil 4.30, Sekil 4.31 ve Sekil 4.32°da

verilmistir.

11P-E. 17P-E 38P.Y. 32P-E. 36P-E. SEP.E. S9P-E.
180bp 158b; 180bp 353bp 157bp 180bp 201bp

l | 1

18s

21p-281bp
10 kn cdna 20 kn cdna

Sekil 4.27. Segilen PtsHsp genlerinin tuzluluk stresine ait PZR sonrasi jel goriintiisii

113P-254bp
S8C 62C

|

Sekil 4.28. Secilen PtHsp40 genlerinin tuzluluk stresine ait PZR sonrast jel gortintiisii

Sekil 4.29. Segilen PtHsp60 genlerinin tuzluluk stresine ait PZR sonrasi jel goriintiisii
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Sekil 4.31. Secilen PtHsp90 genlerinin tuzluluk stresine ait PZR sonrasi jel goriintiisii

06P 11p-—21P- 32P . 75p 80P
24068 223bpi 262bp-, | 170bp | 161bp  183bp

s (lace |l aiamel]

Sekil 4.32. Segilen PtHsp100 genlerinin tuzluluk stresine ait PZR sonrast jel gortintiisii

186



4.2.2.4. PtsHsp genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri kullanilarak secilen PtsHsp genlerinin tuzluluk stresine karsi
cevaplar1 qRT-PZR analizi ile belirlenmistir (Sekil 4.33, Sekil 4.34, Sekil 4.35, Sekil
4.36, Sekil 4.37, Sekil 4.38). Toplamda 27 adet PtsHsp geni gen ifadesi analizi (gen
ifade) i¢in se¢ilmistir. Grafiklerde gosterilen standart hatalar (barlar) 3 biyolojik tekrar
sonucunda elde edilmistir. Genlere ait amplifikasyon ve erime egrileri ¢izilmistir (Ek

38).

PtsHsp genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap), deneysel
calismada kullanilacak PtsHsp-11-17-21-36-38 genleri segilmistir. Dort farkli kavak
tiir/klonunda gen ifade seviyeleri gQRT-PZR analizi ile belirlenmistir. Kontrol grubu
tiyelerine gore 14. giin stres uygulamasi sonuglari incelendiginde, N.03.368A klonu
hari¢ tiim taksonlar i¢in tuzluluk stresine cevapta rol oynamaktadir. Tiim klonlarda
PtsHsp-21 geninin kontrol grubuna gore yiiksek ifade oldugu dikkat cekmistir.
Samsun klonu diger kavak klonlarina gore tuzluluk stresine uyum gostermistir (Sekil

4.33).

12

® PtsHsp-11 = PtsHsp-17 = PtsHsp-21 = PtsHsp-36 = PtsHsp-38

% % %k

GEYVE N.03.368A 1214 Samsun

Sekil 4.33. Segilen PtsHsp genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi
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PtHsp40 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap) deneysel
calismada kullanilacak PtHsp40-97-105-113-117 genleri secilmistir. Dort farkli kavak

klonunda gen ifade seviyeleri qRT-PZR analizi ile belirlenmistir.

Geyve klonu i¢in Hsp40 genlerinin 28. giin stres uygulamasinda ifade seviyelerininde
artig goriildiigii tespit edilmistir. [-214 klonunda ise 14.giin stres uygulamasi
sonuglarinda genlerin yiiksek ifade oldugu belirlenmistir. Tiim klonlarda PtHsp40-113
geninin kontrol gruplarina gore stres uygulamasinda ifade seviyesi artmistir. Stres
kosullarinda PtHsp40 genleri icerisinden 113P tuzluluk stresine karsi cevapta kilit rol
stlenmistir. Samsun kavak klonunun strese karsi dayanikliligimin diger kavak

klonlarina gore daha diisiik oldugu saptanmistir (Sekil 4.34).

© 7 mPtHsp40-97 ® PtHsp40-105 PtHsp40-113 ® PtHsp40-117

5 | *** . k k%

4 - I

3 - * sk *
I * * % I

Kontrol | 14g 289 149 289 149 289 149 289
GEYVE | N.03.368A | 1214 Samsun

Sekil 4.34. Segilen PtHsp40 genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp60 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap) deneysel
calismada kullanilacak PtHsp60-31-33-38-49 genleri secilmistir. Dort farkli kavak

klonunda gen ifade seviyeleri gRT-PZR analizi belirlenmistir.

188




Geyve ve Samsun klonlarinin stres kosullarinda segilen PtHSp60 genleri igin ifade
seviyelerinde artig goriildiigii tespit edilmistir. Tiim klonlarda PtHsp60-31-33-38
genlerinin strese karst cevap olusturmada etkin rol iistlendigi goriilmiistiir. 28. giin
tuzluluk stresi uygulamasi sonuglarina gore tiim klonlarda Hsp60 genlerinin ifade
diizeylerinde artis oldugu belirlenmistir. Uzun siireli stres kosullarinda segilen gen

bolgeleri strese karst koruyucu bir fonksiyon olusturdugu saptanmistir (Sekil 4.35).

12 1 wPtHsp60-31 m PtHsp60-33 = PtHsp60-38  m PtHsp60-49

10 - = * I

*% * %

* * %k *

* %k

8 - . 1

_ I

Kontrol | 14g 289 149 289 149 289 149 289
GEYVE | N.03.368A | 1214 Samsun

Sekil 4.35. Secilen PtHsp60 genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp70 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap) deneysel
calismada kullanilacak PtHsp70-09-12-25-33 genleri secilmistir. Dort farkli kavak
klonunda gen ifade seviyeleri qRT-PZR analizi belirlenmistir.

Secilen Hsp70 genleri i¢in Samsun klonunun tuzluluk stresine karsi duyarli oldugu

belirlenmistir. PtHsp70-12 geninin Geyve-N03.368A ve 1-214 klonlarinda stres
kosullarinda ifade seviyesinde artmis goriildiigii tespit edilmistir (Sekil 4.36).
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® PtHsp70-09 m PtHsp70-12 = PtHsp70-25 m PtHsp70-33

* %

%k %k *x
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O TP T
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Kontrol | 14g 289 149 289 149 289 149 289
GEYVE N.03.368A 1214 Samsun

Sekil 4.36. Segilen PtHsp70 genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp90 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap) deneysel

calismada kullanilacak PtHsp90-02-07-09-12 genleri secilmistir. Dort farkli kavak

klonunda gen ifade seviyeleri qRT-PZR analizi belirlenmistir. I-214 klonu i¢in, segilen

tim Hsp90 genlerinin gen ifadesi seviyeleri artis oldugu belirlenmistir. Bu klonun

tuzluluk stresine kars1 uyum gosterdigi saptanmistir. Samsun klonu i¢in PtHsp90-12

geni strese karsi koruyucu bir rol iistelenmistir (Sekil 3. 37).

14

12

10

® PtHsp90-02 m PtHsp90-07 = PtHsp90-09 m PtHsp90-12 **

*okk *
%k %k %k % %

* %

* %

*ok ok
* % * % * *

ok * %
* Rk kx4 % **
o ok sk
- * %

Kontrol | 14g 289 14q 28¢g 149 28¢ 14g 289

GEYVE N.03.368A 1214 Samsun

Sekil 4.37. Segilen PtHsp90 genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi
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PtHsp100 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri analizleri sonucu elde edilen haritalardan (heatmap) deneysel
calismada kullanilacak PtHsp100-06-11-21-32-75-80 genleri segilmistir. Dort farkl

kavak klonunda gen ifade seviyeleri qRT-PZR analizi belirlenmistir.

Secilen Hspl00 genlerinin O6zellikle Geyve ve N.03.368A klonlarinda ifade
seviyelerininde artis oldugu belirlenmistir. Bu klonlar i¢in Hsp100 genlerinin tuzluluk
stresine karsi koruyucu bir rol iistlendigi tespit edilmistir. Samsun klonunun tuzluluk
stresine karst duyarli olabilecegi saptanmistir. PtHsp100-80 geninin genel olarak

strese kars1 yiiksek ifade oldugu goriilmistiir (Sekil 4.38).

7 - ® PtHsp100-06 ®m PtHsp100-11 = PtHsp100-21

® PtHsp100-32 = PtHsp100-75 \ = PtHsp100-80
6 -
5 -
4 -
3 -
2 -
11 k% ok  Kkk *x

s e kv ook [T R P K Ko
0 i * %k Kk kK I(**%k**
Kontrol 149 | 289

-1 Samsun

Sekil 4.38. Segilen PtHsp100 genlerinin tuzluluk stresi altinda gen ifade seviyesi
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4.2.3. Kadmiyum Stresi Altinda Hsps Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

4.2.3.1. Transkriptom verilerinin incelenmesi

Sekans (dizi) okumalar1 veri tabanindan (SRA-Sekans Read Archive) RNA-Seq
verileri (kavak tirii secilerek Agir metal-Kadmiyum stresi i¢in) taratilmistir.

Kadmiyum stresi i¢in SRP018922 deney sonuclar1 degerlendirilmistir.

Bu analizlerde PtsHsp-PtHsp40-PtHsp60-PtHsp70-PtHsp90-PtHsp100 genlerinin
kadmiyum stresindeki ve kontrol grubundaki skorlar1 ve farkli gen ifadesi seviyeleri
gostermistir. Ayrica, kadmiyum stresi igin Populus x canescens (Populus alba x
Populus tremula) hibrit tirinde yapilan A-AFFY-131  ArrayExpress
(http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/) verileri kullanilmistir. lgili okumalar veri

tabanindan indirilmistir.

Veri tabanina yiiklii olan E-MEXP-3741 kodlu micro array sonuglari tiim Hsps genleri
potri (erisim) numaralar ile karsilastirilmistir. Sadece Hsp40 genlerine ait veri eldesi
saglanabilmistir. Diger Hsps (SHsp-Hsp60-Hsp70-Hsp90-Hsp100) gen aileleri igin
mevcut array sonuglarinda eslesen Potri numarasi bulunamamistir. PtsHsp genlerinin
kadmiyum stres uygulamasi ve kontrol grubundaki skorlar1 farkli gen ifadesi seviyeleri

gostermistir.

PtsHsp genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak genlerinin
%26’smin stres kosullarinda ifade seviyesinin arttigi belirlenmistir. %151 orta

derecede bir gen ifadesi gostermistir. %351 i¢in ise genlerin stres kosullarinda az ifade
oldugu dikkat ¢ekmistir (Sekil 4.39).
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5 °

= 1<

g3 g3
PtsHSP-01 I_E PtsHSP-45
PtsHSP-23 PisHSP-53
PisHSP-27 PtsHSP-02
PtsHSP-40 PtsHSP-53
PtsHSP-46 PtsHSP-04
PtsHSP-52 PesHSP-30
PrsHSP-06 PtsHSP-12

- PtsHSP-48 PrsHSP-32

PrsHSP-08 PsHSP-13
P(SHSP'3S P( HSP_3-|
PtsHSP-05 .

& PtsHSP-37
PtsHSP-35 PreHSP
PtsHSP-14 tsH3P-43
PisHSP-22 PrsHSP-44
PtsHSP-20 PesHSP-07
PrsHSP-56 PtsHSP-24
PrsHSP-41 PtsHSP-38
PtsHSP-15 PtsHSP-17
PtsHSP-18 PtsHSP-19
PtsHSP-42 PtsHSP-28
PtsHSP-60 PtsHSP-25
PtsHSP-47 PtsHSP-09
PrsHSP-50 PtsHSP-57
g PrsHSP-16
PtsHSP-43

] PreHSP-58 PtsHSP-21
_| PrsHSP-54 PtsHSP-51
PtsHSP-S5 PtsHSP-36
PtsHSP-26 PtsHSP-11
_| I PrsHsP-34 PisHSP-29
Min = -173 000 Max = 173

Sekil 4.39. PtsHsp genlerinin farkl: gen ifade seviyeleri-SRP018922

PtHsp40 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak Hsp40
genlerinin %26’smin stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi saptanmuistir.
Genlerin %]11’inin strese karsi orta derecede ifade oldugu belirlenmistir. % 60
oraninda kontrol grubuna gore stres kKosullarinda gen ifade seviyesinde bir azalma

oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.40).
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Array sonuglart incelendiginde ise; PtHsp40-48-74-92-101-109-113-117-129-137
genlerinin kadmiyum stres kosullarina kars1 cevap olusturdugu dikkat ¢ekmistir (Sekil

4. 41).
—_ re) -
[©) — 8
2 £ 2
Che) ()
Che] v =
¥ O O XQ |
r PtHspd0-74 PiHzpd0-53
::::g:g_g} l PiHzpd0-34 H PiHspd0-65
PtHend0-87 PtHzpd0=23 PiHspd0-124
P H‘p-m 8 PiHepd =77 PiHspd0-d0
tHspd0- PtHzpd0-2T PiHzpd0-91
PiHzpd0-106 Publzpd -7 FiHspd0=128
F'tH:p":CI-CIE PEHIp“D-d? PiHspd0-116
ptHiD‘D']E‘l PEHIP“D-"M PiHapd0-41
PtHsp40-10 PtHspdD-120 PiHepd0-50
PiHzpd0-14 FpL=
2040 PiHspd0-26 PAHEpdD.05
PrHspd0-88 PtHspdD-58 | PiHspd0-22
PtHsp40-34 PtHspd =118 PiHepd0-33
PiHspd0-21 PtHspd0=50 PiHspd0-33
PiHspd0-72 1 PiHzpd =35 PiHspid(-51
PrHepd0-137 PrHepd0-29 PiHzpd0-115
PtHsp40=130 PiHepd0=-08 PiHsp40=111
PiHspd0-13 PiHzpd0-99 = PiHspd-24
PiHzpd0-113 =] PiHzpd0-25 PiFspd0-07
. PrHepd0-127 PiHspd0-86 PiHepd0-56
PrHzpd0-53 Pitepd0-09 PiHipd0-B5
PiHzpd0-64 tRspaLl- PaHapd-11
PiHspd0-68 PtHspd 0-108 .
PiHspd0- 102 PtHspd0-70 PHepd0-04
PiHzpd0-142 | :::sﬂg':l?% Emmg-ig
PtHspd0-76 ¥ - Hapd -1
p:H::IID-ﬂS Etnlﬁg"lszéz T E:’ﬂg-‘;?
PiHzpd0-36 tHEpaL SR
- PrHzpd0-137 PiHapd0-83
g:ﬂ:":g_fé PiHspd0-73 Pikepd0-36
PtHspd0-98 PiHspd0-48 PrHspd0-71
= PiHspd0-112 PiHspd0-38
PtHzpd0-135 PiHspd0-139 PiHapd0-82
Pl PHED o Peio-s
tRspall= - 5 =
PrHspd0-143 Bt d0-32 Pispd0-80
PtHzpd0-33 PtHspd0-52 Hapd0-14
PrHzp40-100 - PiHzpd =57
P PiHepd0-114 PiHspd0-75
PtHzpd0-134 PiHzpd0-18 PiHipd0-43
PtHspd0-110 PiHspd0-20 _L_E PiHgpd0-83
PtHapd0-03 PiHapd0-107 PiHspali=144
PtHzp40-30 PiHspd0-61 — PiHzpad0-69
PtHzp40-81 PiHspd0-55 PuHspd0-06
PtHspd0-133 - f PtHspd0-37 PiHpd0-59
PiHspd0-03 PiHspd0=126 PiHspd0-125
PrHspd0-46 PtHspd0-30 b
PtHzpd(-47 :m:mg-agﬁ n::ﬂu:}:a
PtHspd0-73 tHepd -1 .
h PiHspd0-132 | r PiHepd0-129 — FiHspd0-138
Min =-161 0,00 Max = 161

Sekil 4.40. PtHsp40 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP018922
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Kontrol

Cd

PtHsp40-10
PtHspd40-23
PtHsp40-30
PtHsp40-60
PtHspd40-35
PtHspd40-87
PtHspd40-70
PtHsp40-37
PtHsp40-122
PtHspd40-63
PtHspd40-68
PtHspd40-130
PtHsp40-74
PtHsp40-32
PtHsp40-101
PtHspd40-27
PtHspd40-67
PtHspd40-38
PtHspd40-114
PtHspd40-33
PtHsp40-48
PtHspd40-117
PtHspd0-137
PtHspd40-103
PtHsp40-113
PtHspd40-123

e o

Min=-0.12 Max =012

o
8

Sekil 4.41. PtHsp40 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-E-MEXP-3741
PtHsp60 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagl olarak genlerinin
%25’inin uzun siireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi belirlenmistir.
Genlerin % 47’sinin stres kosullarina cevabinin orta derece oldugu saptanmaistir. % 25

oraninda ise genlerin ifade seviyesinde azalma goriilmiistiir (Sekil 4.42).

PtHsp70 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp70-01-
02-07-08-13-21-28 genlerinin ifade seviyesinde artis gozlemlenmistir. Genlerin %
62’sinde ifade seviyesinin azaldig1 tespit edilmistir. PtHsp70-25-29-31-34 genlerinin
hem kontrol grubu hem de stres uygulama gruplarinda gen ifade seviyelerinde

degiskenlik olmadig1 belirlenmistir (Sekil 4.43).
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PtHsp90 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagh olarak PtHsp90-04-
05-10-12 genlerinin stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi gorilmustiir.
PtHsp90-01-02-03-06-08-09-11 genlerinin kisa siireli stres kosullarina karsi cevap
mekanizmasi gelistirdigi saptanmistir (Sekil 4.44).

g3 &3
PtHsp60-01 PtHspB0-34
g‘:‘ng'g PtHsp60-15
ohrired PtHsp60-38
PtHsp60-41
P:H:gso-as PtHspb0-22
PtHsp60-06 PtHspB0-25
gt:spgg-zg PtHsp60-23
tHsp60- i
PrHsp60-48 PrHsp60-24
PiHspB0-04 PtHspb0-43
PtHsp60-26 PtHspB0-43
PtHsp60-30 PtHspB0-05
g‘:”gg'gz PtHsp60-27
P PtHsp60-08
PtHspB0-45
P:Hzﬁso-os PtHspb0-16
PtHsp60-13 PtHsp60-14
gt:spgg-?g PtHspB0-37
tHsp60- L
PiHsp60-20 E::‘pggg;
PtHsp60-21 P
PtHspB0-46 PtHsp60-03
PiHsp60-25 L [l PiHsps0-10

-ﬂ g‘:Sng'?s = PtHspB0-42
oo S— PtHspB0-12
PtHspB0-47
’- . PtHsp60-02 PtHspB0-07
I
Min = -1.56 0.00 Max = 1,56

Sekil 4.42. PtHsp60 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP018922
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Kontrol
Cd

PtHsp70-1
PtHsp70-2
PtHsp70-28
PtHsp70-7
PtHsp70-21
PtHsp70-13
PtHsp70-8
PtHsp70-3
PtHsp70-18
PtHsp70-12
PtHsp70-14
PtHsp70-33
PtHsp70-16
PtHsp70-11
PtHsp70-15
PtHsp70-26
] PtHsp70-20
PtHsp70-27
PtHsp70-6
PtHsp70-13
PtHsp70-22
PtHsp70-3
PtHsp70-10
PtHsp70-25
PtHsp70-23
PtHsp70-31
PtHsp70-34
PtHsp70-4
PtHsp70-5
PtHsp70-23
PtHsp70-32
PtHsp70-17
PtHsp70-249
PtHsp70-30

I

Min = -1.29 0.00 Max = 1.29

Sekil 4.43. PtHsp70 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP018922

Kontrol
Cd

PtHsp30-01
PtHsp30-03
PtHsp30-06
PtHsp30-08
PtHsp30-03
PtHsp30-11
PtHsp30-07
PtHsp30-10
PtHsp30-02
PtHsp30-04
PtHsp30-05
PtHsp30-12

Min=.041 0.00 Max = 0.41

[

Sekil 4.44. PtHsp90 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP018922
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PtHsp100 genlerinde transkriptom verilerinin incelenmesi

Kadmiyum stresi altinda SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak genlerin %

47’sinin stres kosullarinda ytiksek gen ifadesi gosterdigi goriilmiistiir. % 38’1 igin stres

kosullarinda ifade seviyesinin azaldigi belirlenmistir (Sekil 4.45).

E =
= S o
33 g3
PtHsp100-01 PiHsp100-03
PtHsp100-40 A
PtHzp100-23 PrHep100-31
PtHzp100-71 PiHzp100-54
PiHsp100-04 PiHzp100-60
PiHzp100=-33 En:m}%-g_ﬁ;
PtHsp100-72 sl
PtHsp100-d3 PHeo100-32
PtHzp100-03 PiHzp100-68
PtHsp100=-16 - PiHsp100-74
PtHsp100-48 EiHepa00-54
PitHzp100-54 thiEp U=
PtHsp100-10 o100 o8
! PtH!-p1DD—23 PiHsp100-62
FtHzp100=765 PiHzp100-28
PitHsp100-53 PiHsp100-47
L PitHsp100-75 E:::n:ﬁ'gg
0100~
PtHsp100-15 PrHsp100-05
PtH=p100-30 PiHsp100-35
PitHzp100-43 PiHep100=-34
PitHsp100-53 PiHsp100-56
PtHsp100-73 e
- =z -
PiHzp100=-20 PtH:ﬁHII—SEI
PiHsp100-45 = PiHzp100-46
PtHspl100-53 PtHsp100-50
PitHsp100-02 PtHzp100-51
PtHsp100-36 E:::plﬁ-ﬁ‘s
PtHsp100-03 thiep100-
PtHsp100-37 E:n’plﬁ_gé
L] =
PtHsp100-13 PtHsg100-17
PiH=p100-26 1 PtHsp100-33
PitHzpl100-44 EHHFP"%'?S
PtHsp100-67 R &
PtHzp100-53 P
tHsp100-63
PtHzp100-27 PiHsp100-53
PitHsp100-77 PiHsp100-11
PiHzp100-13 PiHzp100-12
PtHsp100-13 PiHap100-52
PtHsp100-25 -
PtHsp100-57 L B pip100-51
| FPtHzp100-70 PiHze100-24

Min = =1,68

0.00
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Sekil 4.45. PtHsp100 genlerinin farkli gen ifade seviyeleri-SRP018922



4.2.3.2. Kadmiyum stresi uygulamasi yapilan klonlarda morfolojik degisiklikler

Karakavak tiirtine ait Geyve, N.03.368.A klonu, Populus euramericana Dode.
Guinier- 1-214, Populus deltoides Bartr.-Samsun 1-77/51 ve Titrek kavak tiir/klonlari
secilerek, Tablo 4.2’de belirtilen kosullarda kadmiyum stresi uygulamasi yapilmistir.
Klonlarin kadmiyum stresine karsi olusturduklar1 cevap mekanizmalari morfolojik
olarak gozlemlenmistir. Kadmiyum stresi uygulamasi sonrasinda 28. giin 6rneklerinde
yaprak dokusunun neredeyse tamaminda burusukluk, solukluk, sararma ve siyah
benek olusumlar1 goriilmiistiir. Klonlarin kadmiyum stresinde olusturdugu morfolojik

degisikler EK 39’da saptanmustir.

4.2.3.3. qRT-PZR deney oncesi segilen PtHsps genlerinde sicaklik optimizasyonu

Karakavak tiirtine ait Geyve, N.03.368.A klonu, Populus euramericana Dode.
Guinier-1-214, Populus deltoides Bartr.-Samsun I-77/51 ve Titrek kavak tiir/klonlarina
ait kadmiyum stres uygulamasi ve kontrol gruplarmin yaprak orneklerine RNA
izolasyonu yapilmistir. izolasyon sonrasinda RNA miktarlarmin ve safligmin
belirlenebilmesi amaciyla RNA miktarlari spektrofotometrik 6l¢giim cihazi yardimiyla
(ng/ul) dl¢iilmiistiir. Olgiim sonuglarinda degerlerin istenilen sinirlar icerisinde yer
aldig1 gorilmiistiir (Tablo 4.14). Primerlerin baglanma sicakliklarinin optimizasyonu
yapilmistir. PZR sonrasi jel gortntiileri Sekil 4.46, Sekil 4.47, Sekil 4.48, Sekil 4.49,
Sekil 4.50 ve Sekil 4.51°de verilmistir.

Tablo 4.14. Kadmiyum stresinde-RNA 'larin spektrofotometrik degerleri
Tablo 4.15.

Klon No ng/ul (ort.) A260/A280 (ort.)
Geyve — Kontrol 1400 2,1
Geyve — 28. giin stres 1993 2,1
N.03.368 A — Kontrol 800 2,0
N.03.368 A — 28. giin stres 596 2,0
1-214 — Kontrol 1300 2,1
I-214 —28. giin stres 7T 2,0
Samsun-Kontrol 644 2,1
Samsun-28. giin stres 1644 2,1
Titrek Kavak — Kontrol 1700 2,0
Titrek Kavak — 28. giin stres 1500 2,0
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Sekil 4.48. Segilen PtHsp60 genlerinin kadmiyum stresine ait PZR sonrasi jel gortintiist
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Sckil 4.51. Segilen PtHsp100 genlerinin kadmiyum stresine ait PZR sonrasi jel goriintiisi
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4.2.3.4. PtsHsp genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verileri kullanilarak secilen PtHsps genlerinin kadmiyum stresine karsi
cevaplar1 qRT-PZR analizi ile belirlenmistir (Sekil 4.52, Sekil 4.53, Sekil 4.54, Sekil
4.55, Sekil 4.56, Sekil 4.57). Toplamda 24 adet PtsHsp geni gen ifadesi analizi (gen
ifade) icin secilmistir. Grafiklerde gosterilen standart hatalar 3 biyolojik tekrar
sonucunda elde edilmistir. Genlere ait amplifikasyon ve erime egrileri ¢izilmistir (EK

40).

PtsHsp genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtsHsp-13-44
genleri deneysel asama igin secilmistir. PtsHsp-03-54 genleri ise ifade seviyesi azalan
grup olarak secilmistir. N.03.368A ve [-214 klonunda PtsHsp-54 geninin kontrol
grubuna gore stres altinda ifadesinin arttig1 belirlenmistir. PtsHsp-44 geninin ifade
seviyesi bu klonlarda artis gdstermistir. Klonlarin kadmiyum stresine kars1 hassasiyet

gosterdikleri saptanmistir (Sekil 4.52).

127 o PtsHsp-03 m PtsHsp-13 == PtsHsp-44 m PtsHsp-54
10 -
8 4
6 4
4 4
2 i kkk kk kK%
EE T kol
O 4
GEYVE N.03.368A 1-214 Samsun TK

Sekil 4.52. Secilen PtsHsp genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi
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PtHsp40 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagl kalmarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp40-36-117
genleri deneysel asama igin secilmistir. PtHsp40-17-69 genleri ise ifade seviyesi
azalan grup olarak secilmistir. N.03.368A kavak klonu kadmiyum stresine cevap
mekanizmasi gelistirmistir. Geyve, 1-214, Samsun ve Titrek kavak klonlarinin strese

kars1 duyarli olabilecegi tespit edilmistir (Sekil 4.53).

10 - mPtHsp40-17  ®PtHsp40-117 PtHsp40-36 = PtHsp40-69
k%

2 | k k%
7 T k%
6 4
5 |
4 -
3 4
2 4
1 |
0 4

Kontrol 289 289 289 289 289

GEYVE N.03.368A 1-214 Samsun TK

Sckil 4.53. Segilen PtHsp40 genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp60 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp60-12-42
genleri deneysel asama i¢in segilmistir. PtHsp60-06-33 genleri ise ifade seviyesi orta
derecede ifade olan grup olarak se¢ilmistir. Geyve klonunun diger klonlara gore
kadmiyum stresine kars1 daha duyarl olabilecegi belirlenmistir. PtHsp60-12 geninin
I-214 klonunda yiiksek oranda ifade oldugu saptanmustir. Yine N.03.368A klonu ile
Titrek kavak’da ifade diizeyinin artmasi dikkat g¢ekici olmustur. Hsp60 genlerinin

strese kars1 bir cevap olusturdugu Sekil 4.54’de tespit edilmistir.
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12 1 mPtHsp60-06  mPtHsp60-42 PtHsp60-33  m PtHsp60-12

* ¥

10

Kontrol

GEYVE | N.03.368A | 1-214 Samsun TK

Sekil 4.54. Secilen PtHsp60 genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp70 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp70-09-21-28
genleri deneysel asama i¢in secilmistir. PtHsp70-24 geni ise ifade seviyesi azalan grup
olarak belirlenmistir. Segilen PtHSp70 genlerine ait deney sonuglart incelendiginde;
Geyve, N.03.368A ve 1-214 klonlar1 kadmiyum stres kosullarina karsi bir cevap
olusturmustur. Samsun ve Titrek kavak klonlarinin ise diger klonlara gore
hassaiyetinin yiiksek olabilecegi belirlenmistir. Sekil 4.55’de Hsp70 genlerinin ifade

diizeyleri tespit edilmistir.

7 m PtHsp70-21  mPtHsp70-24 PtHsp70-09  m PtHsp70-28

4 *kk

OPFRPNWAOUUIO N O

Kontrol

GEYVE | N.03.368A 1-214 Samsun TK

Sekil 4.55. Secilen PtHsp70 genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi
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PtHsp90 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagl kalinarak yiliksek ekpresyon gosteren PtHsp90-10-12
genleri deneysel asama i¢in se¢ilmistir. PtHsp90-07 geni ifade seviyesi orta derece
olarak belirlenmistir. PtHsp90-02 geni ise ifade seviyesi azalan grup i¢in seg¢ilmistir.
Geyve, Samsun ve Titrek kavak klonlarinin kadmiyum stresine karsi duyarl
olabilecegi saptanmustir. N.03.368A ve I[-214 klonlar ise strese karsi cevap
olusturmustur. N.03.368 A klonu diger klonlara gore kadmiyum stresine karsi secilen

tiim genler icin yiiksek ifade olmustur (Sekil 4.56).

21 mPtHsp90-02  m PtHsp90-03 PtHsp90-10  m PtHsp90-12

Kontrol 28g

GEYVE N.03.368A 1-214 Samsun TK

Sekil 4.56. Secilen PtHsp90 genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi

PtHsp100 genlerinin gen ifadesi (gen ifade) seviyelerinin belirlenmesi

Transkriptom verisine bagl kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp100-29-51-71
genleri deneysel asama igin segilmistir. PtHsp100-22 geni ifade seviyesi azalan grup
i¢in segilmistir. Fakat Sekli 4.57°de N.03.368A ve Samsun klonunda PtHsp100-22
geninin ifade seviyesinin yiiksek oldugu tespit edilmistir. N.03.368A klonunun diger
klonlara gore kadmiyum stresine karsi secilen tiim genler icin; ifade seviyesinde artis

oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.57).
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] ® PtHsp100-22 ® PtHsp100-51 PtHsp100-29 ® PtHsp100-71

— * %k %

GEYVE | N.03.368A | 1-214 Samsun TK

Sekil 4.57. Segilen PtHsp100 genlerinin kadmiyum stresi altinda gen ifade seviyesi

4.2.4. Atomik Absorbsiyon Cihazi (AAS) ile Kadmiyum Birikiminin Belirlenmesi

Kavak taksonlarina ait yaprak, kok ve dal dokularinda kadmiyum birikim miktarlar

AAS cihaz1 yardimiyla belirlenmistir (Sekil 4.61).

4.2.4.1. Kavak taksonlart yaprak dokusunda kadmiyum birikim miktart

Yaprak doku 6rneklerinin analizleri sonucunda; kadmiyum miktari en yiiksek Populus
tremula L.’da 12,45 ppm diizeyinde tespit edilmistir. En az kadmiyum birikimi ise
0,84 ppm diizeyinde Populus alba L. kavak tiirtinde belirlenmistir (Sekil 4.58).

15 m Kontrol mCD m
12,45 (ppm)
10
5
3.53 283 -
0.84
043107 060 0.60 0.61 0.87 048
0 e . [ ] [ ] [ ] - ey |

Geyve NO3368A 1214 Titrek K.  Samsun Ak K.

Sekil 4.58. Kavak taksonlar1 yaprak dokusunda kadmiyum birikim miktar
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4.2.4.2. Kavak taksonlart kok dokusunda kadmiyum birikim miktar

Kok doku 6rneklerinin analizleri sonucunda; kadmiyum miktart en ytliksek 1-214°de
(Populus euramericana Dode. Guinier / I 214) 34 ppm diizeyinde tespit edilmistir. En
az kadmiyum birikimi ise 4,6 ppm diizeyinde Populus alba L. tiiriinde belirlenmistir
(Sekil 4.59).

40 34 = Kontrol ®=CD (ppm)
30 28

20

A 1208 2.55 0.16 0 56I 0.41 1.194'6

Geyve NO3368A 1214 Titrek K. Samsun Ak K.

Sekil 4.59. Kavak taksonlar1 kok dokusunda kadmiyum birikim miktart

4.2.4.3. Kavak taksonlar: dal dokusunda kadmiyum birikim miktart

Dal doku Orneklerinin analizleri sonucunda; kadmiyum miktar1 en yiikksek Populus
deltoides Bartr. Samsun/I-77/51) klonunda 5,54 ppm diizeyinde tespit edilmistir. En
az kadmiyum birikimi ise 0,44 ppm diizeyinde Populus nigra L. - Geyve kavak
klonunda belirlenmistir (Sekil 4.60).

6 m Kontrol ®CD (ppm)

4

2 1.34
01é)44 030 043 050 03 01
0
k K.

Geyve NO03368A 1214 Titrek K. Samsun A

Sekil 4.60. Kavak taksonlar1 dal dokusunda kadmiyum birikim miktar1
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Sekil 4.61. Kavak taksonlarina ait yaprak, kok ve dal dokularinda kadmiyum birikim miktarlar:
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4.3. Sonug ve Tartisma

4.3.1.Is1 Soku Protein Genlerinin Hsps (sHsp-Hsp40-Hsp60-Hsp70-Hsp90-
Hsp100) Abiyotik Stres Kosullarinda incelenmesi

Farkli abiyotik stres kosullar1 altinda bitkilerin bliylime ve gelismesinde transkripsiyon
faktorleri (TF) Onemli roller iistlenmektedir. Fakat, transkripsiyon faktorlerinin
fonksiyonlar1 heniliz netlik kazanmis degildir (Wang vd., 2013). Trankripsiyon
faktorlerinin  dlizenlenmesi  bitkilerin  abiyotik  stres sartlarina  uyumunu
kolaylastirmaktadir (Pandey ve Somssich, 2009). Son yillarda arastiricilar tarafindan
bitkilerdeki stresin genetik yanitini anlamak ig¢in transkripsiyon faktdrlerinin cis-

diizenleyici olarak dizileri tespit edilmistir (Wang vd., 2013).

Biyoinformatik yaklasimlar ile de abiyotik streslere karsi direng mekanizmasinin
genetik yolaklar1 belirlenebilmektedir. Bu ¢alisma ile ilk olarak; agik veri arsivlerinde
(SRA, Sequence Read Archive) kaydedilmis olan okumalar; kavak tiirtinde, Hsps
proteinlerini kodlayan genlerin, abiyotik stres kosullarinda (kuraklik, tuzluluk ve agir
metal) ifade seviyelerinin belirlenmesine yonelik taranmistir. Indirilen .sra uzantil

okumalar normalize edilmistir.

Arastirmada tanimlanan tiim Hsps genlerinin, bu veriler iizerinden taramalar
yapilmustir. Tlgili genler belirlenip genlerin stres kosullarindaki durumlarina dair bilgi
saglanmigtir. Ayrintili incelemeler yapilarak biyoinformatik yontemler ile elde edilen
genler arasindan stres kosullarinda ifade diizeyi artanlar ve ifade seviyesi azalanlar
tespit edilmistir. Ikinci kisimda ise; Biyoinformatik ydntemler ile belirledigimiz
genlerin yetistirdigimiz ve farkli abiyotik stresler uyguladigimiz kavak klonlarinda

ifade diizeylerine bakilmstir.

Kavak genomunda Hsps genlerinin ifade analizleri kavak tiir/klonlarinin yaprak
dokular ile ger¢eklestirilmistir. Gen ifade seviyelerinin artmis olmast; tespit edilen
genin (ifadesi artan gen) metabolizmay1 strese karst koruyucu bir molekiil gibi

davranmasi seklinde degerlendirilebilir.
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4.3.1.1. Kuraklik stresi altinda hsp70 gen ailesi iiyelerinin transkriptom

analizleri ve belirlenen genlerin kavak taksonlarinda gen ifade seviyeleri

Aragtiricilar tarafindan kavak tiirtine ait yapilmis olan kuraklik stresine bagli ti¢ farkl
transkriptom verisi (Rna-Seq) agik arsiv veri tabanindan (SRA=Sekans Read Archive)
indirilmistir. Tlgili okumalar biyoinformatik paket programi CLC genomik (CLC
Genomic Workbench V.8) ile islenmistir. Elde edilen sonuglar, tanimlanan Hsp70 gen
ailesi liyeleri kod numaralar ile karsilagtirllmistir ve eslestirilmistir. Normalizasyon
ve donlisiim analizleri yapilmistir. Olusturulan veriler, Permutmatrix yazilim programi
yardimiyla modellenmistir. Gen gen ifadesi profilleri renk skalasina bagli kalinarak

hiyerarsik kiimeleme haritasi ile sentezlenmistir.

Ik transkriptom verisi ile deney sonuglarimin karsilastirilmasi

Cossu vd. (2014) Populus deltoides (L155-079, female) ve Populus nigra’da (71077-
2-308, male) Illumina sekans (dizi) okuma teknigi ile elde ettikleri molekiiler cevaplari
iki farkli kuraklik stres derecesinde (K: kontrol; D1: orta dereceli stres; D2: uzun siireli
stres) tespit etmislerdir. Stres uygulamasi sonrasinda PtHsp70 genlerinden-01, 02, 03,
05, 06, 20, 21 i¢in ifade seviyesinin en az bir stres grubunda arttig1r goériilmiistiir. Bu
aragtirmada PtHsp70-03 ve 20 genlerinin gRT-PZR sonuglari incelendiginde; stres
kosullarinda ifade seviyelerinin azaldigi tespit edilmistir. Cossu vd. (2014) ise bu
genlerin (PtHsp70-03 ve 20) uzun siireli stres kosullarinda ifadesinin yiiksek oldugunu
saptamiglardir. Bu durum, genlerin molekiiler diizeyde islev kazanmasinin daha agir
stres kosullar1 altinda gerceklesebilecegi ile iliskilendirilebilir. Ayni c¢alismada
belirlenen PtHsp70-25-26 ve 33 genlerinin ise orta dereceli stres kosullarinda ifade
diizeylerinde bir artis oldugu, uzun siireli stres kosullarinda genlerin baskilandigi
goriilmiistiir. Bu ¢alismada segilen genlerin PtHsp70-25-26 ve 33 dayanikli kavak
klonunda (Populus nigra — N.62.191) kuraklik stresi kosullarinda yiiksek seviyede
ifade oldugu belirlenmistir. PtHsp70-16 geni, Cossu vd. (2014) yaptiklar1 ¢aligmadan
farkli olarak, bizim ¢alismamizda her iki kavak klonu i¢in (Populus nigra:
dayanikli=N.62.191, hassas=N.03.368.A) kuraklik stresinde artis gostermistir.
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ITkinci transkriptom verisi ile deney sonuclarinin karsilastiriimas:

Populus trichocarpa’da kuraklik stresi i¢in yapilan RNA-Seq verileri islenmistir
(Tang vd., 2014). Sonug olarak; PtHsp70-03, 04, 07, 10, 16, 20, 21, 32, 33 genlerinin
stres sartlarinda uyarildigi goriilmiistiir. Cossu vd. (2014)’nin farkli dokulardan elde
ettigi sonuglar ile karsilastirma yapildiginda; PtHsp70-03, 20, 21 genlerinin stres
kosullarinda artti@1 her ti¢ kavak tiiri i¢cin [Populus deltoides (L155-079, female),
Populus nigra (71077-2-308, male) ve Populus trichocarpa (leaf)] tespit edilmistir.
Yiriitiilen bu arastirmada ise PtHsp70-03, 04, 10 ve 20 i¢in Hsp70 genlerinin ifade
diizeylerinin strese bagli azaldig1 saptanmistir. Fakat Tang vd. (2014) yaptig1 analizde
benzer sonuglar PtHsp70-16 ve 33 genlerinin ifade diizeylerindeki artis ile

uyusmaktadir.

Ugiincii transkriptom verisi ile deney sonuclarimin karsilastirilmasi

Tang vd. (2013) Populus euphratica’da kuraklik stresini incelemislerdir. Bu veriler ile
tanimlanan Hsp70 genleri karsilastirildiginda; PtHsp70-12, 23 ve 26 genlerinin
kuraklik stresine bagli olarak ifadesinin arttig1 belirlenmistir. Sonuglar bu tez ¢alismast
ile tespit edilen PtHsp70-26 geni ile benzerlik gostermistir. Ayrica, Tang vd. (2014)
PtHsp70-24 geninin stres kosullarinda baskilandigini tespit etmiglerdir. Bu gen igin

calismamizda ayni sonuglar elde edilmistir.

Genel Degerlendirme

Incelemenen ii¢ farkli transkriptom verisi ve deney sonuglari igin; Kavak genomu
icerisinde Hsp70 gen ailesinde tanimlanan genlerin kuraklik stres kosullarina cevap
mekanizmasinin; uygulanan stres siddetine, periyotlarina ve izole edilen doku
farkliliklarina baglh olarak degiskenlik gosterdigi ongoriilmektedir. Genel olarak ise
gRT — PZR sonuglar1 ile RNA-Seq sonuglari uyum gdstermistir. Tanimlanan PtHsp70-
26 ve 33 genlerinin stres kosullarinda hiicresel diizeyde gorevli olduklar1 ve dokuyu
strese kars1 koruduklari ifade edilebilir. Ayrica, PtHsp70-26 geni deneysel ¢alisma igin

secilen hassas ve dayanikli kavak klonlarinda ifade seviyesi artmigtir. Ye vd. (2011)
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caligmalarinda PtHsp70-26 gen dizisi ile %93 benzerlik gosteren OsHsp71.18 nolu
dizi i¢in (LOC_Os11g47760 kodlu dizi) ¢eltik (Oryza sativa) bitkisi fakli dokularinda
ve farkli abiyotik streslerde ifade seviyesinin arttigi belirlenmislerdir. Jung, Gho,
Nguyen, Kim ve An (2013) ise; tuz ve kuraklik streslerinde ifadesi artan,
(0s05g38530, 0s01g62290, 0Os03g16920 ve Os03g16860 olarak tanimli) OsctHsp70
genlerinin bu arastirma kapsaminda belirlenen PtHsp70-16 ve 26 genleri igin ayni
sonuglar1 verdigi saptanmistir. Bu nedenle; ozellikle PtHsp70-16 ve 26 geninin
kuraklik stresine cevapta kilit bir rol iistlendigi ifade edilebilir. PtHsp70-25 ve 33
genleri ise kuraklik stresine karsi hassas klonda diisiik regiilasyon, dayanikli klonda
ise indiiklenmistir. Bu durum, genlerin kuraklik stresine uyumu ile iliskilendirilebilir.
Tez calismasinda PtHsSp70-33 geninin tuzluluk stresi kosullarinda; Geyve, N.
03.368A, 1-214 ve Samsun kavak klonlarinda analizleri yapilmistir. Sonug olarak;
PtHsp70-33 geninin kavak klonlarina uygulanan farkli stres kosullarinda yiiksek
seviyede ifade oldugu ve bitkiyi strese karst koruyucu bir rol iistelendigi soylenebilir.
PtHsp70-04-17 ve 24 nolu genler igin ise stres kosullarinda baski altinda oldugu strese
kars1 koruyucu bir rol almadig1 sdylenebilir. PtHsp70 genlerinin farkl: gen ifadesilart
kuraklik stresine cevap olusturmaktadir. Kuraklik stresi altinda PtHsp70 genlerinin
farkli gen ifadesi seviyeleri gostermesi, su kayb1 sirasinda bazi genlerin farkl sekilde
diizenlenebildigine vurgu yapmaktadir. Yapilan abiyotik ve biyotik stres
calismalarinda benzer sonuglar rapor edilmistir (Neill vd., 1999; Cho ve Choi, 2009;
Song vd., 2009; Cohen vd., 2010).

4.3.1.2. Tuzluluk stresi altinda hsps gen ailesi iiyelerinin transkriptom analizleri

ve belirlenen genlerin kavak taksonlarinda gen ifade seviyeleri

Kavak tiiriine ait arastiricilar tarafindan yapilmis olan tuzluluk stresine bagl ti¢ farkl
transkriptom verisi (RNA-Seq) acik arsiv veri tabanindan (SRA=Sekans Read
Archive) indirilmistir. Ilgili okumalar biyoinformatik paket programi CLC genomik
(CLC Genomic Workbench) ile islenmistir. Elde edilen sonuglar tanimlanan tiim Hsps
gen ailesi liyeleri kod numaralari ile karsilastirilmig ve eslestirilmistir. Normalizasyon

ve doniisiim analizleri yapilmistir. Olusturulan veriler Permutmatrix yazilim programi
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yardimiyla modellenmistir. Gen gen ifadesi profilleri renk skalasina bagli kalinarak

hiyerarsik kiimeleme haritasi ile sentezlenmistir.

PtsHsp genleri igin transkriptom verisi sonuc¢lari ile deney sonu¢larinin

karsilastirtlmasi

Lanzhou tiniversitesi tarafindan Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan
kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi transkriptom verileri agik arsiv veri bankasindan
indirilmistir (Li vd., 2013). PtsHsp-11, 14, 21, 28, 48, 49, 54 ve 59 genlerinin uzun
stireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi saptanmistir. Calismanin
deneysel gRT-PZR sonuglarinda da segilen kavak klonlarinda PtsHsp-11 ve 21’nin
ifade seviyeleri 6zellikle 14.giin stres (kisa donem) orneklerinde artis gostermistir.
PtsHsp-17 geni incelenen tim kavak klonlarinda 28.giin stres orneklerinde (uzun
donem) artig gostermektedir. Bu genin transkriptom verisi sonuglari incelendiginde;
uzun donem stres uygulamasinda ifade seviyesi arttigi goriilmiistir. Deney
sonuglarimiz ile benzerlik tespit edilmistir. Zhang vd. (2014) Populus pruinosa ilk
stirgiinlerine uyguladiklar1 200 mM NaCl tuzluluk stresinde 0-6-12-24-48 ve 72
saatlerde 6rnek almislardir. Bu ¢alismaya ait transkriptom verileri incelendiginde;
PtsHsp-03, 13, 38, 39, 40 ve 50 genlerinin stres uygulamasi sonrasinda uyarildigi tespit
edilmistir. Calismamiz sonucunda da PtsHsp-38 geninin 1-214 klonu haricinde diger
kavak klonlarinda ifade seviyesinin arttig1 tespit edilmistir. Ma vd. (2013) Populus
euphratica’da 200 mM NaClI tuzluluk uygulamasi sonrasinda yaprak, kok ve ¢esitli
dokularindan 0-6-12-24 ve 48. saatlerde drnek toplamistir. PtsHsp-11 ve 20 genlerinin
tuzluluk stresine kars1 cevap mekanizmasi gelistirdigi tespit edilmistir. Calismamizda
ifade seviyesi aragtiritlan PtsHsp-11 geninin benzer sekilde tuzluluk stresinde
ifadesinin yiiksek oldugu belirlenmistir. Samsun klonu i¢in; tuzluluk stresi altinda,
SHsp genlerinin ifade seviyelerinin arttigi ve bu klonun tuzluluk stresine uyum
sagladig tespit edilmistir. Ayrica; Geyve, [-214 ve Samsun klonlarinda, kisa siireli
stres uygulamasinda (14.giin), SHsp genlerinin stres regiilasyonunda 6nemli bir rol
oynadig1 belirlenmistir. Hem transkriptom verisi sonuglari hem de fakli klonlarda
uygulanan tuzluluk gRT-PZR sonuglari degerlendirildiginde; PtsHsp-11 geninin stres
cevabinda Kkilit rol tasidig1 saptanmistir. Gonzalez-Schain vd. (2015) geltik bitkisine
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uyguladiklar1 1s1 stresi sonrasinda PtsHsp-11 geni ile benzer diziler igeren
LOC 0s02g52150 numarali Os/sHsp geninin de stres kosullarinda bu g¢alismada
belirlendigi gibi artig1 tespit edilmistir.

PtHsp40 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirilmasi

Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi
transkriptom verileri acik arsiv veri bankasindan indirilmistir (Li vd., 2013).
Genlerinin yaklasik %20’sinin uzun siireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi
gosterdigi saptanmustir. Kavak klonlarinin deneysel analizinde (QRT-PZR) PtHsp40-
97, 105, 113 ve 117 genlerinin transkriptom verisi analizinde oldugu gibi stres
kosullarinda ifadesinin arttig1 tespit edilmistir. Zhang vd. (2014) Populus pruinosa ilk
stirglinlerine uyguladiklart 200 mM NaCl tuzluluk stresinde 0-6-12-24-48 ve 72
saatlerde ornek almislardir. Bu ¢aligmaya ait transkriptom verileri incelendiginde
genlerinin  %22’sinin stres uygulamasi sonrasinda uyarildigi tespit edilmistir.
Calismamiz sonucunda da belirledigimiz PtHsp40-97, 105, 113 ve 117 genlerinin
kavak klonlarinda ifade seviyesinin arttigi tespit edilmistir. Ma vd. (2013) Populus
euphratica’da 200 mM NaClI tuzluluk uygulamasi sonrasinda yaprak, kok ve cesitli
dokularindan 0-6-12-24 ve 48. saatlerde 6rnek almislardir. PtHsp40-9, 27, 54, 92, 117
ve 120 genlerinin tuzluluk stresine karsi cevap mekanizmasi gelistirdigini tespit

etmislerdir.

Calismamizda Populus nigra klonlarinin (Geyve ve N.03.368A) uzun dénem tuzluluk
stresinde, PtHsp40-117 geni icin karakterize oldugu tespit edilmistir. Melez kavak
Klonu 1-214°de ise kisa donem stres kosullarinda uyarildigi, uzun dénem stres altinda
genin baskilandigi saptanmistir. Genel anlamda PtHsp40-117 geni tuzluluk stresi
altinda ytiksek seviyede ifade olmustur. Bu genin dizileri bugday bitkisinde (Triticum
aestivum L.) Triplet 2969 kodlu gen ile; yine Arabidopsis thaliana’da ortologu olan
AT2G42750.1 nolu gen dizisi ile ilgili yapilan ¢alisma sonuglarinda; benzer sekilde
stres kosullarinda yiiksek seviyede ifade olmustur (Li, vd., 2015). Bu durum PtHsp40-

117 geninin, tuz stresine cevap mekanizmasinda kilit bir rol istlendigini
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kanitlamaktadir. Ayrica; PtHsp40-113 geni de tiim klonlar ve farkli stres uygulama
periyotlarinda etkin rol tistlenmistir. Bu genin farkli organizmalarda ortologu olan
AT2G22360 (Arabidopsis thaliana), Sb07g000660 (Sorghum bicolor L.), Pgl-
GLEAN10030863 (Pennisetum glaucum L.) ve LOC_0s05926926 (Oryza sativa L.)
numarali genlerin de farkli abiyotik stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttigi

calismalarda tespit edilmistir (Zhichang et al., 2010; Ghatak vd., 2016).

PtHsSp60 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirtimasi

Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi
transkriptom verileri acik arsiv veri bankasindan indirilmistir (Li vd., 2013). Bu
calismaya ait transkriptom verileri incelendiginde genlerinin % 35 oraninda stres
uygulamasi sonrasinda uyarildigi tespit edilmistir. Kavak klonlarmin deneysel
analizinde (QRT-PZR) PtHsp60-31, 33, 38 ve 49 genlerinin transkriptom verisi
analizinde oldugu gibi stres kosullarinda ifadesinin arttig1 tespit edilmistir. Zhang vd.
(2014) Populus pruinosa Schrenk. ilk siirgiinlerine uyguladiklart 200 mM NaClI
tuzluluk stresinde 0-6-12-24-48 ve 72 saatlerde 6rnek almislardir. Bu ¢alismaya ait
transkriptom verileri incelendiginde ise; genlerin %55 oraninda stres uygulamasi
sonrasinda uyarildig1 tespit edilmistir. Calismamiz sonucunda da genlerinin kavak
klonlarinda ifade seviyesinin arttigi tespit edilmistir. Ma vd. (2013) Populus
euphratica’da 200 mM NaCl tuzluluk uygulamasi sonrasinda yaprak, kok ve gesitli
dokularindan 0-6-12-24 ve 48. saatlerde 6rnek almislardir. PtHsp60-05, 06, 09, 15, 16,
22, 23, 24, 25, 31, 39 ve 47 genlerinin tuzluluk stresine karsit cevap mekanizmasi

gelistirdigini tespit etmislerdir.

Sectigimiz PtHsp60-31, 33, 38 ve 49 genlerinin Populus nigra L.’nin iki klonunda
Geyve ve N. 03.368 A ve melez kavak olan 1-214 (Populus euramericana Dode.
Guinier) ve Samsun (Populus deltoides Bartr. Samsun (I-77/51) klonlarinda tuzluluk
stresi altinda etken rolleri arastirilmistir. Genlerin tiim klonlarda 28. giin (uzun dénem)
stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttigi tespit edilmistir. Uzun siireli stres

kosullarinda Hsp60 genlerinin strese karsi koruyucu bir fonksiyon olusturdugu
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saptanmistir. PtHsp60-33’iin ortologu olan ATI1G55490 (Arabidopsis thaliana)
numarali genin de tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin arttig1 belirlenmistir (Taji
vd., 2004). Bu sonu¢ PtHsp60-33 geninin tuzluluk stres cevabinda rol aldigini

kanitlamaktadir.

PtHsSp70 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirtlmasi

Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi
transkriptom verileri agik arsiv veri bankasindan indirilmistir (Li vd., 2013). Genlerin

%52’sinin tuzluluk stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 gériilmiistiir.

Calismamizda segtigimiz PtHsp70-12, 25 ve 33 genleri transkriptom verilerine bagl
incelendiginde stres kosullarinda ifade seviyeleri artmistir. Zhang vd. (2014) Populus
pruinosa Schrenk. ilk siirgiinlerine uyguladiklart 200 mM NaCl tuzluluk stresinde 0-
6-12-24-48 ve 72 saatlerde 6rnek almislardir. Genlerin %55 inin tuzluluk stresine karsi
cevap mekanizmasi gelistirdigini tespit etmislerdir. Calismamiz sonucunda da
PtHsp70-12, 25 ve 33 genlerinin kavak klonlarinda ifade seviyesinin arttig1 tespit

edilmistir.

Ma vd. (2013) Populus euphratica’da 200 mM NaCl tuzluluk uygulamasi sonrasinda
yaprak, kok ve c¢esitli dokularindan 0-6-12-24 ve 48. saatlerde 6rnek almiglardir. Bu
calismaya ait transkriptom verileri incelendiginde PtHsp70-3, 4, 9, 11, 12, 16, 17, 25,
32 ve 33 (%29’unun) genlerinin stres uygulamasi sonrasinda uyarildigi tespit

edilmistir.

Secilen PtHsp70-09, 12, 25 ve 33 genlerinin tuzluluk stresine karsi Samsun klonunda
ifade olmadig1 saptanmistir. Téim kavak klonlar1 igin PtHsp70-12, 25 ve 33 genlerinin
gRT-PZR profilleri transkriptom verisi sonuglari ile benzerlik gdstermektedir.
PtHsp70-33 geninin farkli organizmalarda ortologu olan AT4G16660 (Arabidopsis
thaliana), Sb04g030160 (Sorghum bicolor L.), Pgl_Glean_10006025 (Pennisetum
glaucum L.) ve LOC_0s02g48110 (Oryza sativa L.) numarali genlerin farkli abiyotik
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stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 tespit edilmistir (Ghatak vd., 2016). Bu
genin stres kosullarinda hiicresel diizeyde gorevli oldugu ve dokuyu strese karsi

korudugu ile iligkilendirilebilir.

PtHsSp90 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirtlmasi

Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi
transkriptom verileri agik arsiv veri bankasindan indirilmistir (Li vd., 2013). PtHsp-
90-01, 06, 07, 08, 09, 11 ve 12 tuzluluk stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1
goriilmiistiir. Calismamiz qRT-PZR sonuglar dikkate alindiginda kavak klonlarinda
PtHsp90-02, 07, 09 ve 12 genlerinin ifade seviyeleri transkriptom verileri ile benzer
sekilde artmustir. Zhang vd. (2014) Populus pruinosa Schrenk. ilk siirgiinlerine
uyguladiklart 200 mM NaClI tuzluluk stresinde 0-6-12-24-48 ve 72 saatlerde ornek
almiglardir. Transkriptom sonucuna gore PtHsp90-01, 02, 03, 06, 07, 08, 09 ve 10

genlerinin tuzluluk stresine karsi cevap mekanizmasi gelistirdigini tespit etmislerdir.

Calismamiz sonucunda da PtHsp90-02, 09 ve 12 genlerinin kavak klonlarinda ifade
seviyesinin arttig1 tespit edilmistir. Ma vd. (2013) Populus euphratica’da 200 mM
NaCl tuzluluk uygulamasi sonrasinda yaprak, kok ve cesitli dokularindan 0-6-12-24
ve 48. saatlerde Ornek almiglardir. Bu c¢alismaya ait transkriptom verileri
incelendiginde PtHsp90-02, 06, 08, 09, 10, 11 ve 12 genlerinin stres uygulamasi

sonrasinda uyarildig: tespit edilmistir.

Geyve, N. 03. 368 A ve 1-214 klonunda PtHsp90-02, 07, 09 ve 12 genlerinin kisa ve
uzun donem tuzluluk stres uygulamasinda bitkiyi strese karsi korumada etken rol
tistlendigi sOylenebilir. PtHsSp90-12 geninin %81 eslesme ile ortologu olan
AT5G56000 kodlu Arabidopsis thaliana bitkisinde genin kuraklik stresinde ifade

seviyesinin arttig1 goriilmiistiir (Hasegawa vd., 2006).

Calisgmamizda Samsun klonu i¢in PtHSp90-12 geni; diger genlerden farkli olarak

dikkat ¢ekici bir sekilde strese karst koruyucu bir rol tistlenmistir. Transkriptom verisi
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sonuglari ile deney sonuglar1 karsilagtirildiginda PtHsp90-09 geninin tuz stresine kars1
cevapta 6nemli oldugu saptanmistir. PtHsp90-09 geninin ortologu olan At2g04030
(Arabidopsis thaliana) numarali genin de tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin
arttig1 belirlenmistir (Taji vd., 2004). Ye vd. (2011) ¢alismalarinda PtHsp90-09 gen
dizisi ile %82 benzerlik gosteren OsHSp85.88 nolu dizi i¢in (LOC_0s08g38086.1
kodlu dizi) geltik (Oryza sativa L.) bitkisi fakli dokularinda ve farkli abiyotik
streslerde ifade seviyesinin arttigini belirlemislerdir. Bu sonuglar PtHsp90-09 geninin

tuzluluk stres cevabinda rol oynadigini kanitlamaktadir.

PtHsp100 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuc¢larinin

karsilastirtlmasi

Populus euphratica’nin farkli dokularina uygulanan kisa ve uzun siireli tuzluluk stresi
transkriptom verileri agik arsiv veri bankasindan indirilmistir (Li vd., 2013). PtHsp100
genlerinin yaklagik %38’inin uzun siireli stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi
gosterdigi goriilmiistiir. Zhang vd. (2014) Populus pruinosa Schrenk. ilk siirgiinlerine
uyguladiklart 200 mM NacCl tuzluluk stresinde 0-6-12-24-48 ve 72 saatlerde 6rnek
almislardir. Bu ¢aligmaya ait transkriptom verileri incelendiginde genlerinin % 48’inin

stres uygulamasi sonrasinda uyarildigi tespit edilmistir.

Ma vd. (2013) Populus euphratica’da 200 mM NaCl tuzluluk uygulamas1 sonrasinda
yaprak, kok ve gesitli dokularindan 0-6-12-24 ve 48. saatlerde 6rnek almislardir.
Transkriptom sonuglar1 incelendiginde PtHsp100-13, 21, 22, 33, 42, 78, 75 ve 80
genlerinin tuzluluk stresinin 6. saat 6rneklerinde (en erken donem stres uygulamasi)
ifade diizeylerinin arttigini, PtHsp100-02, 06, 08, 23, 26, 34, 38, 48, 53, 63, 66 ve 81
genlerinin ise 12., 24., ve 48. saat Orneklerinde uyarildigini saptanmiglardir. Bu

genlerin tuzluluk stresine karsi cevap mekanizmasi gelistirdigi sdylenebilir.
Calismamizda qRT-PZR yontemi ile ifade seviyelerini inceledigimiz PtHsp100-06,

11, 21, 32, 75 ve 80 genlerinin 6zellikle Geyve, N.03.368. A ve 1-214 Klonlarinda
yiiksek ifade oldugu tespit edilmistir. Bu klonlar igin Hsp100 genlerinin tuzluluk
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stresine kars1 koruyucu bir rol tistlendigi sdylenebilir. qRT-PZR analizi sonuglarina

gore Samsun klonunun ise tuzluluk stresine kars1 duyarli oldugu diisiiniilebilir.

PtHsp100-75 geninin tiim stres periyotlarinda ve farkli kavak taksonlarinda yiiksek
ifade oldugu goriilmiistiir. Bu genin farkli organizmalarda ortologu olan AT5G50920
(Arabidopsis thaliana), Sb08g007750 (Sorghum bicolor L.), Pgl_GLEAN_10032990
(Pennisetum glaucum L.) ve LOC_0s129g12850 (Oryza sativa L.) numarali genler i¢in
de; 1s1 ve kuraklik stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 tespit edilmistir (Ghatak
vd., 2016).

Genel Degerlendirme

Incelemede bulundugumuz {i¢ farkli transkriptom verisi ve deney sonuglari igin;
Kavak genomu igerisinde HsSps gen ailesinde tanimlanan gen dizilerinin tuzluluk stres
kosullarina cevap mekanizmasinin; uygulanan farkli stres periyotlarina ve izole edilen
doku farkliliklarina bagl olarak degiskenlik gosterebilecegi ongoriilmektedir. Genel
olarak ise gRT-PZR sonuglar1 ile RNA-Seq sonuglart uyum gostermistir. Hsps
genlerinin tuzluluk stresine verdigi degisik cevaplar genotipik varyasyonun sonucu
oldugu calismamizda ortaya cikarilmistir. SHSp genlerinin stres regiilasyonunda
onemli bir rol oynadigi belirlenmistir. Hem transkriptom verisi sonuglart hem de farkl
klonlarda uygulanan tuzluluk qRT-PZR sonuglar1 degerlendirildiginde; PtsHsp-11
geninin stres cevabinda kilit rol tasidigi saptanmistir. Gonzalez-Schain vd. (2015)
Celtik bitkisine uyguladiklari 1s1 stresi sonrasinda PtsHsp-11 geni ile benzer diziler
iceren LOC 0s02g52150 numarali Os/sHsp geninin de stres kosullarinda bizim
calismamizda belirledigimiz gibi arttig1 tespit edilmistir. Genel anlamda PtHsp40-117
geni tuzluluk stresi altinda yiiksek seviyede ifade olmustur. Bu genin dizileri bugday
bitkisinde (Triticum aestivum L.) Triplet 2969 kodlu gen ile; yine Arabidopsis
thaliana’da ortologu olan AT2G42750.1 nolu gen dizisi ile ilgili yapilan ¢alisma
sonuclarinda; benzer sekilde stres kosullarinda yiiksek seviyede ifade olmustur (Li,
vd., 2015). Bu durum PtHsp40-117 geninin, tuz stresine cevap mekanizmasinda kilit
bir rol tistlendigini kanitlamaktadir. Ayrica; PtHsp40-113 geni de tiim klonlar ve farkli

stres uygulama periyotlarinda etkin rol iistlenmistir. Bu genin farkli organizmalarda
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ortologu olan AT2G22360 (Arabidopsis thaliana), Sb07g000660 (Sorghum bicolor
L.), Pgl-GLEAN10030863 (Pennisetum glaucum L.) ve LOC_0s05g26926 (Oryza
sativa L.) numarali genlerin de farkli abiyotik stres kosullarinda ifade seviyelerinin
arttig1 calismalarda tespit edilmistir (Zhichang et al., 2010; Ghatak vd., 2016).
Sectigimiz PtHsp60-31, 33, 38 ve 49 genlerinin Populus nigra L.’nin iki klonunda
Geyve ve N. 03.368 A ve melez kavak olan Populus euramericana Dode. Guinier - I-
214 ve Populus deltoides Bartr. Samsun/I-77/51) klonlarinda tuzluluk stresi altinda
etken rolleri arastirllmistir. Genlerin tiim klonlarda 28. giin (uzun donem) stres
kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 tespit edilmistir. Uzun siireli stres kosullarinda
PtHsp60 genlerinin strese karsi koruyucu bir fonksiyon olusturdugu saptanmuistir.
PtHsp60-33’iin ortologu olan AT1G55490 (Arabidopsis thaliana) numarali genin de
tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin arttigi belirlenmistir (Taji vd., 2004). Bu sonug;
PtHsp60-33 geninin tuzluluk stres cevabinda rol aldigimi kanitlamaktadir. Segilen
PtHsp70-09, 12, 25 ve 33 genlerinin tuzluluk stresine karst Samsun klonunda ifade
olmadig1 saptanmustir. Tiim kavak klonlar1 igin PtHsp70-12, 25 ve 33 genlerinin gRT-
PZR profilleri transkriptom verisi sonuglar1 ile benzerlik gostermektedir. PtHsp70-33
geninin farkli organizmalarda ortologu olan AT4G16660 (Arabidopsis thaliana),
Sb04g030160 (Sorghum bicolor L.), Pgl_Glean_10006025 (Pennisetum glaucum L.)
ve LOC_0s02g48110 (Oryza sativa L.) numarali genlerin farkli abiyotik stres
kosullarinda ifade seviyelerinin arttig tespit edilmistir (Ghatak vd., 2016). Bu genin
stres kosullarinda hiicresel diizeyde gorevli oldugu ve dokuyu strese karst korudugu
ile iliskilendirilebilir. Caligmamizda Samsun klonu i¢in PtHsSp90-12 geni; diger
genlerden farkli olarak dikkat cekici bir sekilde strese karst koruyucu bir rol
listlenmistir. Transkriptom verisi sonuclar1 ile deney sonuglar1 karsilastirildiginda
PtHsp90-09 geninin tuz stresine karsi cevapta 6nemli oldugu saptanmigtir. PtHsp90-
09 geninin ortologu olan At2g04030 (Arabidopsis thaliana) numarali genin de
tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin arttig1 belirlenmistir (Taji vd., 2004). Ye vd.
(2011) calismalarinda PtHsp90-09 gen dizisi ile %82 benzerlik gosteren OsHsp85.88
nolu dizi i¢in (LOC_0Os08g38086.1 kodlu dizi) geltik (Oryza sativa L.) bitkisi fakli
dokularinda ve farkli abiyotik streslerde ifade seviyesinin arttigini belirlemislerdir. Bu
sonuglar PtHsp90-09 geninin tuzluluk stres cevabinda rol oynadigini kanitlamaktadir.

Caligmamizda qRT-PZR yontemi ile ifade seviyelerini inceledigimiz PtHsp100-06,
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11, 21, 32, 75 ve 80 genlerinin 6zellikle Geyve, N.03.368. A ve 1-214 klonlarinda
yiiksek ifade oldugu tespit edilmistir. Bu klonlar i¢in PtHsp100 genlerinin tuzluluk
stresine karsi koruyucu bir rol iistlendigi sdylenebilir. qQRT-PZR analizi sonuglarina

gore Samsun klonunun ise tuzluluk stresine kars1 duyarli oldugu diisiintilebilir.

PtHsp100-75 geninin tiim stres periyotlarinda ve farkli kavak taksonlarinda yiiksek
ifade oldugu goriilmiistiir. Bu genin farkli organizmalarda ortologu olan AT5G50920
(Arabidopsis thaliana), Sb08g007750 (Sorghum bicolor L.), Pgl_ GLEAN_10032990
(Pennisetum glaucum L.) ve LOC_0s129g12850 (Oryza sativa L.) numarali genler i¢in
de; 1s1 ve kuraklik stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 tespit edilmistir (Ghatak
vd., 2016). Farkli Hsps genlerinin stres tolerans mekanizmasindaki rolleri bir l¢tide
belirlenmis olsa da; daha fazla arastirma yapilarak detayli sekilde bu genlerin

fonksiyonlar1 belirlenebilir.

4.3.1.3. Kadmiyum stresi altinda hsps gen ailesi iiyelerinin transkriptom

analizleri ve belirlenen genlerin kavak taksonlarinda gen ifade seviyeleri

Kavak tiiriine ait arastiricilar tarafindan yapilmis olan agir metal stresine bagh
transkriptom verisi (RNA-Seq) ve Mikroarray verisi (ArrayExpress) ilgili veri
tabanlarindan indirilmistir. Ilgili okumalar biyoinformatik paket programi CLC
genomik (CLC Genomic Workbench v.8) ve GeneSpringGX 11.0 (Agilent) yazilim
programlarinda islenmistir. Elde edilen sonuglar tanimladigimiz tiim Hsps gen ailesi
tiyelerinin kod numaralar ile karsilastirilmis ve eslestirilmistir. Normalizasyon ve
dontisiim analizleri yapilmistir. Olusturulan veriler Permutmatrix yazilim programi

yardimiyla modellenmistir.

Gen gen ifadesi profilleri renk skalasina bagl kalinarak hiyerarsik kiimeleme haritasi
ile sentezlenmistir. E-MEXP-3741 kodlu microarray sonuglari tiim Hsps genleri potri
numaralart ile karsilastirilmistir. Fakat, sadece Hsp40 genlerine ait veri eldesi
saglanabilmistir. Diger Hsps (SHsp-Hsp60-Hsp70-Hsp90-Hsp100) gen aileleri igin

mevcut array sonuglarinda eslesen Potri (erisim) numarasi bulunamamistir. PtsSHsp
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genlerinin kadmiyum stres uygulamasi ve kontrol grubundaki skorlari farkli gen

ifadesi seviyeleri gostermistir.

PtsHsp genleri icin transkriptom verisi sonuglart ile deney sonuglarinin

karsilastirtlmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna ii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmastir (Ariani vd., 2015). Arastirma sonuglarini agik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Genomda agir metal stresi esnasinda ifade olan
genleri tespit etmislerdir. Indirilen ham verilerden; tanimladigimiz Potri. numarali
sHsp genlerine ait veri taramalar1 gergeklestirilmistir. Eslesen genlerin ¢inko
stresindeki ifade diizeylerine ait bilgiler elde edilmistir. Kadmiyum stresi altinda
SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak genlerinin %26’sinin stres kosullarinda
ifade seviyesinin arttigi belirlenmistir. %15°1 ise orta derecede bir gen ifadesi
gostermistir. Genlerin %35’inin stres kosullarinda az ifade oldugu dikkat ¢ekmistir.
Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtsHsp-13-44
genleri deneysel asama igin segilmistir. PtsHsp-03-54 genleri ise ifade seviyesi azalan
grup olarak segilmistir. N.03.368.A ve 1-214 klonunda PtsHsp-54 geninin kontrol
grubuna gore agir metal stresi altinda ifadesinin arttigi belirlenmistir. PtsHsp-44
geninin ifade seviyesi bu klonlarda artig gostermistir. Klonlarin kadmiyum stresine
kars1 hassasiyet gosterdikleri diisiiniilebilir. PtsHsp-03 geninini, Oryza sativa L.
bitkisinde ortologu olan LOC_0s03g16030.1 nolu genin; sicaklik stresine karsi
molekiiler diizeyde yiiksek seviyede regiile oldugunu belirtmislerdir (M. Kim, vd.,
2015). Arabidopsis thaliana L. bitkisinde ortologu olan AT1G53540 (Hsp 17.6) ve
AT3G46230 (Hspl17.4) genlerinin de sicaklik stresinde yiiksek ifade oldugu
belirlenmistir (Rizhsky vd., 2004). Bu arastirma sonuglarinda da bu gen [1-214
klonunda yiiksek ifade olmustur. Diger klonlar i¢in genin baskilanmis oldugu

diistiniilebilir.

PtsHsp-54 geninin ortologu olan AT4G27670 (Hsp21) geni sicaklik stresine cevap
olusturmustur (E. Kim, Ly, Hatherell ve Schroeder, 2012). Calismamizda bu genin;
N.03.368 A ve 1-214 kavak klonlarinda yiiksek ifade oldugu saptanmistir. PtsHsp-13
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geninin Arabidopsis thaliana L. bitkisinde ortologu olan At5g59720 geni sicaklik
stresinde yiiksek seviyede ifade olmustur (Ruan, 2012).

PtHsp40 genleri icin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonucglarinin

karsilastirtlmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna tii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmistir (Ariani vd., 2015). Arastirma sonuglarini acik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Bu veri arsivinden PtHsp40 genleri ile eslesme
gosterenler analiz edilmistir. PtHSp40 genlerinin bu veriler kapsaminda %26’sinin
stres kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterdigi saptanmistir. Genlerin %11 inin strese
karsi1 orta derecede ifade oldugu belirlenmistir. % 60 oraninda ise kontrol grubuna gére
stres kosullarinda gen ifade seviyesinde bir azalma oldugu tespit edilmistir. Ayrica
Jiali vd. (2013) yilinda Populus x canescens kavak tiiriine 20 giin boyunca 200 uM
CdSO4 kadmiyum vermislerdir. Sonuglari A-AFFY-131-E-MEXP-3741 kod
numarast ArrayExpress veri bankasma kaydetmislerdir. Array sonuglari
incelendiginde  ise;  PtHsp40-48-74-92-101-109-113-117-129-137  genlerinin
kadmiyum stres kosullarina karsi cevap olusturdugu dikkat ¢ekmistir. Transkriptom
verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp40-36-117 genleri deneysel
asama i¢in se¢ilmistir. PtHsp40-17-69 genleri ise ifade seviyesi azalan grup olarak
secilmigtir. N.03.368A kavak klonu kadmiyum stresine cevap mekanizmasi
gelistirmistir. Geyve, [-214, Samsun ve Titrek kavak klonlarmin ise strese karsi duyarli
olabilecegi tespit edilmistir. PtHsp40-17 geninin Arabidopsis thaliana’da ortologu
olan AT2G17880 kodlu protein dizisi epigenetik acidan stres uyarimlarinda kontrol
grubununa gore farkli bir uyarim géstermemistir (Najafi Majdabadi Farahani, 2013).
Bu sonu¢ hem transkriptom verileri ile hem de deney sonuglar1 ile benzerlik
gostermektedir. Bu genin stres tolerans mekanizmasinda dolayli gérev almasi ile
iliskilendirebilir. PtHsp40-117 geni transkriptom verisi, array E-MEXP-3741
sonuglarina gore ve calistigimiz diger bir abiyotik stres olan tuzluluk stresi altinda
yiiksek seviyede ifade olmustur. Bu genin Arabidopsis thaliana’da ortologu olan
AT2G42750.1 nolu gen dizisi ile ilgili yapilan ¢alisma sonuglarinda; benzer sekilde
stres kosullarinda yiiksek seviyede ifade olmustur (Li, vd., 2015). Calismamizda
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kadmiyum stres kosullarinda genin sadece N.03.368 A klonu i¢in strese kars1 cevap

mekanizmasinda rol iistlendigi saptanmustir.

PtHsp60 genleri icin transkriptom verisi sonuglart ile deney sonu¢larinin

karsilastirtlmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna tii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmistir (Ariani vd., 2015). Arastirma sonuglarini acik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Genomda agir metal stresi esnasinda ifade olan
genleri tespit etmislerdir. indirilen ham verilerden; tamimladigimiz Potri. numarali
Hsp60 genlerine ait veri taramalar1 gerceklestirilmistir eslesen genlerin c¢inko
stresindeki ifade diizeylerine ait bilgiler elde edilmistir. Kadmiyum stresi altinda
SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak genlerinin %25’inin uzun siireli stres
kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterirdigi belirlenmistir. Genlerin % 47’sinin stres
kosullarina cevabinin orta derece oldugu saptanmaistir. % 25 oraninda ise genlerin ifade

seviyesinde azalma goriilmiistiir.

Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp60-12-42
genleri deneysel asama i¢in secilmistir. PtHsp60-06-33 genleri ise ifade seviyesi orta
derecede ifade olan grup olarak secilmistir. Geyve klonunun diger klonlara gore strese
karsi daha duyarli olabilecegi belirlenmistir. PtHsp60-12 geninin 1-214 klonunda
yiiksek oranda ifade oldugu saptanmistir. Yine N.03.368A ve Titrek kavak klonunda
da ifade diizeyinin artmasi dikkat ¢ekici olmustur. HsSp60 genlerinin strese karsi cevap
olustugu tespit edilmistir. PtHsp60-12 geninin ile ortologu olan Arabidopsis
thaliana’da  AT3G23990.1 kodlu gen ve Oryza sativa’da ortologu olan
LOC_0s03g04970.1 kodlu genin normal kosullarda proteinlerin katlanmalarinda
onemli bir islevi oldugunu ve degisik stres kosullarinda yiiksek ifade oldugunu
saptamiglardir (Demirevska vd., 2008). Sonuglar bizim ¢aligmamiz ile ortiismektedir.
PtHsp60-12 geninin fonksiyonel agidan hem normal sartlarda hem de stres

kosullarinda 6nemli bir rol aldig: diistiniilebilir.
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PtHsSp70 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirtlmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna ii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmistir (Ariani vd., 2015). Aragtirma sonuglarini agik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Genomda agir metal stresi esnasinda ifade olan
genleri tespit etmislerdir. Indirilen ham verilerden; tanimladigimiz Potri. numarali
Hsp70 genlerine ait veri taramalar1 gergeklestirilmistir eslesen genlerin c¢inko
stresindeki ifade diizeylerine ait bilgiler elde edilmistir. Kadmiyum stresi altinda
SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp70-01-02-07-08-13-21-28
genlerinin ifade seviyesinde artig gozlemlenmistir. Genlerin % 62’sinde ifade
seviyesinin azaldigi tespit edilmistir. PtHsp70-25-29-31-34 genlerinin hem kontrol
grubu hem de stres uygulama gruplarinda gen ifade seviyelerinde degiskenlik olmadigi
belirlenmistir. Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ve orta ekpresyon
gosteren PtHsp70-09-21-28 genleri deneysel asama i¢in se¢ilmistir. PtHsp70-24 geni

ise ifade seviyesi azalan grup olarak belirlenmistir.

Secilen PtHsp70 genlerine ait deney sonuglar1 incelendiginde Geyve, N.03.368A ve I-
214 klonlar1 kadmiyum stres kosullarina karsi bir cevap olusturmustur. Samsun ve
Titrek kavak klonlarinin ise diger klonlara goére strese karsi duyarliliginin yiiksek
olabilecegi ongoriilmektedir. PtHsp70-21 geni ile ortolog olan Arabidopsis thaliana
AT2G32120 kodlu gen icin yiiksek tuz stresinde ve sivi kaybinda (dehidrasyon)
uyarildigi tespit edilmistir (Liu ve Zhu, 1998). Ayrica yliksek sicaklik stresinde de gen
ifadesiunun arttig1 saptanmistir (Lim vd., 2006).

Bu arastirmada ifadesi artan PtHsp70-28 geni i¢in de stres kosullarinda ifade
seviyesinin arttig1 belirlenmistir (Lim vd., 2006; Yang vd., 2014). PtHsp70-09 geni ile
ortolog olan Oryza sativa LOC_0s05g23740 kodlu gen i¢in strese cevap olusturdugu
calismalarda belirlenmistir (Wei vd., 2009). Ayrica PtHsp70-09 geninin farkl
organizmalarda ortologu olan AT5G49910 (Arabidopsis thaliana), Sb08g009580
(Sorghum bicolor L.), Pgl GLEAN_10002651 (Pennisetum glaucum L.) ve
LOC_0s12g14070 (Oryza sativa L.) numarali genler igin de; 1s1 ve kuraklik stres
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kosullarinda ifade seviyelerinin arttig1 tespit edilmistir (Ghatak vd., 2016). PtHsp70-
24 geninin ortologu olan Oryza sativa LOC_0s05¢g38530 kodlu genin sicaklik stresine
cevap olusturdugu saptanmustir (Jeong ve Jung, 2015). Calisma sonuglarimiz ile

benzer bulgular saptanmustir.

PtHsSp90 genleri igin transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirilmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna ii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmistir (Ariani vd., 2015). Aragtirma sonuglarini agik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Genomda agir metal stresi esnasinda ifade olan
genleri tespit etmislerdir. indirilen ham verilerden; tanimladigimiz Potri. numaral
Hsp90 genlerine ait veri taramalari gergeklestirilmistir eslesen genlerin ¢inko
stresindeki ifade diizeylerine ait bilgiler elde edilmistir. Kadmiyum stresi altinda
SRP018922 transkriptom verisine bagli olarak PtHsp90-04-05-10-12 genlerinin stres
kosullarinda yiiksek gen ifadesi gosterirdigi goriilmistiir. PtHsp90-01-02-03-06-08-
09-11 genlerinin kisa siireli stres kosullarina karsi cevap mekanizmasi gelistirdigi
saptanmistir. Transkriptom verisine bagli kalinarak yiliksek ekpresyon gosteren
PtHsp90-10-12 genleri deneysel asama igin secilmistir. PtHsp90-07 geni ifade
seviyesi orta derece olarak belirlenmistir. PtHsp90-02 geni ise ifade seviyesi azalan
grup icin secilmistir. Geyve, Samsun ve Titrek kavak klonlarinin kadmiyum stresine
karst duyarli olabilecegi saptanmistir. N.03.368A ve [-214 klonlar ise strese karsi
cevap olusturmustur. N.03.368A klonu diger klonlara gore kadmiyum stresine karsi
secilen tiim genler i¢in yliksek ifade olmustur. PtHsp90-02 geninin %91 eslesme ile
ortologu olan AT5G56000 kodlu Arabidopsis thaliana bitkisinde ve %89 eslesme ile
LOC_0s08g39140 kodlu Oryza sativa bitkisinde yapilan ¢alismalarda genin kuraklik
stresinde ifade seviyesinin arttig1 goriilmiistiir (Hasegawa vd., 2006; Landi, Hausman,
Guerriero ve Esposito, 2017). PtHsp90-02 geninin deneysel ¢alismamizda N.03.368A
ve 1-214 klonlarinda ifade diizeyi yiiksek saptanmistir. PtHsp90-10 geni ile ortolog
olan Arabidopsis thaliana AT3G07770 kodlu genin sicaklik stresinde ifade diizeyinin
arttig1 belirlenmistir (Zhang, Vierling ve Tonsun, 2016). Fakat baska bir ¢alismada
PtHsp90-10 geni igin ortologu olan Oryza sativa bitkisinde LOC_0s12g32986 kodlu
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genin kuraklik stresinde diisiik regiilasyon gosterdigi saptanmistir (Zhang vd., 2016).
Yine PtHsp90-10 geninin ortologu olan At2g04030 (Arabidopsis thaliana) numarali
genin de tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin arttig1 belirlenmistir (Taji vd., 2004).
Bu genin stres kosullarina karsi; farkli ifade seviyelerinde degisik streslerde farkli

yanitlar olusturabilecegi ile iliskilendirilebilir.

PtHsp100 genleri i¢in transkriptom verisi sonuglari ile deney sonuglarinin

karsilastirtlmasi

Melez kavak olan Populus x canadensis-1-214 klonuna ii¢ hafta siiresince Cinko (Zn)
stresi uygulanmistir (Ariani vd., 2015). Arastirma sonuglarini acik arsiv veri bankasina
(SRA-SRP018922) kaydetmislerdir. Genomda agir metal stresi esnasinda ifade olan
genleri tespit etmislerdir. indirilen ham verilerden; tanimladigimiz Potri. numaral
Hspl00 genlerine ait veri taramalari gerceklestirilmistir eslesen genlerin ¢inko
stresindeki ifade diizeylerine ait bilgiler elde edilmistir. Kadmiyum stresi altinda
SRP018922 transkriptom verisine bagl olarak genlerin % 47’sinin stres kosullarinda
yiiksek gen ifadesi gosterdigi goriilmiistiir. % 38’1 i¢in igin stres kosularinda ifade

seviyesinin azaldigi belirlenmistir.

Transkriptom verisine bagli kalinarak yiiksek ekpresyon gosteren PtHsp100-29-51-71
genleri deneysel asama igin segilmistir. PtHsp100-22 geni ifade seviyesi azalan grup
olarak segilmistir. Fakat ¢alismanin deneysel sonuglarinda N.03.368A ve Samsun
klonunda PtHsp100-22 geninin ifade seviyesinin yiiksek oldugu tespit edilmistir. Bu
genin Arabidopsis thaliana (AT3G05530) bitkisinde de strese cevap geni oldugu
belirlenmistir (Shameer, 2016). N.03.368A klonunun diger klonlara gére kadmiyum
stresine karsi, secilen tiim genler i¢in ifade seviyesinde artis oldugu tespit edilmistir.
Bu sonu¢ N.03.368 A klonunun kadmiyum stresine karsi daha direngli oldugunu
diistindiirmektedir. PtHsp100-51 geninin ortologu olan Arabidopsis thalina’da
AT4G27680 kodlu genin yiiksek sicaklik stresinde yiiksek ifade oldugunu
saptamislardir (Yokotani vd., 2008). Caligma sonuglar1 hem transkriptom verileri hem
de deney sonuglari ile ortlismektedir. Bu genin strese cevap agisindan énemli oldugu

ifade edilebilir.
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Genel Degerlendirme

Incelenen transkriptom verisi ve deney sonuglari i¢in; Kavak genomu igerisinde Hsps
gen ailesinde tamimlanan gen dizilerinin kadmiyum stres kosullarina cevap
mekanizmasinin; uygulanan farkli stres periyotlarna ve izole edilen doku
farkliliklarina bagl olarak degiskenlik gosterebilecegi ongoriilmektedir. Genel olarak
ise qQRT-PZR sonuglar1 ile RNA-Seq sonuglari uyum goéstermistir. Hsps genlerinin
kadmiyum stresine verdigi degisik cevaplar genotipik varyasyonun sonucu oldugu
calismamizda ortaya ¢ikarilmistir. HSpsS genlerinin strese karsi korucu bir rol oynadigi
belirlenmistir. Ayrica, Kavak tiirlerinde kadmiyum stresinin kimyasal, morfolojik ve
proteomik olarak incelendigi calismada; yaprak dokularinda meydana gelen zararin
gorsel agidan bu caligma ile benzer oldugu saptanmistir (Marmiroli, Imperiale, Maestri
ve Marmiroli, 2013). PtsHsp-54 geninin ortologu olan AT4G27670 (Hsp21) geni
sicaklik stresine cevap olusturmustur (E. Kim vd., 2012). Calismamizda bu genin;
N.03.368 A ve 1-214 kavak klonlarinda yiiksek ifade oldugu saptanmistir. PtsHsp-13
geninin Arabidopsis thaliana L. bitkisinde ortologu olan At5g59720 geni sicaklik
stresinde yiiksek seviyede ifade olmustur (Ruan, 2012). PtHsp40-17 geninin
Arabidopsis thaliana’da ortologu olan AT2G17880 kodlu protein dizisi epigenetik
acidan stres uyarimlarinda kontrol grubununa goére farkli bir uyarim gostermemistir
(Najafi Majdabadi Farahani, 2013). Bu sonug, hem transkriptom verileri ile hem de
deney sonuglari ile benzerlik gostermektedir. Bu genin stres tolerans mekanizmasinda
dolayli gérev almasi ile iligkilendirebilir. PtHsp40-117 geni transkriptom verisi, array
E-MEXP-3741 sonuclarina gore ve ¢alistigimiz diger bir abiyotik stres olan tuzluluk
stresi altinda yiiksek seviyede ifade olmustur. Bu genin Arabidopsis thaliana’da
ortologu olan AT2G42750.1 nolu gen dizisi ile ilgili yapilan ¢alisma sonuglarinda;
benzer sekilde stres kosullarinda yiiksek seviyede ifade olmustur (Li, vd., 2015).
Calismamizda kadmiyum stres kosullarinda genin sadece N.03.368 A klonu i¢in strese
karst cevap mekanizmasinda rol istlendigi saptanmistir. PtHSp60-12 geninin ile
ortologu olan Arabidopsis thaliana’da AT3G23990.1 kodlu gen ve Oryza sativa’da
ortologu olan LOC 0s03g04970.1 kodlu genin normal kosullarda proteinlerin
katlanmalarinda 6nemli bir islevi oldugunu ve degisik stres kosullarinda ytiksek ifade

oldugunu saptamiglardir (Demirevska vd., 2008). Sonuglar yiiriitiilen bu ¢alisma ile
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ortiismektedir. PtHsSp60-12 geninin fonksiyonel agidan hem normal sartlarda hem de
stres kosullarinda 6nemli bir rol aldig: diistiniilebilir. Segilen PtHsp70 genlerine ait
deney sonuglar incelendiginde; Geyve, N.03.368A ve I-214 klonlar1 kadmiyum stres
kosullarina kars1 bir cevap olusturmustur. Samsun klonu ve Titrek kavak’in ise diger
tiir/klonlara gore strese karsi duyarliligmin yiiksek olabilecegi ongoriilmektedir.
PtHsp70-21 geni ile ortolog olan Arabidopsis thaliana AT2G32120 kodlu gen i¢in
yiiksek tuz stresinde ve sivi kaybinda (dehidrasyon) uyarildigi tespit edilmistir (Liu ve
Zhu, 1998). Ayrica yiiksek sicaklik stresinde de gen ifadesiunun arttigi saptanmistir
(Lim vd., 2006). Calismamizda gen ifadesiu artan PtHsp70-28 geni i¢in de stres
kosullarinda ifade seviyesinin arttig1 belirlenmistir (Lim vd., 2006; Yang vd., 2014).
PtHsp70-09 geni ile ortolog olan Oryza sativa LOC_0s05g23740 kodlu gen igin strese
cevap olusturdugu ¢alismalarda belirlenmistir (Wei vd., 2009). Ayrica PtHsp70-09
geninin farkli organizmalarda ortologu olan AT5G49910 (Arabidopsis thaliana),
Sb08g009580 (Sorghum bicolor L.), Pgl_ GLEAN_ 10002651 (Pennisetum glaucum
L.) ve LOC_0s12g14070 (Oryza sativa L.) numarali genler i¢in de; 1s1 ve kuraklik
stres kosullarinda ifade seviyelerinin arttigi tespit edilmistir (Ghatak vd., 2016).
PtHsp70-24 geninin ortologu olan Oryza sativa LOC_0s05g38530 kodlu genin
sicaklik stresine cevap olusturdugu saptanmistir (Jeong ve Jung, 2015). Calisma
sonuglarimiz ile benzer bulgular saptanmigtir. N.03.368A ve 1-214 klonlar ise strese
kars1 cevap olusturmustur. N.03.368A klonu diger klonlara gére kadmiyum stresine
kars1 secilen tiim genler icin yiiksek ifade olmustur. PtHsp90-02 geninin %91 eslesme
ile ortologu olan AT5G56000 kodlu Arabidopsis thaliana bitkisinde ve %89 eslesme
ile LOC_0s08g39140 kodlu Oryza sativa bitkisinde yapilan ¢aligmalarda genin
kuraklik stresinde ifade seviyesinin arttig1 goriilmiistiir (Hasegawa vd., 2006; Landi,
Hausman, Guerriero ve Esposito, 2017). PtHsp90-02 geninin deneysel ¢alismamizda
N.03.368A ve 1-214 klonlarinda ifade diizeyi yiiksek saptanmistir. PtHsp90-10 geni
ile ortolog olan Arabidopsis thaliana AT3G07770 kodlu genin sicaklik stresinde ifade
diizeyinin arttig1 belirlenmistir (Zhang, Vierling ve Tonsun, 2016). Fakat bagka bir
calismada PtHsp90-10 geni igin ortologu olan Oryza sativa bitkisinde
LOC Os12g32986 kodlu genin kuraklik stresinde diisiik regiilasyon gdosterdigi
saptanmistir (Zhang vd., 2016). Yine PtHsp90-10 geninin ortologu olan At2g04030

(Arabidopsis thaliana) numarali genin de tuzluluk stresi altinda ifade seviyesinin
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arttig1 belirlenmistir (Taji vd., 2004). Bu genin stres kosullarina karst; farkli ifade
seviyelerinde degisik streslerde farkli yanitlar olusturabilecegi ile iliskilendirilebilir.
Farkli Hsps genlerinin stres tolerans mekanizmasindaki rolleri bir dlgiide belirlenmis
olsa da; daha fazla arastirma yapilarak detayli sekilde bu genlerin fonksiyonlar

belirlenebilir.

4.3.1.4. Farklh kavak taksonlarinda ve stres faktorlerinin etkisinde gen ifadesi

artan/azalan Hsps gen ailesi iiyeleri

RNA Seq ve Array verilerine bagli olarak deneysel ¢calismada se¢imi yapilan HSps gen
ailesi tiyelerinin fakli kavak taksonlarinda gosterdigi gen ifade seviyelerinine ai 6zet
sonuclar Tablo 4.15, Tablo 4.16, Tablo 4.17, Tablo 4.18, Tablo 4.19 ve Tablo 4.20’de
verilmistir. Tablolarda gen ifade diizeyleri, kontrol grubuna gore artanlar icin “+7;

({34

azalanlar igin ise simgeleri ile gosterilmistir. Karsilig1 bos birakilan taksonlar ve

genler i¢in ilgili stres uygulanmamustir.

Tablo 4.16. P. nigra-Geyve klonunda Hsps genlerinin strese bagl gen ifade seviyesi

KLON/ Hsps  Kurakhik _ Tuzluluk Ka?mlyum
TUR Hsps/Siire 14g 289 | Hsps/Siire 28g
PtsHsp-11 + + PtsHsp-03 -
PtsHsp-17 + + PtsHsp-13 +
sHsp PtsHsp-21 ¥ ¥ | PtsHsp44 =+
PtsHsp-36 + - PtsHsp-54 +
PtsHsp-38 + -
PtHsp40-97 - + PtHsp40-17 +
PtHsp40-105 - + PtHsp40-117 -
P nigra- Hsp40 PtHspd0-113  +  + | PtHspd036  +
Geyve PtHsp40-117 - + PtHsp40-69 -
PtHsp60-31 + + | PtHsp60-06 -
PtHsp60-33 + + PtHsp60-42 -
Hsp60 PtHsp60-38  +  + | PtHsp60-33 -
PtHsp60-49 + + PtHsp60-12 -
PtHsp70-09 + - PtHsp70-21 +
PtHsp70-12 + + PtHsp70-24 +
Hsp70 PtHsp70-25  +  + | PtHsp70-09  +
PtHsp70-33 + + | PtHsp70-28 -
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Tablo 4.16’nin devami

PtHsp90-02 + + PtHsp90-02 -
PtHsp90-07 + + | PtHsp90-07 -
Hsp90 PtHsp90-09 + + PtHsp90-10 +
P. nigra- PtHsp90-12 + + | PtHsp90-12  +
Geyve PtHsp100-06 - + | PtHspl00-22 -
PtHsp100-11 + - PtHsp100-51 -
PtHsp100-21 + + PtHsp100-29 -
Hsp100 PtHsp100-32 + - | PtHsp100-71  +
PtHsp100-75 + +
PtHsp100-80 + +
Tablo 4.17. P. nigra-N.03.368A klonunda Hsps genlerinin strese bagli gen ifade seviyesi
a Tuzluluk Kadmiyum
KLON/TUR Hsps Kurakhk
Hsps/Siire 149. 2849. Siire 28.0.
PtsHsp-11/ + + PtsHsp-03/ -
PtsHsp-17/ - + PtsHsp-13/ -
sHsp PtsHsp-21/ ; + PtsHsp-44/ +
PtsHsp-36/ - - PtsHsp-54/ +
PtsHsp-38/ - +
PtHsp40-97/ - - PtHsp40-17/ +
Hsp40 PtHsp40-105/ - - PtHsp40-117/ +
PtHsp40-113/ + + PtHsp40-36/ +
. PtHsp40-117/ + + PtHsp40-69/ +
P. nigra-
N.03.368 A PtHsp60-31/ + + PtHsp60-06/ +
Hsp60 PtHsp60-33/ + + PtHsp60-42/ -
PtHsp60-38/ + + PtHsp60-33/ -
PtHsp60-49/ + + PtHsp60-12/  +
PtHsp70-03 - | PtHsp70-09/ + + PtHsp70-21/ +
PtHsp70-04 - | PtHsp70-12/ + + PtHsp70-24/ +
PtHsp70-09 - | PtHsp70-25/ + + PtHsp70-09/ +
PtHsp70-10 - | PtHsp70-33/ + + PtHsp70-28/ +
PtHsp70-12 -
PtHsp70-16  +
Hsp70  pysp70-17 -
PtHsp70-20 -
PtHsp70-23 -
PtHsp70-24 -
PtHsp70-25 -
PtHsp70-26 +
PtHsp70-33 -
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Tablo 4.17’nin devami

PtHsp90-02/

PtHsp90-02/

Hsp90

PtHsp90-07/

PtHsp90-07/

PtHsp90-09/

PtHsp90-10/

PtHsp90-12/

PtHsp90-12/

P. nigra-

PtHsp100-06/

PtHsp100-22/

N.03.368 A

PtHsp100-11/

PtHsp100-51/

Hsp100

PtHsp100-21/

PtHsp100-29/

PtHsp100-32/

PtHsp100-71/

PtHsp100-75/

PtHsp100-80/

Tablo 4.18. 1-214 kionunda Hsps genlerinin strese bagh gen ifade seviyesi

Tuzluluk Kadmiyum
K]I:I‘?IL\I/ hisps Y 4 Hsps/Siire 149 289 Hsps/Siire 289
PtsHsp-11 + - PtsHsp-03 +
PtsHsp-17 + + PtsHsp-13 -
sHsp PtsHsp-21 + + PtsHsp-44 +
PtsHsp-36 i - PtsHsp-54 +
PtsHsp-38 - -
PtHsp40-97 + + PtHsp40-17 +
Hsp40 PtHsp40-105 + + PtHsp40-117 -
PtHsp40-113 + + PtHsp40-36 -
PtHsp40-117 + - PtHsp40-69 -
PtHsp60-31 + + PtHsp60-06 -
Hsp60 PtHsp60-33 + + PtHsp60-42 -
1-214 PtHsp60-38 + + PtHsp60-33 -
PtHsp60-49 + + PtHsp60-12 +
PtHsp70-09 + + PtHsp70-21 -
Hsp70 PtHsp70-12 + + PtHsp70-24 +
PtHsp70-25 + + PtHsp70-09 +
PtHsp70-33 + + PtHsp70-28 +
PtHsp90-02 + + PtHsp90-02 +
Hsp90 PtHsp90-07 + + PtHsp90-07 -
PtHsp90-09 + + PtHsp90-10 +
PtHsp90-12 + + PtHsp90-12 +
PtHsp100-06 + - PtHsp100-22 +
PtHsp100-11 - - PtHsp100-51 -
Hsp100 ) ) )

PtHsp100-21

PtHsp100-29

PtHsp100-32

PtHsp100-71

PtHsp100-75

PtHsp100-80

232



Tablo 4.19. Samsun klonunda Hsps genlerinin strese bagl gen ifade seviyesi

KLON/ Tuzluluk Kadmiyum
- Hsps  Kurakhk
TUR P e Hsps/Siire 14g  28g | Hsps/Siire 28g
PtsHsp-11 + + PtsHsp-03 -
PtsHsp-17 + + PtsHsp-13 -
sHsp P p
PtsHsp-21 - - PtsHsp-44 -
PtsHsp-36 + + PtsHsp-54 -
PtsHsp-38 + +
PtHsp40-97 - + PtHsp40-17 -
PtHsp40-105 - + PtHsp40-117 -
Hsp40 P P
PtHsp40-113 + + PtHsp40-36 +
PtHsp40-117 - - PtHsp40-69 -
PtHsp60-31 + + PtHsp60-06 +
PtHsp60-33 + + PtHsp60-42 +
Hsp60 P s
PtHsp60-38 + + PtHsp60-33 -
Samsun PtHsp60-49 + + PtHsp60-12 -
PtHsp70-09 - - PtHsp70-21 -
PtHsp70-12 - - PtHsp70-24 -
Hsp70 b P
PtHsp70-25 - - PtHsp70-09 -
PtHsp70-33 - + PtHsp70-28 -
PtHsp90-02 - - PtHsp90-02 -
PtHsp90-07 - - PtHsp90-07 -
Hsp90 P SP
PtHsp90-09 - - PtHsp90-10 -
PtHsp90-12 + + PtHsp90-12 -
PtHsp100-06 - - PtHsp100-22  +
PtHsp100-11 - - PtHsp100-51 -
HSplOO PtHSplOO-Zl - - PtH5p100-29 -

PtHsp100-32 -

PtHsp100-71

PtHsp100-75 -

PtHsp100-80 -

Tablo 4.20. Titrek kavak (TK) tiiriinde Hsps genlerinin strese bagli gen ifade seviyesi

Tuzluluk Kadmiyum
KLON/ Hsps  Kurakhk — Heli — yu
TUR Hsps/Siire 149 28g | Hsps/Siire 289
PtsHsp-11 PtsHsp-03 -
PtsHsp-17 PtsHsp-13 -
sHsp 0 2
TK PtsHsp-21 PtsHsp-44 -
PtsHsp-36 PtsHsp-54 -
PtsHsp-38
PtHsp40-97 PtHsp40-17 +

PtHsp40-105

PtHsp40-117
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Tablo 4.20’nin devami

TK

PtHsp40-113 PtHsp40-36 -
PtHsp40-117 PtHsp40-69 +
PtHsp60-31 PtHsp60-06 +
PtHsp60-33 PtHsp60-42 +
Hsp60 P P
PtHsp60-38 PtHsp60-33 -
PtHsp60-49 PtHsp60-12 +
PtHsp70-09 PtHsp70-21 -
PtHsp70-12 PtHsp70-24 -
Hsp70 P P
PtHsp70-25 PtHsp70-09 -
PtHsp70-33 PtHsp70-28 +
PtHsp90-02 PtHsp90-02 -
PtHsp90-07 PtHsp90-07 +
Hsp90 P P
PtHsp90-09 PtHsp90-10 -
PtHsp90-12 PtHsp90-12 -
PtHsp100-06 PtHsp100-22 +
PtHsp100-11 PtHsp100-51 -
Hsp100 PtHsp100-21 PtHsp100-29 +

PtHsp100-32

PtHsp100-71

PtHsp100-75

PtHsp100-80

Tablo 4.21. P.nigra-N.62.191 klonunda Hsps genlerinin strese bagh gen ifade seviyesi

.. Tuzluluk Kadmiyum
KLON/TUR Hsps Kurakhik
Hsps/Siire 14.9. 28.g. Siire 28.0.
PtsHsp-11 PtsHsp-03
PtsHsp-17 PtsHsp-13
sHsp PtsHsp-21 PtsHsp-44
PtsHsp-36 PtsHsp-54
P.nigra- PtsHsp-38
N.62.191 PtHsp40-97 PtHsp40-17
Hsp40 PtHsp40-105 PtHsp40-117
PtHsp40-113 PtHsp40-36
PtHsp40-117 PtHsp40-69
PtHsp60-31 PtHsp60-06
Hsp60 PtHsp60-33 PtHsp60-42
PtHsp60-38 PtHsp60-33
PtHsp60-49 PtHsp60-12
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Tablo 4.21’in devami

PtHsp70-03 - PtHsp70-09 PtHsp70-21
PtHsp70-04 - PtHsp70-12 PtHsp70-24
PtHsp70-09 - PtHsp70-25 PtHsp70-09
PtHsp70-10 - PtHsp70-33 PtHsp70-28
PtHsp70-12 -
PtHsp70-16  +
PtHsp70-17 -
Hsp70
PtHsp70-20 -
PtHsp70-23 -
PtHsp70-24 -
PtHsp70-25 +
PtHsp70-26  +
P.nigra- PtHsp70-33  +
PtHsp90-02 PtHsp90-02
N PtHsp90-07 PtHsp90-07
Hsp90 Spe- SpeY-
PtHsp90-09 PtHsp90-10
PtHsp90-12 PtHsp90-12
PtHsp100-06 PtHsp100-22
PtHsp100-11 PtHsp100-51
Hsp100 PtHsp100-21 PtHsp100-29
PtHsp100-32 PtHsp100-71

PtHsp100-75

PtHsp100-80

4.3.2. Atomik Absorbsiyon Cihazi (AAS) ile Kavak Dokularinda Kadmiyum

Birikiminin Olgiilmesi

Topraktaki Cd birikimi insan sagligi i¢in ciddi bir tehdit olusturmaktadir. Topraktaki
Cd seviyesini azaltmak i¢in ¢esitli teknolojiler gelistirilmistir. Bu teknolojilerden biri
topraktaki Cd absorbe etmek icin bitkilerin depo olarak kullanimi yani
fitoremediasyondur. Cd depolayan bitkilerin hasat edilmesi ile topragin
temizlenmesidir. Cd ile kirlenmis topraklarda fitoremediasyonun basaris1 dokularinda
Cd birikmesine olanak saglayacak bitkilerin secilmesine baglidir. Kavak taksonlar
fitoremediasyon i¢in kullanimi 6nerilmektedir (Kramer 2010). Ciinkii kavak agaci
tiirleri hizli biiyiime gosteren, derin kok sistemine ve kisa rotasyon zamanlarina sahip

olmasindan dolayi, tercih edilmektedir (Di Lonardo vd., 2011).
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Atomik absorbsiyon cihazi yardimiyla Kavak taksonlarmin yaprak, kok ve dal
dokularinda kadmiyum birikim miktar1 belirlenmistir. Yaprak doku Orneklerinin
analizleri sonucunda; kadmiyum miktar1 en yiiksek Populus tremula L.’da 12,45 ppm
diizeyinde tespit edilmistir. En az kadmiyum birikimi ise 0,84 ppm diizeyinde Populus
alba L. kavak tiirtinde belirlenmistir K6k doku orneklerinin analizleri sonucunda;
kadmiyum miktar1 en yiiksek 1-214°de (Populus euramericana Dode. Guinier / | 214)
34 ppm diizeyinde tespit edilmistir. En az kadmiyum birikimi ise 4,6 ppm diizeyinde
Populus alba L. kavak tiiriinde belirlenmistir. Dal doku Orneklerinin analizleri
sonucunda ise; kadmiyum miktar1 en yiiksek Populus deltoides Bartr. Samsun (I-
77/51) klonunda 5,54 ppm diizeyinde tespit edilmistir. En az kadmiyum birikimi ise
0,44 ppm diizeyinde Populus nigra L. - Geyve kavak klonunda belirlenmistir. Yapragi
doken tiirler i¢in yaprak dokusunda kadmiyum birikiminin tahmini olarak ortalama 0.1
ile 17 ppm arasinda olabilecegi belirlenmistir. Ak¢aagagta yaprak dokusunda 1.6 ppm,
govde kisminda 4.9 ppm kadmiyum birikimi saptanmistir. S6giit bitkisinde ise yaprak
dokusunda ortalama 15.7 ppm ve gévde kisminda 37.6 ppm birikim oldugu tespit
edilmistir. Populus tremuloides Michx.’de ise yaprak aksaminda 7.7 ve govde
aksaminda 13.7 olarak kadmiyum birikimi goriilmistiir (Shacklette, 1972). Arastirma

sonuglar1 bulgularimiz ile benzerlik géstermektedir.

Kavak taksonlarinda en yiliksek kadmiyum birikimin goriildiigi dokunun kok oldugu
tespit edilmistir. Yaprak ve dal birikim diizeylerinden oldukga yiiksek degerler kok
dokusunda belirlenmistir. Arastiricilar ¢alismalarinda Kavak agacinin  farkh
dokularinda biriken toplam Cd miktarinin, otsu hiperakiimiilatorler tarafindan
biriktirilmis Cd miktarindan ¢ok daha yiiksek oldugunu tespit etmislerdir (Di Lonardo
vd., 2011; Pietrini vd., 2010). Bu sonuglar kavagin Cd fitoremediasyonu i¢in uygun
oldugunu gostermektedir. Ayrica bir ¢ok calismada kavagin kok, agacg, agac kabugu
ve yapraklarinda farkli Cd birikimi, oldugunu tespit edilmistir (Laureysens vd., 2004,
2005; He vd., 2011; Elobeid vd., 2012). Kadmiyum birikim miktari farkli ¢alismalarda
da kok>govde>yaprak>meyve>tohum seklinde tespit edilmistir (Benavides, Gallego
ve Tomaro, 2005; Dai vd., 2013; Jakovljevic vd., 2014). Ayn1 kavak tiiriin farkl
klonlarinin tiir i¢i genetik farklilik nedeniyle agir metal toleransinin degisken oldugu

belirlenmistir (Clemens, 2001; Castiglione vd., 2009).
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5. ONERILER

-Yapilan tiim fonksiyonel genom analizleri Is1 soku protein genlerinin (Hsps) stres
anindaki metabolik rollerinin anlasilabilmesi agisindan yapilacak farkli projelerin
isleyisine temel olusturabilecektir. Ayrica, farkli organizmalarda yapilacak
“karsilagtirmali genomik” ¢alismalarinda bu tez kapsaminda tanimlanan Hsps dizileri

kullanilabilecektir.

-RNA-Seq ve Array verilerine bagli olarak, deneysel ¢alisma i¢in secilen, kuraklik,
tuzluluk ve kadmiyum stres kosullarinda digerlerinden daha yiiksek ifade olan 1s1 soku
protein genleri Tablo 4.15°de belirtilmistir. Ozellikle bu genlerin stres yanitina iliskin
«Bitki 1slah1 ve genetigi» alaninda, genlerin izolasyonu, klonlanmasi ve biyobelirteg

olarak (markor) kullanilabilmesine imkan sunulmaktadir.

Tablo 5.1. Kuraklik — Tuzluluk — Kadmiyum streslerinde yiiksek ifade olan gen aileleri

Stres Uygulamasi Hsps Gen Yiiksek ifade olan Hsps genleri
Ailesi
PtHsp70-16
Kuraklik Stresi Hsp70 PtHsp70-26
PtHsp70-25
PtHsp70-33
sHsp PtsHsp-11/ PtsHsp-21/ PtHsp36
Hsp40 PtHsp40-113 / PtHsp40-117
) Hsp60 PtHsp60-31/ PtHsp60-33/ PtHsp60-38/ PtHsp60-49
Tuzluluk Stresi Hsp70 PtHsp70-09/ PtHsp70-12 / PtHsp70-25/ PtHsp70-33
Hsp90 PtHsp90-09 / PtHsp90-12
Hsp100 PtHsp100-21 / PtHsp100-75
sHsp PtsHsp-44 / PtsHsp-54
Hsp40 PtHsp40-117
] ) Hsp60 PtHsp60-06 / PtHsp60-12
Kadmiyum Stresi Hsp70 PtHsp70-21 / PtHsp70-28
Hsp90 PtHsp90-02 / PtHsp90-10 / PtHsp90-12

Hsp100 PtHsp100-22 / PtHsp100-71

-Kuraklik stresine kars1 dayanikli karakavak klonu olan N.62.191 nolu klon; tuzluluk
stresine karst dayanikli karakavak klonu Geyve ve Hibrit kavak klonu [-214;
Kadmiyum stresine karsi N.03.368A ve [-214 klonlar1 kullanilarak uzun siiren

gbzlemlere dayali deneme plantasyonlart olusturabilir.
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-Calismada AAS analizi sonuglaria gore; Kadmiyum (Cd) ile kirlenmis topraklarin
fitoremediasyonu amaciyla; Cd absorbe edebilen, hizli biiyliyen ve derin kok sistemi

olusturan N.03.368A, 1214 ve SAMSUN kavak taksonlarinin kullanimi

onerilmektedir.

Bu tez ¢alismasi ile; bitkiler de stres ile ilgili molekiiler mekanizmalar hakkinda 6n
bilgiler edinilmis olup, Tiirkiye odun hammaddesi arzinda 6nemli bir katki pay1 olan
kavak icin, strese karsi toleransin gelistirilmesi agisindan ve genom analizleri
tamamlanan diger orman agaglari i¢in de gelecek calismalara altlik ve yeni

perspektifler saglanabilecektir.
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EK 1 PtsHsp proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu

sHsp proteinlerine ait ayrintil genontoloji (GO) analizleri

. . |Benzerlik . " .
Gen Ad1 e degeri Ortalamasi GO Biyolojik Fonksiyonu
PtsHsp-01  |3.2E-46 |89,35% protein katlama
PtsHsp-02  |7.6E-146 |74,65% Ist uyumu, protein katlama
PisHsp-06  |0.0E-0  |77.35% grathroplzm., transkripsiyonun diizenlenmesi, DNA kalipli, RNA etkilesimi, metilasyona

bagli kromatin susturma
PtsHsp-08 3.6E-103 |83,45% protein katlama
PtsHsp-18  |9.0E-105 |68,85% oksidatif strese cevap
PtsHsp-22 0.0E-0 68,60% konakta virls taginmasi, doku dokusuna, viriise tepki
PtsHsp-23  [0.0E-0  [61,10% 1stya tepki, yiksek isik yogunluguna tepki, hidrojen peroksit tepkisi
PtsHsp-39  |0.0E-0  |66,60% uyarana tepki
PtsHsp-40  [0.0E-0  [61,20% uyarana tepki
PtsHsp-46  |9.5E-86 |66,05% DNA demetilasyonu, histon H3-K18 asetillenmesi, uyariya tepki
PtsHsp-47  |0.0E-0  |69.00% biyolojik |§I(‘em, Islya .yar1-|t, QNA demetlllasyonu, yuksek 1sik yogunluguna tepki, histon
H3-K18 asetillenmesi, hidrojen peroksit yanit

PtsHsp-51  |1.1E-122 |84,70% istya tepki, yuksek 1gik siddetine tepki, hidrojen peroksit tepkisi, protein katlama
PtsHsp-54 9.8E-93 |67,25% Isl uyumu, protein katlama
PtsHsp-56  |3.9E-95 |86% yuksek isik yogunluguna tepki, hidrojen peroksit tepkisi, protein katlama
PtsHsp-57 1.6E-104 (69,25% oksidatif strese cevap

. . |Benzerlik . q
Gen Ad1 e degeri Ortalamas: GO Molekiiler Fonksiyonu
PtsHsp-06  |0.0E-0  |77,35% DNA baglama, transkripsiyon faktori aktivitesi, diziye spesifik DNA baglama
PtsHsp-26  [7.8E-135 |65,20% mitokondri
PtsHsp-27  |2.9E-37 |63,40% sitoplazma, sitoplazmik, membrana bagli vesikiil
PtsHsp-28 1.6E-84 (89,50% sitoplazmik, membrana bagli vesikul
PtsHsp-46  |9.5E-86 |66,05% protein baglama
Gen Ad1 e degeri LAl GO Hiicresel Yerlesimi

Ortalamasi

PtsHsp-06  |0.0E-0  |77,35% cekirdek, transkripsiyon faktori kompleksi
PtsHsp-11  |4.5E-125 |83,70% mitokondri
PtsHsp-17  [1.2E-84 |69,35% mitokondri
PtsHsp-18 9.0E-105 |68,85% sitoplazma
PtsHsp-22 0.0E-0 68,60% hiicre zari
PtsHsp-43  [2.4E-152 |81,80% plastid
PtsHsp-46  |9.5E-86 |66,05% cekirdek
PtsHsp-47 0.0E-0 69,00% cekirdek, cekirdek
PtsHsp-51 1.1E-122 (84,70% endoplazmik retikulum l[imeni
PtsHsp-52  |9.7E-54 [82,90% sitoplazmik, membrana bagli vesikil
PtsHsp-56 3.9E-95 |85,95% peroksizomal matris
PtsHsp-57 1.6E-104 (69,25% sitoplazma
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EK 2 PtsHsp genlerine ait hedef miRNA tablosu

Arabidopsis lyrata

aly-miR158a-5p PtsHsp-39 3,00 10.988 [ CUUUGUCUACAAUUUUGGAA UUUCAAUAUUGCAGGCAAAG
aly-miR834-3p PtsHsp-55 3,00 18.756 |UGGUAGCAGUAGCGGUGGUA  |CGCCACCGCUACCGCUACCG
Aquilegia caerulea

aqc-miR477c PtsHsp-07 2,50 10.435 |CUCUCCCUCAAGUUCUUCUA UAGAGGAAGUUAAGGGAGAG
Arabidopsis thaliana

ath-miR158a-5p PtsHsp-39 3,00 10.988 | CUUUGUCUACAAUUUUGGAA  |UUUCAAUAUUGCAGGCAAAG
ath-miR414 PtsHsp-26 3,00 9.823 |UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAUGAUAACGAUGA
ath-miR834 PtsHsp-55 3,00 18.756 |UGGUAGCAGUAGCGGUGGUA  |CGCCACCGCUACCGCUACCG
ath-miR847 PtsHsp-36 3,00 11.515 |UCACUCCUCUUCUUCUUGAU AUGGAGAAGAAGAGGAGGGA
Amborella trichopoda

atr-miR8580 PtsHsp-27 3,00 17.239 |UGUCUAAAUAGAAUGGAUGGUG UGUUCGAUCCGUUUUCUUUAGAC
Brachypodium distachyon

bdi-miR5169a PtsHsp-15 1,50 13.132 JUUUGACCAAGUUUGUAGAAC  |AUUCUACAAACUUGGUUAAA
bdi-miR529-3p PtsHsp-36 3,00 23.578 | GCUGUACCCUCUCUCUUCUUC  |GUAGAGGGGAGUGGGUACAGC
Festuca arundinacea

far-miR164a PtsHsp-39 3,00 23.266 |UGGAGAAGCAGGGCACUUGCU |GGCAAGUGUUCUGCUUAUUCA
Glycine max

gma-miR4387c PtsHsp-51 2,50 17.029 |AGCGUGAUGACGUGACACUCCG |CUGAGGGUCAUGUUAUCAUGCU
Gossypium raimondii

gra-miR8748 PtsHsp-11 2,50 12.936 [UCGGUGGAGAUGGAUAAAAUG |UGUUUGAUCCAUUUUCACCGA
Hordeum vulgare

hvu-miR6209 PtsHsp-52 3,00 18.763 |UGAGAUCAGAAAGAUGUGCG  |CGCAGAUCUUCCUGGUCUUA
hvu-miR6209 PtsHsp-52 3,00 18.763 |UGAGAUCAGAAAGAUGUGCG  |CGCAGAUCUUCCUGGUCUUA
Medicago truncatula

mtr-miR2592ap PtsHsp-44 3,00 12.895 |AGGCUGGUUUAGAUGAAGGU |AGCCUGAUCUAAACCAGCCU
mtr-miR2657 PtsHsp-11 3,00 7.709 |UGUUAUUUCAUCGAUUUUGU |ACAAAACUGAUGAAAUAAAA
mtr-miR5208a PtsHsp-34 3,00 16.Mar |AACAUGGAUGUUGUGAGUUU  |AGGCUAACAAUAUUCAUGUU
mtr-miR5226 PtsHsp-16 2,50 8.753 |UUUGUACAACUUGGAGGAUU |AAUCGACCAAGUUGUGCAAA
Nicotiana tabacum

nta-miR482b-3p PtsHsp-43 3,00 18.496 |UCUUGCCAAUGCCAUCCAUU AAGGGGUGGUUUUGGCAAGA
nta-miR6145a PtsHsp-08 3,00 18.308 | CAUUUUCACAUGUAGCACUGA |UCACUGCUAAAUGCGAAAAUG
Oryza sativa

0sa-miR1850.1 PtsHsp-17 3,00 May.16 |UGGAAAGUUGGGAGAUUGGGG |CCUCAAAAUCCCAACUUUUCA
0sa-miR2097-5p PtsHsp-10 3,00 9.687 |AGAGAUGGGACGGGCAGGGA |ACCCUGUUCGUUCCGUCUCU
0sa-miR2275d PtsHsp-44 3,00 10.519 |CUUGUUUUUCUCCAAUAUCU  |GGAUGAUGAAGAAAAACAAG
osa-miR414 PtsHsp-01 3,00 17.676 |UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAAGAUGAUGAUGAGGAAGG
osa-miR414 PtsHsp-26 3,00 9.823 |UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAUGAUAACGAUGA
0sa-miR529a PtsHsp-36 3,00 21.932 |CUGUACCCUCUCUCUUCUUC GUAGAGGGGAGUGGGUACAG
Rehmannia glutinosa

rgl-miR7972 PtsHsp-60 3,00 12.025 |UUGUCAGGCUUGUUAUUCUC  |GAGGAUAACAAAACUGAUAA
Sorghum bicolor

sbi-miR529 PtsHsp-36 3,00 21.932 |CUGUACCCUCUCUCUUCUUC GUAGAGGGGAGUGGGUACAG
Solanum lycopersicum

sly-miR482c PtsHsp-43 2,50 18.496 |UCUUGCCAAUACCGCCCAUU AAGGGGUGGUUUUGGCAAGA
sly-miR482e-5p PtsHsp-47 2,50 9.058 |UGUGGGUGGGGUGGAAAGAU |AUGUUUCCAACCCACCUACA
Solanum tuberosum

stu-miR482e-3p PtsHsp-43 2,50 18.496 |UCUUGCCAAUACCGCCCAUU AAGGGGUGGUUUUGGCAAGA
stu-miR8037 PtsHsp-15 3,00 19.136 |AUAAUUUGGAGGAAUAGGAACC|GAUUCCUAUCUCAUCAAAUUAU
stu-miR8037 PtsHsp-35 3,00 18.562 |AUAAUUUGGAGGAAUAGGAACC|GAUUCCUCUUUCAUCAAAUUAU
Vitis vinifera

vvi-miR3640-3p PtsHsp-17 2,50 8.694 |AUCGAAAAGGCAUCAUCAAUC |GAUUGAUGAUGCUUUUGUGAU
Zea mays

zma-miR529-3p PtsHsp-36 3,00 23.578 | GCUGUACCCUCUCUCUUCUUC  |GUAGAGGGGAGUGGGUACAGC
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EK 3 Kavak genomunda tamimlanan PtsHsp genlerine ait ortolog gen iliskileri

(Arabidopsis thaliana)

(PtsHsp) - Populus —Arabidopsis

Gen Adi Gen Ad1 Kre Ks | Ka | Ka/Ks | Myd |
AT1G53540.1 5
PrsHep-03 . ° 1 12.98 | 0.17| o0.01 99.85
AT3G46230.1 3 1144 | 019 0.02 87.96
AT2G29500.1 2 13.67 | 0.13| 0.01 105.13
PtsHsp-13 4 -
P AT1G07400.1 1 325 1 016] 005 25.03
ATS5G59720.1 3 5213 | 017 | 0.00 | 401.02
PtsHsp-24 g —
P AT1G53540.1 1 51.67 | 0.18 | 0.00 | 397.47
AT1G07400.1 1 885 | 014] 002 68.09
PtsHsp-28 9 AT2G29500.1 2 747 | 012] 002 5747
AT1G59860.1 1 765 | 014 ] 0.02 58.86
AT2G29500.1 2 841 | 014] 002 64.66
PtsHsp-31 9 —
P AT1G07400.1 1 340 | 019 0.06 26.15
AT2G29500.1 2 827 |013] 0.02 63.60
PtsHsp-32 9 =
P AT1G07400.1 1 358 | 017] 005 27.54
DtsHsp-38 10 AT5G59720.1 3 5543 | 020| 0.00 | 42636
DtsHsp-43 12 AT4G27670.1 4 362 |025]| 007 27.82
PtsHsp-51 13 AT4G10250.1 4 267 |027] 0.0 20.54
Ortalama 16.43 | 0.17 | 0.03 | 126.41
(Oryza sativa)
(PisHsp) - Populus —Oryza sativa
Gen Ad1 Gen Ad: Kr Ks | Ka | Ka/Ks | Myd |
LOC_0s01g04380.1 1 41.88 | 0.15| 0.00 | 32216
PtsHsp-03 1 LOC_0s01g04370.1 1 4413 [ 0.16 | 0.00 | 33946
LOC_0s01g04360.1 1 55210015 0.00 | 42469
PtsHsp-13 4 LOC_0s03g16020.1 3 52771021 0.00 | 405.90
PtsHsp-20 6 LOC_0s04g36750.1 4 55.97 | 0.57| 0.01 | 430.56
LOC_0s03g16030.1 3 40.97 | 0.18 | 0.00 | 315.15
LOC_0s03g16020.1 3 47.77 [ 0.19| 0.00 | 36749
PtsHsp-24 8
P LOC_0s01g04380.1 1 25.17 | 0.16| 0.01 | 193.61
LOC 0s03515960.2 3 37.57 | 0.18 | 0.00 | 288.97
PtsHsp-31 9 LOC_0s03g16020.1 3 909 |0.19] 002 | 69.90
LOC_0s03g16030.1 3 16.85 | 0.18| 0.01 | 12962
PtsHsp-38 10 LOC 0s01g04380.1 1 2723 016| 001 | 20948
LOC_0s03515960.2 3 2480 | 0.19| 001 | 190.75
PtsHsp-43 12 LOC_0s03g14180.1 3 56.06 033 001 | 431.22
PisHsp-39 19 LOC_0s01g04360.1 1 571 | 0.18] 0.03 43.93
Ortalama 33.33 [ 023 | 0.01 | 256.38
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EK 3’iin devamu,;

(Glycine max)

(PtsHsp) - Populus —Glycine max
Gen Ad1 | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myd
Glyma.14G063700.1 14 4940 | 018 0,00 380,00
Glyma.08G069000.1 8 3,20 017 0,05 24,63
PtsHsp-03| 1 Glyma.06G157800.1 6 1070 | 015 0,01 82,30
Glyma.02G252800.1 2 7.42 0,18 0,02 57,11
Glyma.14G063800.1 14 1859 | 017 0,01 143,01
PsHsp-08] 3 Glyma.07G043600.1 7 3.76 0,24 0,06 28,90
peHop12| 4 Glyma.08G068700.1 8 1,96 0,20 0,10 15,11
Glyma.13G176200.1 13 2,12 0,25 0,12 16,29
Glyma.08G068700.1 8 1,66 0,10 0,06 12,75
pssp13| 4 Glyma.08G069000.1 8 1,65 0,11 0,06 12,71
Glyma.13G176300.1 13 2,98 015 0,05 22,89
Glyma.13G175700.1 13 1,33 012 0,09 10,25
peHep 20| 6 Glyma.01G106800.1 1 3,05 0,12 0,04 23,43
Glyma.13G175700.1 13 5,63 0,19 0,03 43,32
Glyma.14G099900.1 14 5,79 0,09 0,02 44,52
Glyma.14G100000.1 14 4,49 0,09 0,02 34,53
- 9 Glyma.17G224900.1 17 2,57 0,09 0,04 19,78
Glyma.17G225000.1 17 1573 | 012 0,01 120,97
Glyma.04G054400.1 4 9,61 0,08 0,01 73,89
Glyma.20G015900.1 20 1163 | 010 0,01 89,43
Glyma.07G200200.1 7 185 012 0,06 14,20
Glyma.13G176300.1 13 2,54 013 0,05 19,53
Pistsp-24) 8 Glyma.08G068700.1 8 2,23 0,12 0,05 17,14
Glyma.13G176200.1 13 2,48 0,12 0,05 19,09
Glyma.13G176200.1 13 155 0,08 0,05 11,89
PtsHsp-28| 9 Glyma.08G068700.1 8 1,85 0,10 0,05 14,20
Glyma.07G200500.1 7 1,33 0,09 0,07 10,21
PsHsp-29] 9 Glyma.08G068700.1 8 2,03 0,11 0,05 15,61
Glyma.07G200200.1 7 152 0,13 0,08 11,67
Glyma.13G176300.1 13 2,54 0,14 0,05 19,56
PtsHsp-31| 9 Glyma.08G068700.1 8 1,76 013 0,07 13,52
Glyma.13G175700.1 13 1,26 013 0,10 9,66
Glyma.13G176200.1 13 1,37 013 0,09 10,52
Glyma.08G068700.1 8 151 0,11 0,07 11,64
Glyma.08G068800.1 8 1,94 0,11 0,06 14,91
ST Glyma.07G200200.1 7 1,82 0,12 0,07 14,03
Glyma.13G175700.1 13 1,49 0.12 0,08 11,43
Glyma.07G200700.1 7 1,70 111 0,66 13,06
Glyma.07G200000.1 7 1,94 0,13 0,07 14,92
Glyma.07G200200.1 7 317 0,14 0,04 24,39
Glyma.13G176300.1 13 7,58 0,16 0,02 58,30
PtsHsp-38| 10 Glyma.08G069000.1 8 317 013 0,04 24,35
Glyma.14G063800.1 14 1015 | 041 0,01 78,08
Glyma.13G175700.1 13 3,76 013 0,04 28,90
Glyma.06G134900.1 6 2,55 0,20 0,08 19,64
PiHsp-43) 12 Glyma.04G229800.1 4 5045 | 023 0,00 388,11
Glyma.20G213900.1 20 155 0,19 0,12 11,91
Plsisp-51) 13 Glyma. 10G176400.1 10 1,39 0,18 0,13 10,69
Glyma. 14G214800.1 14 1,97 0,13 0,06 15,18
Glyma.02G244300.1 2 2,68 015 0,05 20,64
Glyma.08G068700.1 8 2,58 0,08 0,03 19,85
PtsHsp-50| 19 Glyma.13G175700.1 13 2,11 0,09 0,04 16,26
Glyma.07G200500.1 7 1,93 0,09 0,05 14,86
Glyma.07G200200.1 7 2,31 0,10 0,04 17,75
Glyma.13G176500.1 13 3,01 0,14 0,05 23,17
Ortalama 542 0,15 0,06 4172
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EK 3’iin devamu;

(Eucalytus grandis)

(PtsHsp) - Populus — Eucalyptus grandis

Gen Ad1 [ Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myd
Eucgr.B02376.1 2 3406 | 0,09 0,00 261,98

EucgrJ01975.1 10 7,86 0,15 0,02 60,49

Pissp-03) 1 Elcgr.J01959.1 10 5560 | 016 0,00 227,68
Eucgr.J01958.1 10 573 0,18 0,03 44,06

PtsHsp-12 4 Eucgr.L03214.1 scaffold_2314( 8,14 0,21 0,03 62,59
Eucgr.L03214.1 scaffold 2314 4,12 0,10 0,03 31,72

Eucgr.J01975.1 10 2,60 0,10 0,04 19,97

Eucgr.J01960.1 10 341 0,11 0,03 26,21

PtsHsp-13 4 Eucgr.J01959.1 10 3,68 0,11 0,03 28,27
Eucgr.J01976.1 10 2,52 0,11 0,04 19,36

Eucgr.J01982.1 10 2,26 0,11 0,05 1741

Eucgr.J01981.1 10 247 0,11 0,04 19,00

., 5 Eucgr.L02860.1 scaffold_1504| 59,83 | 0,09 0,00 460,20
Eucgr.C03071.1 3 6532 | 0,09 0,00 502,43

EucgrJ01975.1 10 6099 | 013 0,00 469,13

PisHsp-24 . Eucgr.L03214.1 scaffold_2314| 6172 | 0,14 0,00 47474
Eucgr.J01960.1 10 5033 | 014 0,00 387,13

Eucgr.J01969.1 10 1235 | 015 0,01 94,97

Eucgr.L03214.1 scaffold 2314] 3,04 0,09 0,03 23,40

Eucgr.J01985.1 10 197 0,09 0,04 15,14

PtsHsp-28 9 Elcgr.J01978.1 10 157 0,09 0,06 12,11
Eucgr.J01980.1 10 155 0,10 0,06 11,93

Eucgr.J01966.1 10 2,71 0,09 0,03 20,86

Eucgr.J01985.1 10 3,10 0,11 0,04 23,84

Eucgr.J01978.1 10 2,28 0,10 0,04 17,53

Pisksp-29| 9 Eucgr.J01960.1 10 383 | 0,10 0,03 29,46
Eucgr.L02232.2 scaffold_699 | 3,06 0,10 0,03 23,51

Eucgr.L03214.1 scaffold_2314] 7,00 0,13 0,02 53,81

Eucgr.J01975.1 10 7,49 0,12 0,02 57,62

PtsHsp-31 9 Eucgr.J01960.1 10 5,68 0,13 0,02 43,69
EucgrJ01978.1 10 361 0,12 0,03 27,73

EucgrJ01972.1 10 387 0,16 0,04 29,77

EucgrJ01975.1 10 384 0,11 0,03 29,56

PtsHsp-32 9 Eucgr.J01976.1 10 2,28 0,12 0,05 17,53
Eucgr.L02232.2 scaffold 699 3,01 0,12 0,04 23,14

Eucgr.J01975.1 10 6631 | 0,3 0,00 510,11

38| 10 Eucgr.L03214.1 scaffold_2314| 5062 | 0,14 0,00 389,39
Eucgr.J01959.1 10 3036 | 043 0,00 233,56

Eucgr.J01958.1 10 1509 | 014 0,0 116,11

Eucgr. K00423 1 11 337 0,21 0,06 25,91

PisHsp-43) - 12 Eucgr.L02980.1 scaffold_1733| 3,94 0,21 0,05 30,30
PsHsp-51| 13 Eucgr.F04109.1 6 9,51 0,30 0,03 73,14
Eucgr.F02898.1 6 2,41 0,17 0,07 18,53

Eucgr.J01978.1 10 2,05 0,09 0,04 15,74

Eucgr.L03214.1 scaffold 2314 _ 3,50 0,09 0,03 26,90

Pitsp-59) 19 Eucgr.J01959.1 10 349 0,09 0,02 26,88
Eucgr.L03261.1 scaffold_2495| 3,44 0,10 0,03 26,46

Eucgr.J01969.1 10 257 0,12 0,05 19,79

Ortalama 1457 | 013 0,03 112,10
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EK 4 Kavak genomunda tespit edilen PtHsp40 genlerinin genel 6zellikleri

Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) tammlanan 145 adet PtHsp40 genine ait veriler

Gen Kodlart

Phytozome Kod No

Genom Uzerindeki Fiziksel

Yerlesimi

Krmz.
No

Baslangic
Lokusu
(bp)

Bitis
Lokusu
(bp)

Protein izoelektrik Molekiiler

Uzun.
(aa)

Noktasi
(D)

agirhgi
(Da)

Kararsizhk
indeksi

Protein
Olus.
Durumu

Filo.
Gen.
Grup

NCBI Kod No

NCBI BLASTP
Tammlamasi

PtHsp40-01

Potri.001G035800.1

Chr01

2538107

2542201

647

8,84

73689,04

64,55

kararsiz

Va

XP_002299170.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-02

Potri.001G043100.1

Chr01

3133171

3135092

170

4,85

19113,2

48,3

kararsiz

IVa

XP_006368494.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-03

Potri.001G057200.1

Chr01

4337691

4341984

776

9,09

85518,55

36,16

kararh

Vb

XP_002299311.2

hypothetical protein
POPTR_0001513760g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-04

Potri.001G072700.1

Chr01

5764688

5768690

289

5,86

32746,26

64,78

kararsiz

Ila

XP_002297902.2

hypothetical protein
POPTR_0001512510g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-05

Potri.001G158200.1

Chr01

13171164

13178809

540

9,04

60230,78

34,08

kararh

XP_006369031.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-06

Potri.001G164700.1

Chr01

13801402

13806578

238

5,36

26562,29

42,52

kararsiz

lla

XP_006369105.1

hypothetical protein
POPTR_0001s16500g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-07

Potri.001G215100.1

Chr01

21787450

21789219

294

8,59

32633,58

21,08

kararh

1b

XP_006369376.1

hypothetical protein
POPTR_0001s22240g

PtHsp40-08

Potri.001G215800.1

Chr01

21862517

21868922

249

9,28

297449

51,01

kararsiz

Va

XP_002299768.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]
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PtHsp40-09

Potri.001G255000.1

Chr01

26465826

26474614

1283

6,03

139669,58

44,04

kararsiz

Vb

XP_006369579.1

hypothetical protein
POPTR_0001s26200g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-10

Potri.001G271300.1

Chr01

27886255

27894407

445

8,66

48940,14

35,33

kararh

1b

XP_002299961.1

GAMETOPHYTIC
FACTOR 2 family
protein [Populus
trichocarpal

PtHsp40-11

Potri.001G308900.1

Chr01

31254554

31259994

267

9,98

30490,45

55,69

kararsiz

Vb

XP_002300204.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-12

Potri.001G319100.1

Chr01

32380060

32381896

197

9,77

23023,37

73,5

kararsiz

Vb

XP_002300151.1

heat shock protein
DnaJ [Populus
trichocarpa)

PtHsp40-13

Potri.001G347600.1

Chr01

35342824

35344984

301

8,44

34267

44,64

kararsiz

Va

XP_002298530.2

hypothetical protein
POPTR_0001s35100g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-14

Potri.001G438300.2

Chr01

47001832

47010305

549

8,52

63092,68

48,73

kararsiz

Vb

XP_006370463.1

hypothetical protein
POPTR_0001s542940g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-15

Potri.001G469600.1

Chr01

50169935

50170866

164

6,73

18199,3

58,07

kararsiz

Vb

XP_002300579.2

hypothetical protein
POPTR_0001s47360g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-16

Potri.002G000300.1

Chr02

21367

29017

402

5,76

4447427

40,15

kararsiz

Vb

XP_002300601.2

hypothetical protein
POPTR_0002s00230g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-17

Potri.002G020700.1

Chr02

1229793

1230817

169

8,84

18752,01

55,76

kararsiz

IVa

XP_002301970.1

hypothetical protein
POPTR_0002s02220g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-18

Potri.002G020800.1

Chr02

1232847

1234090

171

8,9

18822,06

55,09

kararsiz

IVa

XP_002301971.1

hypothetical protein
POPTR_0002s02240g

PtHsp40-19

Potri.002G033800.1

Chr02

2175961

2183004

1658

4,79

187976,34

47,75

kararsiz

Vb

XP_002302022.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus]

PtHsp40-20

Potri.002G074600.1

Chr02

5153644

5157603

380

5,58

43027,38

40,72

kararsiz

Vb

XP_002300954.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]
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PtHsp40-21

Potri.002G079200.1

Chr02

5493489

5498750

532

7,72

58949,18

42,38

kararsiz

Vb

XP_002300968.2

hypothetical protein
POPTR_0002s07940g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-22

Potri.002G090600.2

Chr02

6446844

6449223

276

9,47

32632,97

60,05

kararsiz

Vb

XP_002302268.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family

PtHsp40-23

Potri.002G103900.1

Chr02

7521555

7524798

139

4,87

16598,47

69,38

kararsiz

IVa

XP_002302333.2

hypothetical protein
POPTR_0002s10410g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-24

Potri.002G105500.1

Chr02

7671052

7672759

333

8,84

36306,08

40,57

kararsiz

IVa

XP_002302343.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-25

Potri.002G114600.1

Chr02

8612745

8616658

244

9,5

29109,29

53,35

kararsiz

Va

XP_002302385.1

hypothetical protein
POPTR_0002s11530g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-26

Potri.002G127900.3

Chr02

9578650

9581321

312

6,31

34822,05

41,64

kararsiz

Vb

XP_002302444.2

hypothetical protein
POPTR_0002512940g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-27

Potri.002G141100.1

Chr02

10474856

10478123

424

6,34

47440,35

47,15

kararsiz

1b

XP_002301248.1

DnaJ family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-28

Potri.002G188300.1

Chr02

14814182

14821367

134

9,99

14695,87

31,37

kararh

Vb

XP_002302802.2

hypothetical protein
POPTR_0002s518940g

PtHsp40-29

Potri.002G197300.1

Chr02

15811749

15814779

564

9,72

64124,68

56,22

kararsiz

Vb

XP_002302757.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-30

Potri.002G198000.1

Chr02

15902815

15907384

345

6,05

38979,34

39,29

kararh

1b

XP_002301501.1

DNAJ heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-31

Potri.002G217200.2

Chr02

20050834

20058359

978

6.4

108304,65

47,94

kararsiz

Vb

XP_006386806.1

hypothetical protein
POPTR_0002s22300g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-32

Potri.002G217500.1

Chr02

20120332

20124154

700

8,61

77301,23

32,94

kararh

Va

XP_002321190.1

hypothetical protein
POPTR_0014516350g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-33

Potri.002G221000.1

Chr02

20769754

20773591

612

8,48

67559,01

33,03

kararh

Va

XP_002321190.1

hypothetical protein
POPTR_0014s16350g
[Populus trichocarpa]
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PtHsp40-34

Potri.002G233500.4

Chr02

22655292

22661501

340

4,83

38881,34

52,26

kararsiz

Vb

XP_002301647.1

Eukaryotic translation
initiation factor 3
subunit 3 family

protein
Populus trichocarpa

tHsp40-35

Potri.003G031800.1

Chr03

3999593

4012272

492

9,01

53342,46

40,74

kararsiz

b

XP_006385304.1

hypothetical protein
POPTR_0003s02620g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-36

Potri.003G070600.1

Chr03

9887243

9891278

241

5,15

26930,65

57,12

kararsiz

lla

XP_006369105.1

hypothetical protein
POPTR_0001s16500g

PtHsp40-37

Potri.003G076600.1

Chr03

10497274

10505754

539

9,13

59909,47

39,57

kararh

XP_002304275.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-38

Potri.003G097800.1

Chr03

12439301

12441258

603

9,04

68297,02

35,49

kararli

Va

XP_002303443.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-39

Potri.003G171200.2

Chr03

18101867

18106177

765

9,1

84497,49

37,46

kararh

Vb

XP_002303790.2

hypothetical protein
POPTR_0003s16970g

PtHsp40-40

Potri.003G183700.1

Chr03

18992184

18994435

172

5,23

19378,56

47,54

kararsiz

IVa

XP_002304733.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-41

Potri.003G190000.1

Chr03

19487314

19491278

647

8,33

73596,55

66

kararsiz

Va

XP_002303963.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-42

Potri.004G022600.1

Chro4

1468244

1471289

302

35149,45

45,18

kararsiz

XP_002305615.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-43

Potri.004G072200.1

Chro4

6072384

6077929

332

6,94

37511,14

34,15

kararh

Vb

XP_002305443.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus
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PtHsp40-44

Potri.004G158300.3

Chr04

17982373

17987123

332

6,94

37511,14

34,15

kararh

Vb

XP_006384517.1

hypothetical protein
POPTR_0004516570g

PtHsp40-45

Potri.004G172300.1

Chr04

19093540

19094358

158

9,24

17367,43

49

kararsiz

IVa

XP_002305500.2

hypothetical protein
POPTR_0004517810g

PtHsp40-46

Potri.005G020300.1

Chr05

1577757

1579715

160

5,15

17980,04

52,07

kararsiz

Vb

XP_006382423.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family

protein

PtHsp40-47

Potri.005G043200.1

Chr05

3176206

3181907

1126

8,49

125632,77

45,58

kararsiz

Vb

XP_006382690.1

hypothetical protein
POPTR_0005s04470g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-48

Potri.005G073900.3

Chr05

5376490

5384032

443

9,43

48024,78

45,68

kararsiz

11b

XP_002307075.2

DNAJ heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-49

Potri.005G078800.1

Chr05

5813646

5814152

120

9,13

14352,25

74,08

kararsiz

Vb

XP_002306321.1

hypothetical protein
POPTR_0005s08060g

PtHsp40-50

Potri.005G113100.1

Chr05

8701849

8703659

166

9,75

18806,45

34,9

kararh

IVa

XP_006383098.1

Dnal-like family
protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp40-51

Potri.005G146600.1

Chr05

12887694

12891106

219

9,63

26047,01

56,55

kararsiz

Va

XP_002306506.2

hypothetical protein
POPTR_0005519030g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-52

Potri.005G156100.2

Chr05

15482997

15486374

405

9,07

44093,86

41,49

kararsiz

IVa

XP_002307337.2

hypothetical protein
POPTR_0005517920g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-53

Potri.005G160200.1

Chr05

16106206

16112043

375

8,21

41075,61

31,82

kararh

b

XP_006383507.1

hypothetical protein
POPTR_0005s517530g

PtHsp40-54

Potri.005G181700.3

Chr05

19828462

19832696

542

6,44

59711,22

45,76

kararsiz

Vb

XP_006383589.1

hypothetical protein
POPTR_0005s20410g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-55

Potri.005G185800.1

Chr05

20328614

20332283

384

5,53

43404,8

39,69

kararh

Vb

XP_002307468.2

hypothetical protein
POPTR_0005520810g

PtHsp40-56

Potri.005G229300.1

Chr05

23831579

23837425

1253

49

141782,29

52,31

kararsiz

Vb

XP_002306880.2

hypothetical protein
POPTR_0005525090g

PtHsp40-57

Potri.005G240700.1

Chr05

24679956

24680970

175

9,62

19322,53

62,6

kararsiz

IVa

XP_002306936.1

hypothetical protein
POPTR_0005s26220g

PtHsp40-58

Potri.005G260400.1

Chr05

25878109

25885271

402

44446,25

44,63

kararsiz

Vb

XP_002307837.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]
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PtHsp40-59

Potri.006G001300.1

Chr06

120900

121953

246

9,83

28164,25

54,85

kararsiz

Vb

XP_002307840.1

hypothetical protein
POPTR_0006s00340g

tHsp40-60

Potri.006G024700.1

Chr06

1718205

1721283

191

9,2

22280,64

45,28

kararsiz

1b

XP_002308837.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family

protein

[Populus trichocarpa]

PtHsp40-61

Potri.006G056400.1

Chr06

4106619

4109245

301

5,44

34724,75

55,59

kararsiz

Vb

XP_002322697.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family

protein

[Populus trichocarpa]

PtHsp40-62

Potri.006G131200.2

Chr06

10748443

10752587

112

10,27

12054,98

36,59

kararli

Vb

XP_006381490.1

hypothetical protein
POPTR_0006s13340g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-63

Potri.006G153700.1

Chr06

13715044

13717297

353

8,12

40206,94

45,98

kararsiz

Vb

XP_002308307.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-64

Potri.006G221900.1

Chr06

23453991

23455558

214

4,96

24102,03

57,72

kararsiz

Vb

XP_002309471.2

hypothetical protein
POPTR_0006s23850g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-65

Potri.006G246700.1

Chr06

25391225

25393997

336

8,3

36848,59

41,25

kararsiz

b

XP_006382063.1

DNAJ heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-66

Potri.007G022600.1

Chr07

1699352

1705969

1467

5,98

166215,29

45,34

kararsiz

Vb

XP_002310250.2

hypothetical protein
POPTR_0007513120g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-67

Potri.007G052400.1

Chr07

5253912

5259094

508

6,84

57558,31

40,96

kararsiz

IVa

XP_006380649.1

hypothetical protein
POPTR_0007510150g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-68

Potri.007G072600.1

Chr07

9517328

9519863

476

9,14

52611,73

51,28

kararsiz

IVa

XP_002310648.2

hypothetical protein
POPTR_0007s07670g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-69

Potri.007G088900.1

Chr0

11498601

11499119

161

9,72

19082,98

58,29

kararsiz

Vb

XP_006380432.1

hypothetical protein
POPTR_0007s05840g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-70

Potri.007G094900.4

Chr07

12145146

12152997

441

9,19

47741,34

48,1

kararsiz

1b

XP_002310554.1

hypothetical protein
POPTR_0007s05240g
[Populus trichocarpa]
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PtHsp40-71

Potri.007G107600.1

Chr07

13133945

13134640

142

8,97

15618,64

51,21

kararsiz

XP_002309904.1

hypothetical protein
POPTR_0007s03990g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-72

Potri.007G114800.1

Chr07

13610741

13612576

440

4,99

48215,17

45,03

kararsiz

IVa

XP_002310491.2

hypothetical protein
POPTR_0007s03320g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-73

Potri.007G135700.1

Chr07

14860311

14862989

348

9,08

38114,38

39,01

kararh

1b

XP_002309764.1

hypothetical protein
POPTR_0007s01320g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-74

Potri.008G018800.1

Chr08

991235

994434

420

6,06

46583,42

34,63

kararli

1b

XP_002310999.1

DnaJ family protein

PtHsp40-75

Potri.008G043500.1

Chr08

2483336

2484525

112

10,24

12051,99

38,73

kararli

Vb

XP_002311111.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family

protein

PtHsp40-76

Potri.008G101800.1

Chr08

6469558

6474698

339

8,23

37327,37

57,82

kararsiz

IVa

XP_006379702.1

hypothetical protein
POPTR_0008s10140g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-77

Potri.008G109100.3

Chr08

6926549

6930564

695

6,1

78696,81

51,05

kararsiz

Va

XP_002312345.2

hypothetical protein
POPTR_0008s10850g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-78

Potri.008G123200.1

Chr08

8027956

8034746

407

45240,79

31,68

kararli

Va

XP_002312410.1

hypothetical protein
POPTR_0008512220g

PtHsp40-79

Potri.008G193500.1

Chr08

13474208

13480764

408

7,59

46107,29

48,9

kararsiz

Va

XP_002311794.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

PtHsp40-80

Potri.008G194000.1

Chr08

13534761

13537122

314

8,91

35391,26

41

kararsiz

1b

XP_002311798.2

DNAJ heat shock
family protein

PtHsp40-81

Potri.008G196200.1

Chr08

13694596

13696660

565

5,97

64973,59

52,76

kararsiz

Va

XP_006380031.1

hypothetical protein
POPTR_0008s20070g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-82

Potri.008G211300.1

Chr08

16501940

16503664

277

9,53

32033,41

46,04

kararsiz

Va

XP_006380235.1

hypothetical protein
POPTR_0008s523210g

PtHsp40-83

Potri.009G015700.1

Chr09

2638817

2641398

415

581

46345,39

38,18

kararh

b

XP_002313505.1

seed maturation
protein PM37

PtHsp40-84

Potri.009G016700.1

Chr09

2797098

2803191

250

9,38

29826,97

46,86

kararsiz

Va

XP_002314254.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]
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hypothetical protein
PtHsp40-85 Potri.009G018400.1 Chr09 3011841 3016512 564 54 65130,86 50,16 kararsiz IVa XP_002313494.2 POPTR_0009s023501

g
hypothetical protein
PtHsp40-86 Potri.009G050200.1 Chr09 5509598 5519620 1298 5,6 141937,34 46,63 kararsiz IVb XP_006369579.1 POPTR_0001s26200g
[Populus trichocarpa]

GAMETOPHYTIC
FACTOR 2 family
protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp40-87 Potri.009G065500.1 Chr09 6610470 6619220 446 8,99 48876,19 41,86 kararsiz b XP_002313281.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
PtHsp40-88 Potri.009G119800.1 Chr09 10046788 10051670 339 5,98 38336,66 32,41 kararli Vb XP_002313780.2  containing family
protein [Populus
trichocarpa)

hypothetical protein
PtHsp40-89 Potri.009G131800.1 Chr09 10684468 10685306 107 91 12248,76 53,2 kararsiz VD XP_002313725.1 POPTR_0009s13440g
[Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp40-90 Potri.009G138100.3 Chr09 11067974 11070821 285 9,29 32505,15 444 kararsiz Va XP_002312944.2 POPTR_0009s514020g
[Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp40-91 Potri.010G005700.1 Chr10 523637 526660 360 9,42 41184,78 47,83 kararsiz Va XP_002314354.1 POPTR_0010s00790g
[Populus trichocarpa]

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
PtHsp40-92 Potri.010G013200.3 Chr10 1672648 1674553 354 8,05 40806,76 56,68 kararsiz Va XP_002315518.1 containing family
protein [Populus
trichocarpa)

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
PtHsp40-93 Potri.010G018800.1 Chr10 2572365 2576599 959 5,38 109544,86 47,99 kararsiz Va XP_002314476.2 containing family
protein [Populus
trichocarpa)

DNAJ heat shock N-

Va  xp 0023144762  terminal domain-
containing family

protein [Populus

PtHsp40-94 Potri.010G020400.1 Chr10 2837752 2840631 933 513 106637,49 48,86 kararsiz

DNAJ heat shock
PtHsp40-95 Potri.010G035000.1 Chr10 6241308 6248983 317 9,13 35509,59 36,91 kararli Ib XP_006378170.1 family protein
[Populus trichocarpa]
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PtHsp40-96

Potri.010G036200.3

Chr10

6241308

6248983

408

8,04

45993,09

47,62

kararsiz

Va

XP_006378182.1

hypothetical protein
POPTR_0010s04560g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-97

Potri.010G113400.1

Chr10

13177176

13179816

175

5,01

20014,32

59,19

kararsiz

Va

XP_002315886.1

hypothetical protein
POPTR_0010s12370g

PtHsp40-08

Potri.010G122300.1

Chr10

13880469

13888077

414

5,79

46118,82

36

kararh

Va

XP_002312410.1

hypothetical protein
POPTR_0008s12220g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-99

Potri.010G139100.4

Chr10

15171955

15176261

724

514

81601,17

45,82

kararsiz

Va

XP_002314922.2

hypothetical protein
POPTR_0010s14890g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-100

Potri.010G148900.1

Chr10

15782108

15786737

459

591

51038,84

35,92

kararh

11b

XP_006378828.1

hypothetical protein
POPTR_0010s24930g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-101

Potri.010G243100.1

Chr10

21920404

21923871

458

5,85

50215,78

37,1

kararh

11b

XP_002316479.1

DnaJ family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-102

Potri.011G057600.1

Chrl1

5083720

5085727

246

6,9

27400,12

39,34

kararh

1b

XP_006377409.1

hypothetical protein
POPTR_0011s05650g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-103

Potri.011G081500.2

Chrll

8122817

8130514

497

5,85

56760,28

69,64

kararsiz

Vb

XP_002316724.2

hypothetical protein
POPTR_0011502540g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-104

Potri.011G142000.1

Chrl1

16327143

16334875

555

8,93

64141,88

49,99

kararsiz

Vb

XP_006377855.1

hypothetical protein
POPTR_0011514520g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-105

Potri.011G166500.1

Chrll

18259901

18260933

171

6,4

18864,92

52,62

kararsiz

Vb

XP_006377981.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-106

Potri.012G001100.2

Chr12

140083

146588

773

7,39

86749,78

39,71

kararh

Vb

XP_002318382.2

hypothetical protein
POPTR_0012s01580g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-107

Potri.012G098800.1

Chr12

12435026

12437374

718

9,27

81192,4

35,74

kararh

Vb

XP_002318734.2

hypothetical protein
POPTR_0012s10060g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-108

Potri.013G010800.1

Chr13

680217

682971

164

5,17

18727,93

59,69

kararsiz

Va

XP_002318965.2

hypothetical protein
POPTR_0013s01210g

PtHsp40-109

Potri.013G021000.1

Chr13

1392994

1395437

266

7,93

29845,16

50,89

kararsiz

XP_002319537.1

hypothetical protein
POPTR_0013s02180g
[Populus trichocarpa]
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PtHsp40-110

Potri.013G029500.1

Chr13

1943174

1947214

1091

8,75

121905,9

41,03

kararsiz

Vb

XP_002319580.2

hypothetical protein
POPTR_0013s03040g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-111

Potri.013G058100.1

Chr13

4355752

4359013

332

9,16

37351,35

49,21

kararsiz

XP_002319161.1

hypothetical protein
POPTR_0013s05460g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-112

Potri.013G078200.1

Chr13

6794252

6799625

123

5,04

14402,17

13,68

kararh

Vb

XP_002319246.2

hypothetical protein
POPTR_0013s07580g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-113

Potri.013G109000.1

Chr13

12234638

12236006

256

5,83

29216,66

48,17

kararsiz

Vb

XP_006376249.1

hypothetical protein
POPTR_0013s11340g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-114

Potri.014G032000.2

Chr14

2658605

2660470

182

45

20936,48

52,31

kararsiz

Va

XP_006374964.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-115

Potri.014G055300.1

Chrl4

4311426

4314130

313

7,99

35411,04

48,44

kararsiz

11b

XP_006386554.1

hypothetical protein
POPTR_0002514200g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-116

Potri.014G122300.1

Chr14

9472071

9474844

547

9,03

60945,97

50,16

kararsiz

Vb

XP_002320311.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

PtHsp40-117

Potri.014G143400.1

Chrl4

10950562

10956347

335

7,94

37623,67

57,79

kararsiz

1b

XP_002320418.2

hypothetical protein
POPTR_0014s514030g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-118

Potri.014G165600.1

Chrl4

13141970

13144470

700

8,64

76556,25

31,42

kararh

Va

XP_002321190.1

hypothetical protein
POPTR_0014516350g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-119

Potri.014G173500.1

Chrl4

14048511

14049070

72

8,64

8257,6

36,16

kararh

Vb

XP_006375591.1

hypothetical protein
POPTR_0014517160g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-120

Potri.014G197600.1

Chrl4

18834528

18842032

998

6,09

110798,39

49,16

kararsiz

Vb

XP_006375591.1

hypothetical protein
POPTR_0014517160g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-121

Potri.015G020200.1

Chrl5

1433579

1435858

654

8,71

73839,86

44,16

kararsiz

Vb

XP_002321448.1

hypothetical protein
POPTR_0015s02180g

PtHsp40-122

Potri.015G035300.1

Chrl5

3050340

3062212

545

9,22

59808,67

36,68

kararh

1b

XP_002321448.1

hypothetical protein
POPTR_0015s02180g
[Populus trichocarpa]
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PtHsp40-123

Potri.015G066100.1

Chr15

9079653

9083570

341

9,06

38272,32

51,16

kararsiz

1b

XP_002322128.1

DNAJ heat shock
family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-124

Potri.015G097500.1

Chr15

11737890

11741896

738

9,23

83865,48

41,23

kararsiz

Vb

XP_002322265.2

hypothetical protein
POPTR_0015s10950g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-125

Potri.016G002000.1

Chr16

95908

96120

70

5,35

7764,55

55,11

kararsiz

XP_006373558.1

hypothetical protein
POPTR_0016s00380g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-126

Potri.016G043900.1

Chrl6

2736838

2746737

1465

6,19

159769,02

40,81

kararsiz

IVa

XP_002323273.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-127

Potri.016G045400.1

Chr16

2852831

2865010

296

9,14

34390,65

67,08

kararsiz

Vb

XP_006373735.1

hypothetical protein
POPTR_0016s04450g

PtHsp40-128

Potri.016G051800.1

Chrl6

3316746

3324682

292

6,15

33620,7

57,2

kararsiz

Vb

XP_002322697.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

PtHsp40-129

Potri.016G088600.1

Chrl6

7086634

7090934

484

6,14

53805,31

40,43

kararsiz

Vb

XP_002322872.1

hypothetical protein
POPTR_0016s09000g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-130

Potri.016G120000.1

Chrl6

12486921

12491589

576

9,47

63747,34

37,05

kararli

lla

XP_002322996.2

hypothetical protein
POPTR_0016s512750g

PtHsp40-131

Potri.017G016000.1

Chrl7

1368102

1370687

354

9,13

38556,87

34,27

kararh

1b

XP_006372755.1

DNAJ chaperone C-
terminal domain-
containing family

protein

PtHsp40-132

Potri.017G044600.3

Chrl7

3755629

3760508

614

7,11

67383,85

57,46

kararsiz

IVa

XP_006373019.1

hypothetical protein
POPTR_0017507210g

PtHsp40-133

Potri.017G058400.1

Chrl7

5325818

5327711

196

9,68

22848,02

60,74

kararsiz

Vb

XP_006373081.1

heat shock protein
Dnal [Populus
trichocarpa]

PtHsp40-134

Potri.017G112200.1

Chrl7

12779988

12797626

694

6,16

78227,96

48,58

kararsiz

Vb

XP_006373459.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-135

Potri.017G148800.1

Chrl7

15482385

15488410

686

5,66

76963,42

48,64

kararsiz

XP_006372372.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
protein [Populus

trichocarpa]
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PtHsp40-136

Potri.018G034600.1

Chr18

2767921

2770796

334

8,75

36768,39

41,33

kararsiz

1b

XP_006371721.1

hypothetical protein
POPTR_0018s01070g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-137

Potri.018G072600.1

Chr18

9412954

9429577

2614

5,97

286398,43

47,17

kararsiz

XP_002324964.2

hypothetical protein
POPTR_0018s06280g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-138

Potri.019G006400.1

Chr19

755463

760142

199

9,59

22792,62

45,72

kararsiz

Vb

XP_006371017.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-139

Potri.019G010000.1

Chr19

1199465

1204793

310

9,77

36100,53

54,57

kararsiz

Vb

XP_006371017.1

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
protein [Populus

trichocarpa)

PtHsp40-140

Potri.019G035100.1

Chr19

3990901

3993884

334

9,26

37275,22

56,27

kararsiz

XP_002325839.1

hypothetical protein
POPTR_0019s05070g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-141

Potri.019G041400.1

Chr19

4798521

4803456

123

5,44

14640,45

20,61

kararh

XP_002325870.2

hypothetical protein
POPTR_0019s05800g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-142

Potri.019G068600.1

Chr19

10196221

10197012

263

6,99

29610,99

31,57

kararh

XP_006371381.1

hypothetical protein
POPTR_0019s09660g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-143

Potri.019G083700.1

Chr19

11658660

11666676

584

7,7

66418,91

61,36

kararsiz

IVa

XP_002325992.2

DNAJ heat shock N-
terminal domain-
containing family
protein [Populus

trichocarpa]

PtHsp40-144

Potri.T080200.1

scaf.87

123987

124364

125

7,85

14600,53

56,08

kararsiz

Vb

XP_006380432.1

hypothetical protein
POPTR_0007s05840g
[Populus trichocarpa]

PtHsp40-145

Potri.T170800.1

scaf.1057

11261

12817

136

9,95

16342,96

49,59

kararsiz

Va

XP_002312345.2

hypothetical protein
POPTR_0008s10850g
[Populus trichocarpa]
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EK 6 PtHsp40 genlerinin Tandem duplikasyonlari ve birbirlerinden ayrilma oranlari

Kromozom Gen Ad Duplikasyon Uzaklik (kb) Ks Ka Ka/Ks Myo
2 PtHsp40-31 PtHsp40-21 14.557 2,4387 0,4699] 0,192684627 18,8
6 PtHsp40-65 PtHsp40-60 23.673 43,6124 0,8063] 0,018487861 3355
7 PtHsp40-67 PtHsp40-76 6.891 53,673 1,0689] 0,019915041 412,9
8 PtHsp40-78 PtHsp40-79 5.446 26,2035 0,295] 0,011258038 201,6
10 PtHsp40-94 PtHsp40-93 265 0,0135 0,0051] 0,377777778 0,1
10 PtHsp40-96 PtHsp40-98 7.609 14,1476 0,2846] 0,020116486 108,8
10 PtHsp40-99 PtHsp40-96 8.930 7,4406 1,1001 0,14785098 57,2
10 PtHsp40-101 PtHsp40-100 16.836 2,1818 5,7891] 2,653359611 16,8
12 PtHsp40-107 PtHsp40-106 12.294 3,3969 0,4426] 0,130295269 26,1
14 PtHsp40-120 PtHsp40-119 4786 0,0001 0,0129 129 0,0

Ortalama 15,31081 1,02745 13,25717457 117,8
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EK 7 PtHsp40 genlerinin Segmental duplikasyonlar1 ve MYO ayrilma oranlari

Gen Adi Lokasyon Krm. Gen Adi Lokasyon Krm. Ks Ka Ka/Ks Myd
PtHsp40-01 2538107-2542201 1 PtHsp40-41 19487314-19491278 3 0,2225 0,0474 0,2130 4149
PtHsp40-32 20120332-20124154 2 53,9360 0,5143 0,0095 4149
PtHsp40-39 18101867-18106177 3 0,2393 0,0776 0,3243 18
PtHsp40-106  [140083-146588 12 3,2301 0,3961 0,1226 248

PtHsp40-03 4337691-4341984 1
PtHsp40-118  |13141970-13144470 14 5,3593 0,5735 0,1070 41,2
PtHsp40-121  |1433579-1435858 15 3,1477 0,3689 0,1172 242
PtHsp40-124  [11737890-11741896 15 2,3916 0,3891 0,1627 184
PtHsp40-27 10474856-10478123 2 7,8069 0,3198 0,0410 60,1
PtHsp40-74 991235-994434 8 2,5438 0,1974 0,0776 19,6
PtHsp40-07 21787450-21789219 1 PtHsp40-83 2638817-2641298 9 0,4931 0,1234 0,2503 38
PtHsp40-101  [21920404-21923871 10 2,4942 0,2041 0,0818 19,2
PtHsp40-115  |4311426-4314130 14 5,8496 0,3917 0,0670 45,0
PtHsp40-14 47001832-47010305 1 PtHsp40-104  [16327143-16334875 11 0,2179 0,0504 0,2313 17
PtHspd0-15 50169935-50170866 1 PtHsp40-58 25878109-25885271 5 38,7338 0,9822 0,0254 298,0
PtHsp40-88 10046788-10051670 9 38,0862 0,9823 0,0258 293,0
PtHsp40-29 15811749-15814779 2 PtHsp40-116  |9472071-9474844 14 0,4086 0,1092 0,2673 31
PtHsp40-31 20050834-20058359 2 PtHsp40-119  [14048511-14049070 14 0,2015 0,0323 0,1603 16
PtHsp40-03 4337691-4341984 1 4,6120 0,5518 0,1196 355
PtHsp40-39 18101867-18106177 3 4,5075 0,5911 0,1311 34,7
PtHsp40-33 20769754-20773591 2 PtHsp40-106  |140083-146588 12 10,6786 0,6587 0,0617 82,1
PtHsp40-121  |1433579-1435858 15 8,8729 0,6270 0,0707 68,3
PtHsp40-124  |11737890-11741896 15 6,5403 0,5884 0,0900 50,3
PtHsp40-34 22655292-22661501 2 PtHsp40-06 13801402-13806578 1 52,6470 1,3306 0,0253 405,0
PtHsp40-37 10497274-10505754 3 PtHsp40-05 13171164-13178809 1 0,2071 0,0525 0,2535 16
PtHsp40-47 3176206-3181907 5 61,9342 0,8317 0,0134 476,4
PtHsp40-38 12439301-12441258 3 PtHsp40-107  |12435026-12437374 12 55,1094 0,7720 0,0140 4239
PtHsp40-118  [13141970-13144470 14 58,3174 0,7218 0,0124 448,6
PtHsp40-124  [11737890-11741896 15 57,9139 0,7537 0,0130 4455
PtHsp40-39 18101867 RN 3 PtHsp40-03 4337691-4341984 1 0,2393 0,0776 0,3243 18
PtHsp40-32 20120332-20124154 2 5,0193 0,5336 0,1063 38,6
PtHsp40-106  |140083-146588 12 22,6280 0,7664 0,0339 1741
PtHsp40-47 3176206-3181907 5 PtHsp40-110  |1943174-1947214 13 0,2655 0,1044 0,3932 20
PtHsp40-124  |11737890-11741896 15 9,4592 0,8044 0,0850 728
PtHsp40-54 19828462-19832696 5 PtHsp40-21 5493489-5498750 2 0,3892 0,1765 0,4535 30
PtHsp40-16 21367-29017 2 0,1767 0,0383 0,2168 14
PtHsp40-58 25878109-25885271 5 PtHsp40-20 5153644-5157603 2 14,3216 0,3490 0,0244 110,2
PtHsp40-55 20328614-20332283 5 22,3472 0,3700 0,0166 171,9
PtHsp40-63 13715044-13717297 6 PtHsp40-92 1672648-1674553 10 66,6618 0,5085 0,0076 512,8
PtHsp40-65 25391225-25393997 6 PtHsp40-44 17982373-17987123 4 57,4022 0,9374 0,0163 4416
PtHsp40-19 2175961-2183004 2 3,5641 0,7901 0,2217 274
PtHsp40-66 1699352-1705969 7 PtHsp40-56 23831579-23837425 5 3,8808 0,7306 0,1883 299
PtHsp40-119  [14048511-14049070 14 5,0587 0,1863 0,0368 38,9
PtHsp40-35 3999593-4012272 3 32,8528 1,1809 0,0359 252,7
PtHsp40-67 5253912-5259094 7 PtHsp40-48 5376490-5384032 5 51,5733 1,0152 0,0197 396,7
PtHsp40-87 6610470-6619220 9 13,1775 1,0978 0,0833 101,4
PtHsp40-07 21787450-21789219 1 2,5437 0,1974 0,0776 19,6
PtHsp40-27 10474856-10478123 2 8,5044 0,1591 0,0187 654
PtHsp40-74 991235-994434 8 PtHsp40-83 2638817-2641398 9 2,8351 0,0652 0,0230 218
PtHsp40-100  [15782108-15786737 10 1,8988 5,5129 2,9034 14,6
PtHsp40-101  [21920404-21923871 10 0,3117 0,0240 0,0770 24
PtHsp40-22 6446844-6449223 2 47,5472 1,4948 0,0314 365,7
PtHsp40-77 6926549-6930564 8 PtHsp40-99 15171955-15176261 10 0,2295 0,1091 0,4754 18
PtHsp40-64 23453991-23455558 6 8,5895 1,1080 0,1290 66,1
PtHsp0-78 8027956 s PtHsp40-96 6241308-6248983 10 12,4639 0,2846 0,0228 95,9
PtHsp40-96 6241308-6248983 10 0,1835 0,0354 0,1929 14
PtHsp40-79 13474208-13480764 PtHsp40-98 13880469-13888077 10 18,8122 0,2990 0,0159 1447
8 PtHsp40-65 25391225-25393997 6 52,2455 0,3213 0,0061 401,9
PtHsp40-73 14860311-14862989 7 14,1703 0,3209 0,0226 109,0
PtHsp40-80 13534761-13537122 s PtHsp40-95 6241308-6248983 10 0,4199 0,0538 0,1281 32
PtHsp40-136  [2767921-2770796 18 41,4560 0,2865 0,0069 318,9
PtHsp40-47 3176206-3181907 5 8,1781 0,5293 0,0647 62,9
PtHsp40-93 2572365-2576599 10 0,3290 0,1243 0,3778 25
PtHsp40-81 13694596-13696660 8 PtHsp40-110  |1943174-1947214 13 6,4243 0,5368 0,0836 494
PtHsp40-10 27886255-27894407 1 0,1641 0,0591 0,3601 13
PtHsp40-35 3999593-4012272 3 5,3609 0,8514 0,1588 41,2
PtHsp40-87 6610470-6619220 9 PtHsp40-70 12145146-12152997 7 56,1290 0,7367 0,0131 431,8
PtHsp40-16 21367-29017 2 0,0000 0,0000 0,0000 0,0
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EK 7’nin devamu;

PtHsp40-20 5153644-5157603 2 19,9244 0,4165 0,0209 1533
PtHsp40-43 6072384-6077929 4 0,2191 0,0918 0,4190 17
PtHsp40-88 10046788-10051670 9 PtHsp40-44 17982373-17987123 4 0,2191 0,0918 0,4190 17
PtHsp40-58 25878109-25885271 5 53,4346 0,3680 0,0069 411,0
PtHsp40-82 16501940-16503664 8 0,2651 0,1438 0,5424 2,0
PtHsp40-91 523637-526660 10  |PtHsp40-63 13715044-13717297 6 66,6654 0,5084 0,0076 512,8
PtHsp40-92 1672648-1674553 10  |PtHsp40-47 3176206-3181907 5 3,7917 0,5604 0,1478 29,2
PtHsp40-81 13694596-13696660 8 0,3290 0,1243 0,3778 25
PtHsp40-93 572365-2576509 10 PtHsp40-106  |140083-146588 12 0,0000 0,0000 0,0000 0,0
PtHsp40-118  [13141970-13144470 14 18,8122 0,7933 0,0422 1447
PtHsp40-47 3176206-3181907 5 3,7275 0,5493 0,1474 28,7
PtHspA0-94 2837752-2840631 10 PtHsp40-118  |13141970-13144470 14 23,7325 0,8014 0,0338 182,6
PtHsp40-65 25391225-25393997 6 54,5970 0,3008 0,0055 420,0
PtHsp40-73 14860311-14862989 7 10,0725 0,2892 0,0287 715
PtHsp40-95 6241308-6248983 10 |PtHsp40-80 13534761-13537122 8 0,4199 0,0538 0,1281 32
PtHsp40-79 13474208-13480764 8 0,1835 0,0354 0,1929 14
PtHsp40-96 6241308-6248983 10  |PtHsp40-79 13474208-13480764 8 66,5357 1,1318 0,0170 511,8
PtHsp40-99 15171955-15176261 10  |PtHsp40-27 10474856-10478123 2 6,2929 15,2456 24227 484
PtHsp40-74 991235-994434 8 1,8988 55129 2,9034 14,6
PtHsp40-100 15782108-15786737 10 |PtHsp40-115  |4311426-4314130 14 1,9643 15,0068 7,6398 151
PtHsp40-07 21787450-21789219 1 2,4942 0,2041 0,0818 19,2
PtHsp40-27 10474856-10478123 2 4,8526 0,1628 0,0335 37,3
PtHsp40-101 21920404-21923871 10  |PtHsp40-115  |4311426-4314130 14 43721 0,2169 0,0496 33,6
PtHsp40-03 4337691-4341984 1 3,2301 0,3961 0,1226 248
PtHsp40-39 18101867-18106177 3 3,5134 0,3936 0,1120 27,0
PtHsp40-106 140083-146588 12 |PtHsp40-121  |1433579-1435858 15 0,2835 0,0004 0,3189 2.2
PtHsp40-03 4337691-4341984 1 2,2269 0,3913 0,1757 171
PtHsp40-39 18101867-18106177 8 2,6327 0,3917 0,1488 20,3
PtHsp40-107 12435026-12437374 12 |PtHsp40-124  |11737890-11741896 15 0,1793 0,1000 0,5577 14
PtHsp40-47 3176206-3181907 5 0,2655 0,1044 0,3932 2,0
PtHsp40-81 13694596-13696660 8 6,4264 0,5368 0,0835 49,4
PtHsp40-110 1943174-1947214 13 |PtHsp40-93 2572365-2576599 10 3,1603 0,5305 0,1679 243
PtHsp40-83 2638817-2641398 9 4,3320 0,2151 0,0497 33,3
PtHsp40-100  [15782108-15786737 10 0,1549 15,3358 99,0045 12
PtHsp40-115 3114269314130 1 PtHsp40-101  |21920404-21923871 10 4,6487 0,2304 0,0496 35,8
PtHsp40-130  [12486921-12491589 16 62,4401 0,9559 0,0153 480,3
PtHsp40-46 1577757-1579715 5 57,3973 1,0025 0,0175 4415
PtHsp40-121  |1433579-1435858 15 5,2303 0,5327 0,1018 40,2
PiHspd0-118 13141970-13144470 14 PtHsp40-124  [11737890-11741896 15 7,9566 0,5570 0,0700 61,2
PtHsp40-127  |2852831-2865010 16 26,9786 1,2108 0,0449 207,5
PtHsp40-19 1577757-1579715 5 61,0880 0,9322 0,0153 469,9
PtHsp40-31 20050834-20058359 2 0,2096 0,0817 0,3898 16
PtHsp40-120 18834528-18842032 14 |PtHsp40-89 10684468-10685306 9 59,2201 1,2274 0,0207 455,5
PtHsp40-106  [140083-146588 12 0,2835 0,0004 0,3189 2.2
PiHspd0-121 1433579-1435858 15 PtHsp40-107  [12435026-12437374 12 2,0888 0,3928 0,1881 16,1
PtHsp40-03 4337691-4341984 1 2,3916 0,3891 0,1627 18,4
PtHsp40-32 20120332-20124154 2 9,8615 0,5486 0,0556 75,9
PtHsp40-124 L1T3T800-117418% 15 PtHsp40-39 18101867-18106177 3 32771 0,3890 0,1187 25,2
PtHsp40-46 1577757-1579715 5 6,6278 1,1340 0,1711 51,0
PtHsp40-11 31254554-31259994 1 03712 0,2221 0,5983 29
PtHsp40-139 1199465-1204793 19  |PtHsp40-111  [4355752-4359013 13 0,2319 0,0968 04174 18
PtHsp40-140 3990901-3993884 19  |PtHsp40-90 11067974-11070821 9 51,2602 1,4883 0,0290 394,3
Ortalama 15,2713 0,9125 1,0935 120,9
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EK 8 PtHsp40 genlerine ait motif gosterimleri
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PtHsp40-43 2.2e-176
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EK 8’in devami;

PtHsp40-23 3.8e-25 | an

PtHsp40-09 4.7e-25 | - o= — il A
PtHsp40-45 1.1e-24 | mm

PtHsp40-46 2.1e-24 | ar

PtHsp40-07 2.5e-23 | L

PtHsp40-61 6.6e-23 [ WA ==

PtHsp40-06 2.3e-22 1 MEL___

PtHsp40-22 2.8e-22 1 LIE

PtHsp40-04 1.5e-21 | T

PtHspd0-59 3.4e-21 1 ar

PtHspd0-36 4.2¢-21 1 MM

PtHspd0-42 2.2¢-20 1 Ml =

PtHspd0-69 4.4e-20 1 M

PtHspd0-01 7.6e-20 L RE e
PtHsp40-41 1.3e-19 [ LR

PtHsp40-14 4.6e-19 | ol

PtHsp40-12 6.0e-19 [ @

PtHspdo-49 8.5e-19 1 MM

PtHspd0-68 1.1e-16 1 MM —
PtHsp0-67 5.5e-16 1 M

PtHsp40-13 7.4e-15 | ar

PtHsp40-02 2.8e-10 1 Ml

PtHsp40-40 2.5e-9 1 L

PtHspd0-08 6.1e-8 1 - Mm
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EK 8’in devami;

PtHsp40-100 2.0e-239 1 LIl MMM
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EK 8’in devami;

PtHsp40-140 3.9e-18 1 mn

PtHsp40-88 5.7e-18 1 L || E—
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PtHsp40-126 3.1e-17 | =  ddl
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EK 9 PtHsp40 genlerine ait bulunan motiflerin genel 6zellikleri

Motif No. Bolge E-degeri Hsp40 motif (birinci kisim sekanlar) Uzunluk (aa)
Motif 1 63 7.3e-579 ATEEEIKKAYRKLALKYHPDK 21
Motif 2 53 2.0e-493 AEEKFKEJSEAYEVLSDPEKRALYDRSG 28
Motif 3 8 1.8e-139 SYKTKLNTFWTVCTSCKMQYEYLRVYLNKKLRCPNCQESFIAIEIPPPP 49
Motif 4 6 5.5e-140 DMLHTIGYIYSRQAAKELGKKAIYLGVPFLAEWVRNKGHFIKSQVTAATG 50
Motif 5 60 3.1e-120 DYYEVLGVSPS 11
Motif 6 6 3.3e-108 ALAEKNQRDLLAQKEQAERNRJAETLDVDIKRWAAGKEGNLRALLSTLQY 50
Motif 7 6 3.9e-113 MLDSLWKLNVVDIEATLSRVCQMVLKDNSVKKEELRARAKGLKTLGTIFQ 50
Motif 8 11 3.3e-082 KQQEKAKIQQKEREEKLFDJLKDALNKFV 29
Motif 9 9 8.1e-077 GDLFVVJIEVKEDPVFKRDGTBJFVTHKVSLTEAILGTKIKVPTLDGRVLL 50

Motif 10 8 5.2e-075 MECNKDEATRAKEIAEKKLQSRDLAGAKKFALKAQELYPGLEGISQMLAV 50

Motif 11 6 4.9e-066 EPISITVPDPDFHDFDKDRAERCFKPNQVWALYD 34

Motif 12 6 7.3e-579 KEAISRESMIDPSAVFAMLFGSELFEDYVGQLALASMASLE 41

Motif 13 4 2.0e-493 GVIRIYPKKGDVWALYRNWSPDWNELTPDDVRHKYDMVEVL 41

Motif 14 5 1.8e-139 DDGMPRYYALIRQVVSVNPFKIHISWLNSKTBSE 34

Motif 15 4 5.5e-140 PLIKLAGFKTVYQRNLDPGEIRWIPREEMFRFSHQVPSWLL 41
Motif 1 74 3.3e-550 IKKAYRKLALKLHPD 15
Motif 2 62 3.1e-389 AYEVLSDPEKRAIYDQYGEEA 21
Motif 3 62 2.2e-227 DYYEILGVSRNASDE 15
Motif 4 11 7.9e-251 PADJVFVLDEKPHPKFKRDGBDLVVEHKISLTEALTGYTFELTTLDGRQL 50
Motif 5 11 5.4e-217 SNKPPTFWTACPYCKVRYEYLREYJNKPLRCQNCRRSFJAVERPPPSVPT 50
Motif 6 11 1.4e-204 KSPPGEIVKPGQEKAINDEGMPIYKEPFKRGNLRIKFDVDFPTRLTAEQK 50
Motif 7 12 1.0e-156 MECNKDEAFRAKEIAEKKFAERDFPGARRFALKAQQLYPEL 41
Motif 8 9 1.3e-125 CFGDNQVWAAYDTDDGMPRYYARIKKVISPK 31
Motif 9 8 1.5e-155 IYPRKGDVWALYKNWSPDWNEBTPDEVVHEYEMVEVLDDYAEEVGVAVAP 50
Motif 10 11 6.5e-122 APPVEHPLKCSLEELYKGTSKKMKJISRNVIDSKGKGKTSEE 41
Motif 11 10 1.5e-114 ILEIDIKPGWKKGTKITFPEKGBEEPDTV 29
Motif 12 4 7.3e-110 CSGCQGSGMKVSIRHLGPSMIQQMQHPCNDCKGTGEAINDKDRCPQCKGE 50
Motif 13 9 5.2e-106 EASNDEFGELEWVGSGFPKTCGKFRTGKSZVTDKLNMFSHKVKWEKGGRG 50
Motif 14 8 2.5e-088 VFRRHPDPSDVREIPREEMFRFSHQVPSFKLTGEEGEGAP 40
Motif 15 26 4.4e-084 NKKKGAEAAFKLISE 15
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EK 10 PtHsp40 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Biyolojik Fonksiyon)

Gen Ad1 e degeri (B)ir:zf;ll:;m GO Biyolojik Fonksiyonu

PtHsp40-42 | 0.0EQ 88.65% endoplazmik retikulum katlanmamuig protein yaniti

PtHsp40-47 | 0.0EQ 66.01% lipit metabolizmasi siireci, hiicrei¢i sinyal iletimi

PtHsp40-48 | 0.0EQ 90.65% Istya tepki, protein katlama

PtHsp40-52 | 0.0EQ 81.45% mitotik niikkleer boliinme

PtHsp40-53 | 0.0EQ 76.45% Isiya tepki, protein katlama

PtHsp40-54 | 0.0EQ 71.01% metabolik siire¢

PtHsp40-56 | 0.0EQ 83.5% metabolik siire¢

PtHsp40-61 | 0.0EQ 90.35% oksidasyon indirgeme siireci

PtHsp40-65 | 0.0EQ 87.45% protein katlama

PtHsp40-70 | 0.0EQ 92.4% Istya tepki, protein katlama

PtHsp40-72 | 0.0EQ 67.95% cicek gelisiminin diizenlenmesi

PtHsp40-73 | 0.0EQ 85.05% protein katlama

PtHsp40-74 | 0.0EQ 93.6% Istya tepki, protein katlama

PtHsp40-75 | 1.2E-63 95.35% protein katlama

PtHsp40-78 | 0.0EQ 92.55% pozitif gravitropizm

PtHsp40-80 | 0.0EQ 83.8% protein katlama

PtHsp40-122 | 0.0EQ 82.15% Istya tepki, protein katlama

PtHsp40-123 | 0.0EQ 80.45% protein katlama

PtHsp40-129 | 0.0E0 92 8% ;iizzi;eeplga,tyﬁksek 151k yogunluguna yanit, hidrojen peroksit tepkisi, protein katlanmasi, endoplazmik retikulum

PtHsp40-130 | 0.0E0 81.2% 1stya jdll§ka.l’lllk, istya hﬁcresel t.f.:pki., pglen .tl'ip bﬁyﬁmesi, yi.ilfsek 1sll.< yogunluguna yanit, absisik asit biyosentetik
stireci, oksidasyon-indirgeme siireci, hidrojen peroksit tepkisi, protein katlama

PtHsp40-131 | 7.9E-177 86.95% protein katlama

PtHsp40-133 | 1.7E-142 81.9% klorofil katabolik siire¢

PtHsp40-136 | 0.0EO 87.1% protein katlama
endoliisyon organizasyonu, vakuol organizasyonu, tohum durgunlugunda biten embriyo gelisimi, amiloplast

PtHsp40-137 | 0.0EQ 90.2% organizasyonu, aghga cevap, vakuol tasimimina ge¢ endozom, embriyonik eksen spesifikasyonu, endositoz,
vakuole protein hedefleme, hiicre béliinmesi, negatif gravitropizm, fototropizm

PtHsp40-143 | 0.0EQ 85.25% protein ¢ekirdegi icine alma, mitotik hiicre dongiisiiniin diizenlenmesi, vernalizasyon yaniti
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EK 10’un devamu;

PtHsp40 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Molekiiler Fonksiyon)

Gen Ad1  |edegeri (B)irt‘;f;:l'l';ﬂ GO Molekiiler Fonksiyonu

PtHsp40-41 | 0.0EQ 88.65% DNA baglama

PtHsp40-47 | 0.0E0 66.01% fosfatidilinositol fosfolipaz

PtHsp40-48 | 0.0EO 90.65% ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, metal iyon baglama, a¢ilmis protein baglama

PtHsp40-52 | 0.0EQ 81.45% DNA baglama

PtHsp40-53 | 0.0EO 76.45% ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, metal iyon baglama, agilmis protein baglama

PtHsp40-54 | 0.0EQ 71.01% transferaz etkinligi

PtHsp40-56 | 0.0EQ 83.5% hidrolaz etkinligi

PtHsp40-61 | 0.0E0 90.35% ?ne(;lrl; ;gg?el;fiiﬁfi’gf;i?g?uktal aktivitesi, eslestirilmis vericilere, molekiiler oksijen dahil edilmesi veya
PtHsp40-65 | 0.0EQ 87.45% agilmus protein baglama

PtHsp40-70 | 0.0E0 92.4% ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, metal iyon baglama, agilnis protein baglama

PtHsp40-73 | 0.0EO 85.05% acilmus protein baglama

PtHsp40-74 | 0.0E0 93.6% ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, metal iyon baglama, acilmis protein baglama

PtHsp40-78 | 0.0EO 92.55% sitoskeletal protein baglanmasi

PtHsp40-80 | 0.0EO0 83.8% niikleik asit baglama, ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, ¢inko iyonu baglama, agilmis protein baglama
PtHsp40-122 | 0.0E0 82.15% niikleik asit baglama, ATP baglama, 1s1 soku protein baglama, ¢inko iyonu baglama, agilmis protein baglama
PtHsp40-123 | 0.0EQ 80.45% agilmus protein baglama

PtHsp40-130 | 0.0E0 81.2% oksidorediiktaz aktivitesi

PtHsp40-131 | 7.9E-177 86.95% acilmus protein baglama

PtHsp40-136 | 0.0EQ 87.1% agilmis protein baglama

PtHsp40-143 | 0.0EO 85.25%

protein tagtyici faaliyet
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EK 10’un devam;  PtHsp40 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Hiicresel Yerlesim)

Gen Ad1 e degeri 36:2:]9;2';51 GO Hiicresel Yerlesimi

PtHsp40-40 8.5E-72 89.1% kloroplast stroma, ¢ekirdek

PtHsp40-41 0.0E0 88.65% cekirdek

PtHsp40-42 0.0E0 88.65% membranin integral bileseni, endoplazmik retikulum
PtHsp40-47 0.0E0 66.01% sitoplazma

PtHsp40-51 5.4E-109 86.3% membranin integral bileseni

PtHsp40-60 1.1E-90 70.8% membranin integral bileseni

PtHsp40-61 0.0E0 90.35% membranin integral bileseni

PtHsp40-62 8.2E-75 91.1% membranin integral bileseni

PtHsp40-64 4.8E-138 76.6% membranin integral bileseni, kloroplast tilakoid membran
PtHsp40-68 0.0E0 78.4% sitoplazma, membranin integral bileseni

PtHsp40-72 0.0E0 67.95% cekirdek, sitoplazma

PtHsp40-75 1.2E-63 95.35% sitoplazma

PtHsp40-76 9.1E-169 75.9% zar

PtHsp40-77 0.0E0 62.4% sitoplazma

PtHsp40-122 0.0E0 82.15% sitoplazma, membranin integral bileseni

PtHsp40-129 0.0E0 92.8% endoplazmik retikulum liimeni, membranin integral bileseni, plazma membrani
PtHsp40-130 0.0E0 81.2% endoplazmik retikulum liimen, plasmodezma
PtHsp40-133 1.7E-142 81.9% cekirdek

PtHsp40-134 0.0E0 82.2% membranin integral bileseni

PtHsp40-135 0.0E0 92.6% membranin integral bileseni

PtHsp40-137 0.0E0 90.2% ge¢ endozom, endoplazmik retikulum, vakuoler membran, trans-Golgi agt
PtHsp40-140 8.6E-162 82.55% membranin integral bileseni

PtHsp40-143 0.0E0 85.25% cekirdek, sitoplazma

PtHsp40-145 9.9E-87 93.85% vakuoler zar
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EK 11 PtHsp40 genlerine ait hedef miRNA tablosu

=

Arabidopsis lyrata

aly-miR156a-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
aly-miR2112-3p PtHsp40-126 3.0 13.646 CUUUAUAUCCGCAUUUGCGC GCGCAAAUGGGGGUGUAAAA
aly-miR393a-3p PtHsp40-35 3.0 18.761 AUCAUGCUAUCUCUUUGGAUU AAUCCAAAGAGAUGGCAUUAA
Aegilops tauschii

ata-miR156a-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ata-miR166d-5p PtHsp40-110 3.0 15.221 GGAAUGUUGUCUGGCUCGGGG CCCCGAACUAGAUAAUAUUUC
ata-miR395e-5p PtHsp40-137 20 23.096 GUUCCUUACAAGCACUUCAC GUGAGGAGCUUGUAAGGGAU
ata-miR5168-3p PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
ata-miR9674a-3p PtHsp40-37 3.0 15.152 GUAAGAUGGCUGAUGCUAUGG UCAUAGCAUCAGCUGGUUUAC
ata-miR9674c-5p PtHsp40-145 3.0 17.901 UGAAUUUUUCCAUAGCAUCAG UUGAGGCUGAGGAAAAAUUUA
ata-miR9674c-5p PtHsp40-77 3.0 17.901 UGAAUUUUUCCAUAGCAUCAG UUGAGGCUGAGGAAAAAUUUA
ata-miR9674c-5p PtHsp40-99 3.0 19.631 UGAAUUUUUCCAUAGCAUCAG UUGAGGCUGAGGAAAAAUUUA
Arabidopsis thaliana

ath-miR156a-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ath-miR2112-3p PtHsp40-126 3.0 13.646 CUUUAUAUCCGCAUUUGCGC GCGCAAAUGGGGGUGUAAAA
ath-miR393a-3p PtHsp40-35 3.0 18.761 AUCAUGCUAUCUCUUUGGAUU AAUCCAAAGAGAUGGCAUUAA
ath-miR413 PtHsp40-66 3.0 13.545 AUAGUUUCUCUUGUUCUGCA UGCGGAGAAUGAGAAACUAU
ath-miR414 PtHsp40-103 2.0 15.594 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAAGAUGAAGAUGAAGAUGA
ath-miR414 PtHsp40-27 3.0 17.755 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAUGAGGAUGAUGAUGAUGA
ath-miR5016 PtHsp40-91 20 13.231 UUCUUGUGGAUUCCUUGGAA CACCAAGGAAUCCAUAAGAA
ath-miR5021 PtHsp40-137 2.0 6.309 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA ucuucuucuucuyucuucuuc
ath-miR5021 PtHsp40-35 20 9.692 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA ucuucuucuucuucuucuuu
ath-miR5658 PtHsp40-111 1.0 20.363 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAAA UUGCAUCAUCAUCGUCAUCAU
ath-miR5658 PtHsp40-140 1.0 14.31 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAAA UUGCAUCAUCAUCAUCAUCAU
ath-miR5658 PtHsp40-63 1.0 12.848 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA GUCAUCAUCAUCAUCAUCAU
ath-miR5658 PtHsp40-68 1.0 12.531 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA UUCAUCAUCAUCGUCAUCGU
ath-miR5997 PtHsp40-02 3.0 17.Haz UGAAACCAAGUAGCUAAAUA UCUUCAGCUUCUUGGUUUCA
ath-miR773b-3p PtHsp40-38 3.0 7.651 UUUGAUUCCAGCUUUUGUCUC GAGUCAAAAGGUGGAAUUGAA
ath-miR829-5p PtHsp40-01 3.0 11.097 ACUUUGAAGCUUUGAUUUGAA UUCCAAUCAAAGCUUUAAAAU
Amborella trichopoda

atr-miR156b PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
atr-miR156d PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
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EK 11’in devamu;

atr-miR8587 PtHsp40-110 2.0 16.99 UCCAACUUUUGAACUGCCCAAA UCUGGGAAGUUCAAAAGUUGCA
Brachypodium distachyon

bdi-miR156b-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
bdi-miR159b-3p.2 PtHsp40-122 3.0 17.804 AUCCACCCCUUGCCGACCGCUG CAGUGGUUCGCAAGAGGUGGAU
bdi-miR159b-5p.3 PtHsp40-09 2.0 14.181 AGCUGCUUGUUCAUGGUUCC GGGAUUAUGGACAAGCGGCU
bdi-miR159b-5p.3 PtHsp40-86 2.0 13.191 AGCUGCUUGUUCAUGGUUCC GGGAUUAUGGACAAGCAGCU
bdi-miR166b-5p PtHsp40-110 3.0 15.221 GGAAUGUUGUCUGGCUCGGGG CCCCGAACUAGAUAAUAUUUC
bdi-miR166h-3p PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
bdi-miR5167a-3p PtHsp40-83 3.0 23.265 CCAAUGACACCCAUAGUGGA UCCAUUGAAGGUGUCAUUGG
bdi-miR7722-5p PtHsp40-123 3.0 15.845 UCUCCUCCCGGUACCcCcuUUCUU AAGAAGGGUUUUGGGAGGAGU
bdi-miR7723b-3p PtHsp40-137 3.0 17.289 AUGAAGGUAGUAGUUUCAAA UUGGAGAUUACUACUUUUAU
bdi-miR7749-5p PtHsp40-52 2.0 6.567 AUCGUCGAGGGCGGAGAUUG CAAUCUCCUCCCUCGACCAU
bdi-miR7769-3p PtHsp40-35 3.0 9.321 UGUCAUGUUGGCACUGAUGG CCAUCACUGCCACUGUGACA
bdi-miR7771-5p PtHsp40-126 3.0 17.356 CCUUGACUCCUAUAGUACAC UUGUAUUUUGGGAGUCAAGG
Brassica napus

bna-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCACA UGUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Cynara cardunculus

cca-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
cca-miR156b PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAUA UGUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Cucumis melo miR

cme-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Carica papaya

cpa-miR8151 PtHsp40-103 3.0 20.301 UGGAUACCAGUAGACAGAUA UAUCCGUCUGCUGCUAUCCA
Citrus sinensis

csi-miR156 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Citrus trifoliata

ctr-miR156 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Digitalis purpurea

dpr-miR156h PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Gossypium hirsutum

ghr-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ghr-miR7499 PtHsp40-88 3.0 12.453 AUAUAAUUUUCGGUUAAUUCGGUU GAGUGAAUUAUUUGAAGAUUAUGU
Glycine max

gma-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
gma-miR394a-3p PtHsp40-126 2.0 20.223 AGCUCUGUUGGCUACACUUU AAAGUGGAGCCUACGGAGCU
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EK 11’in devamu;

gma-miR4401b PtHsp40-121 3.0 12.021 UCAAAGACGUUGCUGAGGUAA UUAUCUCAGUGAUCUCUUUGA
gma-miR5041-5p PtHsp40-103 3.0 17.776 UUUCAUCUUCAACUUGCUCAA UGGAACAGGUUGAAGAUGAAG
gma-miR5041-5p PtHsp40-54 3.0 13.324 UUUCAUCUUCAACUUGCUCAA UUGAGGAAGUUGAAGGGGAAA
gma-miR5559 PtHsp40-21 3.0 16.447 UACUUGGUGAAUUGUUGGAUC GUUCCAGCAAAUCAUCAAGUA
gma-miR9748 PtHsp40-94 3.0 13.338 GAAGGAAGU-GUAGAGGGAUG UAUUCUUCUACCACUUCCUUC
gma-miR9761 PtHsp40-56 1.0 17.684 UGAAGGUCUAGGAUAUUUUG CAAGAUAUCCUGGAUCUUCA
Gossypium raimondii

gra-miR482d PtHsp40-48 2.0 18.971 UUUCCUAUGCCCCCCAUUCCAC GGGGCAUGGGGGGCAUGGGAGG
gra-miR8635 PtHsp40-31 3.0 18.462 UCGGAUCUUCAAACGGUGGA UUCACCGUUUGAUGAUCUGC
gra-miR8699 PtHsp40-100 3.0 16.194 AGGGCCAUUUUGACAAAACAUG CCUGUUGUUUUAAAAUGGCUCU
gra-miR8722 PtHsp40-41 3.0 13.936 CAUGUUUUUCCUGUUCAUCUU AAGAAGAGGAGGAAAAACGUG
gra-miR8755 PtHsp40-109 3.0 18.584 UGGACGCGCUUUGCUGACGUGG UUGUGUCGGCAAAGGGUGUCCA
gra-miR8775 PtHsp40-93 2.0 17.148 UUGUGAGAUUGAAGCUGAUGG UCAUCAGAUUCAACCUCACAA
gra-miR8775 PtHsp40-94 2.0 17.148 UUGUGAGAUUGAAGCUGAUGG UCAUCAGAUUCAACCUCACAA
Helianthus annuus

han-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
han-miR156h PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Helianthus argophyllus

har-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Helianthus tuberosus

htu-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Hordeum vulgare

hvu-miR6181 PtHsp40-56 3.0 17.478 UGCUCUUCAUGGACUGCGGC GCUGCGGACUAUGAGGAGCA
hvu-miR6181 PtHsp40-56 3.0 21.62 UGCUCUUCAUGGACUGCGGC GCUGCGGACUAUGAGGAGCA
hvu-miR6196 PtHsp40-116 3.0 10.135 AGGACGAGGAGAUGGAGAGG CCUCUACUUCUCCUUGUCUU
hvu-miR6198 PtHsp40-139 3.0 24.478 GCUCUGUCUUGGAUGGUCAUUC GUAUGGUCAUCCGAUGCAGAGC
Linum usitatissimum

lus-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Malus domestica

mdm-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Manihot esculenta

mes-miR1446 PtHsp40-108 3.0 9.841 UUCUGAACUCUCUCCCUCAU AUGAGGGAGAUAGUUUUGAA
mes-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
mes-miR156g PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
mes-miR482 PtHsp40-13 3.0 21.134 UCUUCCCUACUCCACCCAUU ACUGGGUGGA-UAGGGAAGA

Medicago truncatula
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EK 11’in devamu;

mtr-miR156b-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
mtr-miR2673a PtHsp40-120 2.0 7.638 ccucuuccucuuccucuucc GGAAAAGGAGGAGGAAGAGA
mtr-miR2673a PtHsp40-135 3.0 3.462 CCuCUuUCCcUCcUuUCCUCUUCCA UUGAAGAGGAAGAGGAGGAUG
mtr-miR2673a PtHsp40-30 2.0 10.898 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCCAC GAGGCAGAGGAGGAGGAGGAGG
mtr-miR2673a PtHsp40-31 20 Tem.51 ccucuuccucuuccucuucc GGAAAAGGAGGAGGAAGAGA
mtr-miR2673a PtHsp40-38 2.0 7.742 Cccucuyuccucuuccucuucce AGAAGGGGAAGGGGAAGGGG
mtr-miR2673a PtHsp40-81 3.0 Eyl.75 CCUCUUCCU-cuuccucuucc GGAAGAGGAAGCAAGAAGAGG
mtr-miR2673b PtHsp40-120 2.0 7.638 Cccucuyuccucuuccucuucce GGAAAAGGAGGAGGAAGAGA
mtr-miR2673b PtHsp40-135 3.0 3.462 CCucuuccucuucCcUCUUCCA UUGAAGAGGAAGAGGAGGAUG
mtr-miR2673b PtHsp40-30 20 10.898 CcucuuccucuucCcUCUUCCAC GAGGCAGAGGAGGAGGAGGAGG
mtr-miR2673b PtHsp40-31 20 18810,00 | CCUCUUCCUcCUUccucuucc GGAAAAGGAGGAGGAAGAGA
mtr-miR2673b PtHsp40-38 20 7.742 ccucuuccucuuccucuucc AGAAGGGGAAGGGGAAGGGG
mtr-miR2673b PtHsp40-81 3.0 27638,00 | CCUCUUCCU-cUuUccucuucc GGAAGAGGAAGCAAGAAGAGG
mtr-miR5264 PtHsp40-93 3.0 17.541 UUGAUCAAGGACUUUGCAUC GGUG-GAAGUCCUUGAUCAA
mtr-miR5264 PtHsp40-94 3.0 17.541 UUGAUCAAGGACUUUGCAUC GGUG-GAAGUCCUUGAUCAA
mtr-miR5272a PtHsp40-81 3.0 13.198 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272a PtHsp40-93 3.0 16.173 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272a PtHsp40-94 3.0 16.467 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272b PtHsp40-81 3.0 13.198 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272b PtHsp40-93 3.0 16.173 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272b PtHsp40-94 3.0 16.467 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272c PtHsp40-81 3.0 13.198 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272c PtHsp40-93 3.0 16.173 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272c PtHsp40-94 3.0 16.467 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272d PtHsp40-81 3.0 13.198 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272d PtHsp40-93 3.0 16.173 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272d PtHsp40-94 3.0 16.467 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272e PtHsp40-81 3.0 13.198 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272e PtHsp40-93 3.0 16.173 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272e PtHsp40-94 3.0 16.467 GAAUUGAUUUAUGUUUGGAU AUCCUGACAAAAAUCAGUUC
mtr-miR5272f PtHsp40-101 3.0 12.093 GAAUUGAUUAUGUUUGGAUAC GUAGUCAAACCUGAUCAAUUC
mtr-miR5554a-3p PtHsp40-126 3.0 22.783 ACCAUCGUUGCAGAUGCUCAUC GGUGAGUAGCAGCAAUGAUGGU
mtr-miR5559-5p PtHsp40-21 3.0 16.447 UACUUGGUGAAUUGUUGGAUC GUUCCAGCAAAUCAUCAAGUA
Oryza sativa

0sa-miR166b-5p PtHsp40-110 3.0 15.221 GGAAUGUUGUCUGGCUCGGGG CCCCGAACUAGAUAAUAUUUC
0sa-miR166k-3p PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
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EK 11’in devamu;

0sa-miR166l-3p PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
0sa-miR2055 PtHsp40-93 3.0 17.569 UUUCCUUGGGAAGGUGGUUU AUACCAUUUUGCCAAGGAAA
0sa-miR2055 PtHsp40-94 3.0 16.044 UUUCCUUGGGAAGGUGGUUU AUACCAUUUUGCCAAGGAAA
0sa-miR2090 PtHsp40-93 3.0 9.527 AACUCUGAUUCUAGAAUUUU GAAAUUCCAGAAUCAGAAUU
0sa-miR2090 PtHsp40-94 3.0 9.527 AACUCUGAUUCUAGAAUUUU GAAAUUCCAGAAUCAGAAUU
0sa-miR2118e PtHsp40-48 3.0 14.983 UUCCCAAUGCCUCCCAUGCCU GGGCAUGGGGGGCAUGGGGGG
0sa-miR2864.1 PtHsp40-132 20 8.666 UUUUGCUGCCCUUGUUUUGC GCAAAAGGAAGGCAGCAAAA
0sa-miR2866 PtHsp40-143 3.0 8.745 UCUAGUUUGUGUUCAGCAUC GAUGCAGAACAUAAACAAGA
0sa-miR414 PtHsp40-27 3.0 17.755 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAGGAUGAUGAUGAUGA
0sa-miR414 PtHsp40-83 3.0 21.632 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGAAGCUUAUGAUGAGGAUGA
0sa-miR437 PtHsp40-38 3.0 14.899 AAAGUUAGAGAAGUUUGACU AUUCAAAUUUCUUUGAUUUU
0sa-miR5149 PtHsp40-135 3.0 22.889 GAGGAGCUGUGACGAUUUGGGA UUCCAAAUGGGCAUAGCUCUUC
0sa-miR5338 PtHsp40-05 20 16.951 UGAAGCUUCAGUUGGUUGUA UCUGGCCAACUGAAGCUUCA
0s5a-miR5490 PtHsp40-143 3.0 14.088 UUGGAUUUUUAUUUAGGACGG UCGUUCGAAGAAAAAAUCCAA
0sa-miR5831 PtHsp40-66 2.0 14.751 UAGUCAAACUUAGAAUAGUU AGCUGUUCUGGGUUUGAUUA
Picea abies

pab-miR3698 PtHsp40-143 3.0 17.531 CUUGCAACUCUGCCUUGGCU AUUCAAGGCUGAGUUGCGAG
Panax ginseng

pgi-miR6137a PtHsp40-79 3.0 19.223 AUGAAAAUUGUCGCUAUAGAU GUCUAUGGUGACAAUUUUUUU
pgi-miR6137a PtHsp40-96 3.0 20.473 AUGAAAAUUGUCGCUAUAGAU GUCUAUGGUGACAAUUUUUUU
pgi-miR6137b PtHsp40-79 3.0 19.223 AUGAAAAUUGUCGCUAUAGAU GUCUAUGGUGACAAUUUUUUU
pgi-miR6137b PtHsp40-96 3.0 20.473 AUGAAAAUUGUCGCUAUAGAU GUCUAUGGUGACAAUUUUUUU
Prunus persica

ppe-miR156¢ PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ppe-miR482d-3p PtHsp40-48 20 21.43 CCUCCCAUGCCACGCAUUUCU AGGCAUGGGUGGCAUGGGAGG
ppe-miR482f PtHsp40-40 20 24.161 UCUUUCCUACUCCACCCAUUC GAAUGGAUGGGGUGGGAAGGA
ppe-miR6270 PtHsp40-93 3.0 14.381 UUCUGGUAUUGGAAUUUCAUU AUUGAAAUUCCAGAAUCAGAA
ppe-miR6270 PtHsp40-94 3.0 14.381 UUCUGGUAUUGGAAUUUCAUU AUUGAAAUUCCAGAAUCAGAA
ppe-miR6274a PtHsp40-91 3.0 12.707 UAUUUUGCUAUCUUCGGGCA UGCCAGAAGCUAGCAAGGUA
Physcomitrella patens

ppt-miR1023c-5p PtHsp40-25 20 15.004 CCACUCUcUccGuuuUcc-cuuc GAAGAGGAAAUGGAGAGAGUGG
ppt-miR1023c-5p PtHsp40-51 2.0 Ara.67 CCACUCUcUccGuuuUcc-cuuc GAAGAGGAAAUGGAGAGAGUGG
ppt-miR1023d-5p PtHsp40-25 20 15.004 CCACUcCUcUccGuuuUcc-cuuc GAAGAGGAAAUGGAGAGAGUGG
ppt-miR1023d-5p PtHsp40-51 20 Ara.67 CCACucUcuUccGuuucc-cuuc GAAGAGGAAAUGGAGAGAGUGG
ppt-miR1039-5p PtHsp40-82 3.0 16.135 UcuuuGGGucuyucucuccy GGGAGAGGAACACUCAAGGA

304




EK 11’in devamu;

ppt-miR1046-5p PtHsp40-130 3.0 14.848 UGGAUUUCAUAUUUUUCACG UGUGAAAGAUUUGAAAUCUG
ppt-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ppt-miR414 PtHsp40-135 3.0 3.179 UCAUCCUCAUCAUCCUCGUC GAAGAGGAAGAGGAGGAUGA
ppt-miR414 PtHsp40-27 2.0 17.755 UCAUCCUCAUCAUCCUCGUC GAUGAGGAUGAUGAUGAUGA
Populus trichocarpa

ptc-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
ptc-miR474b PtHsp40-107 3.0 11.017 CAAAAGUUGUUGGGUUUGGC UCCAAACCCAAUACCUUUUG
ptc-miR474b PtHsp40-124 3.0 Eki.21 CAAAAGUUGUUGGGUUUGGC UCCAAACCCAAUACCUUUUG
ptc-miR474c PtHsp40-107 3.0 11.017 CAAAAGCUGUUGGGUUUGGC UCCAAACCCAAUACCUUUUG
ptc-miR474c PtHsp40-124 3.0 Eki.21 CAAAAGCUGUUGGGUUUGGC UCCAAACCCAAUACCUUUUG
ptc-miR478h PtHsp40-114 3.0 18.155 UAACGUGUCUCCUAUUUUUAGGGA UUUGAGAAAAUGGGAUACACGUUA
ptc-miR6441 PtHsp40-120 3.0 13.79 AAGUUGACGGAAGGACUACA UGUAGUCCUAGAGUCAACUU
ptc-miR6446 PtHsp40-112 3.0 15.804 UUGCUGGGUCC-UGAUGAUGGA UACAUCAACAUGGACCCAGCAA
ptc-miR7839 PtHsp40-32 3.0 24.216 AGUGGCAUUGGAGGUAUCCC GGGGUACUUUCAUUGCCAUU
ptc-miR7839 PtHsp40-33 3.0 24.216 AGUGGCAUUGGAGGUAUCCC GGGGUACUUUCAUUGCCAUU
Rehmannia glutinosa

rgl-miR7801 PtHsp40-101 3.0 19.19 UACGAGAUGAAACACAGUUU AAACUGUGCUGCAUCUUGUG
rgl-miR7972 PtHsp40-47 3.0 14.838 UUGUCAGGCUUGUUAUUCUC GAGAAUGACAAGGCUGAAAA
Sorghum bicolor

shi-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
shi-miR166e PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
shi-miR437a PtHsp40-38 3.0 14.899 AAAGUUAGAGAAGUUUGACU AUUCAAAUUUCUUUGAUUUU
shi-miR6232a-3p PtHsp40-143 2.0 18.376 UGGAUGUACCAAAAAAGUCA UGUCUCUUUUGGUGCAUCCA
Setaria italica

sit-miR132-npr PtHsp40-06 3.0 17.949 AUUUGGAUGUGAUUUUGGUG CACUGAAAUGGCAUCCAGAU
sit-miR156a-1 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCACA UGUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
sit-miR166d PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
sit-miR21-1-npr PtHsp40-05 3.0 17.913 UUCGGACCAGGCUUCAUUCC GGUUUGGAGCUUGGUCCGAA
sit-miR21-1-npr PtHsp40-37 3.0 21.886 UUCGGACCAGGCUUCAUUCC GGUCUGGAGCUUGGUCCGAA
sit-miR21-2-npr PtHsp40-05 3.0 17.913 UUCGGACCAGGCUUCAUUCC GGUUUGGAGCUUGGUCCGAA
sit-miR21-2-npr PtHsp40-37 3.0 21.886 UUCGGACCAGGCUUCAUUCC GGUCUGGAGCUUGGUCCGAA
Solanum lycopersicum

sly-miR156d-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
sly-miR482d-3p PtHsp40-48 2.0 21.43 UUUCCUAUUCCACCCAUGCC GGCAUGGGUGGCAUGGGAGG
sly-miR5302b-5p PtHsp40-126 2.0 14.398 UGAAAUGCUAUAGUUGGAAAG UUUUUAAACUACAGCAUUUCA
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EK 11’in devamu;

Selaginella moellendorffii

smo-miR1080 PtHsp40-30 3.0 13.193 UUCACUAUCUGCAAACACCUC GAGGUGUUAUCGGAUAGUGAG
Saccharum officinarum

sof-miR156 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Salvia sclarea

ssl-miR156 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCACA UGUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Saccharum sp.

ssp-miR437a PtHsp40-38 3.0 14.899 AAAGUUAGAGAAGUUUGACU AUUCAAAUUUCUUUGAUUUU
Solanum tuberosum

stu-miR156e PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
stu-miR482¢c PtHsp40-48 2.0 21.43 UUUCCUAUUCCACCCAUGCC GGCAUGGGUGGCAUGGGAGG
stu-miR7992-3p PtHsp40-86 3.0 18.14 UGUCUAGAUGUGCAUUUCAA UUCAAGUGCAAAUCUAGAUA
stu-miR8011a-5p PtHsp40-06 3.0 14.571 UUGUGUGAGGUUUCUUUUUGUUU AGCCAAAAAGAAGUUUCAGACAA
Triticum aestivum

tae-miR156 PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCACA UGUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Theobroma cacao

tcc-miR156b PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Vigna unguiculata

vun-miR156a PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
Vitis vinifera

wi-miR3633b-3p PtHsp40-48 3.0 21.43 GUUCCCAUGCCAUCCAUUCCU AGGCAUGGGUGGCAUGGGAGG
Zea mays

zma-miR156a-5p PtHsp40-96 3.0 16.393 UGACAGAAGAG-AGUGAGCAC GUGCUCACUUCUAUUCUGUCA
zma-miR166a-5p PtHsp40-110 3.0 15.221 GGAAUGUUGUCUGGCUCGGGG CCCCGAACUAGAUAAUAUUUC
zma-miR166j-3p PtHsp40-05 3.0 19.418 UCGGACCAGGCUUCAAUCCC UGGUUUGGAGCUUGGUCCGA
zma-miR169f-3p PtHsp40-136 3.0 22.469 GGCAUGUCUUCCUUGGCUAC GUGGCCAUGGAGGGUAUGCC
zma-miR169f-3p PtHsp40-65 2.0 20.935 GGCAUGUCUUCCUUGGCUAC GUGGCCAUGGAAGGUAUGCC
zma-miR2275a-3p PtHsp40-19 3.0 13.665 UUUGUUUUCCUCCAAUAUCU AGGAGUUGGAGGAAAAUGAA
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EK 12 Kavak genomunda tamimlanan PtHsp40 genlerine ait ortolog gen iliskileri

(Arabidopsis thaliana)

(PtHsp40) - Populus —Arabidopsis

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myé
PtHsp40-07 1 AT3G44110.1 3 4,02 0,21 0,05 30,93
PtHsp40-08 1 AT5G22080.1 5 1,61 0,11 0,07 12,39

AT1G79030.1 1 1,59 0,16 0,10 12,25

PtHspd0-14 ! ATLG16680.1 1 2,00 0,16 0,08 15,40
ATIG21080.1 1 1,76 0,15 0,09 13,52

PtHspd0-16 2 AT1G76700.1 1 1,38 0,16 0,12 10,58
PtHsp40-20 2 ATLG77020.1 1 3,01 0,14 0,05 23,16
PtHspd0-22 2 ATLG77930.1 1 4,05 0,19 0,05 3,17
PtHsp40-23 2 AT2G33735.1 2 8,61 0,30 0,03 66,25
PtHsp40-26 2 AT5G23540.1 5 1,64 0,01 0,01 12,62
PtHspd0-27 2 AT3G44110.1 3 5,47 0,18 0,03 42,08
PtHsp40-30 2 AT3G62600.1 3 2,82 0,13 0,04 2167
ATAG12770.1 3 2,50 0,32 0,13 19,19

PtHsp40-31 2 ATAG12780.1 3 3,03 0,33 0,11 2331
ATAG36520.1 3 57,02 0,77 0,01 43858

PtHsp40-34 2 ATLG10840.1 1 5,08 0,09 0,02 39,10
PtHsp40-35 3 ATIG80030.1 1 152 0,20 0,13 11,70
PtHspd0-42 4 ATLGB1770.1 1 2,40 0,17 0,07 18,46
PtHsp40-46 5 ATLG56300.1 1 143 0,19 0,13 10,98
AT2G22360.1 2 2,86 0,15 0,05 21,97

P s ATAG39960.1 3 2,99 0,15 0,05 23,01
PtHsp40-55 5 ATLG77020.1 1 2,60 0,14 0,05 19,98
PtHsp40-56 5 AT1G75310.1 1 5,15 0,83 0,16 39,58
ATIG21080.1 1 1,96 0,16 0,08 15,07

PtHspd0-58 ° ATLG76700.1 1 1,36 017 0,12 10,47
PiHspA0-61 6 AT3G12170.1 3 2,61 0,21 0,08 20,10
AT2G35795.1 2 454 0,12 0,03 34,94

PtHsp40-62 6 AT5G03030.1 5 3,82 0,13 0,03 29,39
AT3G09700.1 3 4,70 0,14 0,03 36,18

ATL1G75310.1 1 7,40 0,86 0,12 56,95

PtHsp40-66 7 ATAGL2770.1 4 8,55 0,81 0,09 65,79
ATAG12780.2 3 58,13 0,83 0,01 44712

AT2G22360.1 2 3,24 0,14 0,04 24,94

PtHspd0-70 ! AT4G39960.1 4 2,81 0,14 0,05 21,58
PtHspd0-73 7 AT2G20560.1 2 2,94 0,12 0,04 22,65
AT5G22060.1 5 3,42 0,12 0,04 26,30

PtHspd0-74 8 AT3G44110.1 3 3,39 0,11 0,03 26,05
AT2G35795.1 2 2,30 0,10 0,04 17,67

PtHsp40-75 8 AT3G09700.1 3 5,05 0,14 0,03 38,87
AT5G03030.1 5 5,21 0,14 0,03 40,04

PtHsp40-78 8 AT1G68370.1 1 1,45 0,12 0,08 11,14
AT3G44110.1 3 3,36 0,11 0,03 25,84

PtHsp40-83 ° AT5G22060.1 5 4,43 0,11 0,02 34,06
PtHsp40-84 9 AT5G22080.1 5 1,97 0,11 0,06 15,16
PtHsp40-85 9 ATLG74250.1 1 5,86 0,37 0,06 45,06
PtHsp40-96 10 ATLG24120.1 1 1,93 0,16 0,08 14,84
PtHsp40-98 10 ATLG68370.1 1 72 0,10 0,06 1325
AT3G44110.1 3 3,94 8,87 2,25 30,27

PiHsp40-100 10 AT5G22060.1 5 2,21 6,70 3,03 16,97
AT3G44110.1 3 4,59 0,11 0,02 35,31

PiHsp40-101 10 AT5G22060.1 5 3,68 0,11 0,03 28,32
AT1G79030.1 1 1,55 0,17 0,11 11,89

PiHsp40-104 1 ATLG16680.1 1 217 0,17 0,08 16,66
PtHsp40-109 13 AT3G05345.1 3 1,44 0,22 0,15 11,08
PtHsp40-112 13 AT5G16650.1 5 163 0,14 0,09 12,52
ATAG12780.2 3 2,65 0,34 0,13 20,36

PtHsp40-120 14 ATAG12770.1 3 2,45 0,31 0,13 18,85
ATAG36520.1 4 56,80 0,82 0,01 437,62

PtHsp40-128 16 AT3G12170.1 3 2,75 0,21 0,08 2117
PtHsp0-129 16 AT5G03160.1 5 2,25 0,15 0,07 17,33
PtHspd0-131 17 AT2G20560.1 2 11,09 0,11 0,01 85,34
PtHsp40-135 17 ATIG79940.1 1 1,82 0,13 0,07 13,96
PtHsp40-137 18 AT2G26890.1 2 1,69 0,14 0,08 13,03
PtHspd0-141 19 AT5G16650.1 5 171 0,16 0,09 13,16
PtHsp40-145 | scaffold_1057 AT1G69060.1 1 2,32 0,19 0,08 17,87
Ortalama 5,75 0,46 0,15 44,20
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EK 12°nin devami; (Oryza sativa)

(PtHsp40) - Populus —Oryza sativa

Gen Adi Kromozom Gen Ad Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
PtHsp40-08 1 LOC_Os03g15480.1 3 196 0,13 0,06 15,05
LOC_Os08gA1110.1 8 2,22 0,18 0,08 17,09

PiHsp40-16 2 LOC_0s09¢32050.1 9 4,80 0,21 0,04 36,92
PtHspd0-22 2 LOC_0s07¢43330.1 7 51,29 0,28 0,01 394,55
PtHsp40-23 2 LOC_0502¢52270.2 2 318 0,23 0,07 24,49
LOC_0s05930800.1 5 11,37 0,02 0,00 87,50

PiHsp40-26 2 LOC_0s01g16190.1 1 3,86 0,03 0,01 29,73
PtHsp40-30 2 LOC_0s05¢06440.1 5 318 0,15 0,05 24,50
LOC_0s1236180.1 2 4,20 0,42 0,10 32,33

LOC_0s11¢43950.1 1 4,88 0,48 0,10 37,54

PtHsp40-31 2 LOC_0s01g25320.1 1 5,32 0,52 0,10 40,89
LOC_0s05¢50370.1 5 1517 0,78 0,05 116,69
LOC_0s01¢44310.1 1 20,76 0,87 0,04 159,72

PtHsp40-34 2 LOC_0s04g30780.1 2 347 0,12 0,03 26,68
PtHsp40-35 3 LOC_050256040.1 2 48,06 0,24 0,00 369,71
PtHspd0-42 4 LOC Os12g15590.2 2 212 0,22 0,11 16,27
PtHsp40-48 5 LOC_0s05626926.1 5 787 0,18 0,02 60,55
LOC_0s05¢50370.1 5 8,94 0,85 0,09 68,80

W 2 LOC_0s01¢44310.1 1 10,94 0,80 0,07 84,18
LOC_0s08¢41110.1 8 3,07 0,18 0,06 23,64

P > LOC_0s09g32050.1 9 3,68 0,22 0,06 28,29
PtHsp40-61 6 LOC 0s02410220.1 2 6,24 0,25 0,04 48,00
LOC_0s07909450.1 7 2,56 0,13 0,05 19,71

PiHsp40-62 6 LOC_0s01q06454.1 1 3,56 0,15 0,04 27,35
LOC_0s05¢50370.1 5 4,96 0,87 0,18 38,13
LOC_0s01g25320.1 1 55,33 0,80 0,01 425,61
PiHsp40-66 ! LOC_Os12436180.1 2 54,03 0,70 0,01 415,61
LOC_0s11¢43950.1 1 53,41 0,92 0,02 410,87

LOC_0s05626926.1 5 3,93 0,18 0,04 30,25

PIHSI ! LOC_0s05026902.1 5 3,93 0,17 0,04 30,25
LOC_0503¢44620.2 3 255 0,08 0,03 19,61
>PtHsp40-74 8 LOC_0503¢57340.1 3 1319 0,07 0,01 101,43
LOC_0502¢43930.1 2 12,50 0,17 0,01 96,15

LOC_0s07909450.1 7 445 0,13 0,03 34,23

PiHsp40-75 8 LOC_0s01q06454.1 1 5,11 0,14 0,03 39,28
PtHsp40-78 8 LOC_0s0132870.2 1 2,04 0,15 0,07 15,73
LOC_0503¢44620.2 3 431 0,09 0,02 33,14

PtHsp40-83 9 LOC_0503¢57340.1 3 5,18 0,08 0,02 39,82
LOC 0502043930.1 2 6,57 0,17 0,03 50,56

PtHsp40-84 9 LOC_0s03g15480.1 3 2,56 0,12 0,05 19,68
PtHsp40-98 10 LOC_0s0132870.2 1 2,18 0,14 0,07 16,78
LOC_0s03¢57340.1 3 475 16,64 350 36,52
Pitsp40-100 10 LOC_0s03g44620.2 3 13,89 12,75 0,92 106,86
LOC_0s03¢57340.1 3 12,01 0,08 0,01 99,34

PiHsp40-101 10 LOC_0s03044620.2 3 2,82 0,08 0,03 21,68
PtHspd0-117 14 LOC_0s01953020.1 1 3,01 0,25 0,08 23,13
LOC_0s05¢45350.1 5 12,80 0,35 0,03 98,46

LOC_0s01g25320.1 1 535 0,52 0,10 41,16
PtHsp40-120 14 LOC_0s05¢50370.1 5 14,05 0,78 0,06 108,09
LOC_0s01¢44310.1 1 0,14 1350 | 96,09 1,09

PtHspd0-128 16 LOC_0502910220.1 2 6,47 0,25 0,04 49,80
LOC_0s01974580.1 1 370 0,19 0,05 28,47

PiHspd0-129 16 LOC_0s02g10180.2 2 323 0,21 0,07 24,86
PtHsp40-131 17 LOC_0s05¢48810.1 5 19,70 0,12 0,01 15151
PtHsp40-135 17 LOC_Os04g24180.2 2 3,04 0,16 0,05 23,36
PtHspd0-137 18 LOC_Os10g42439.1 0 2,97 0,18 0,06 22,83
Ortalama 10,32 1,05 184 79,37
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EK 12°nin devami; (Glycine max)

(PtHsp40) - Populus —Glycine max

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
Glyma.12G168800.1 2 151 0,15 0,10 1163

PiHsp40-01 ! Glyma.08G188900.1 8 1,56 0,15 0,10 12,02
Glyma.01G209800.1 1 123 0,20 0,16 0,44

PtHspa0-05 1 Glyma.11G032400.1 1 1,16 0,19 0,17 8,89
PtHsp40-07 1 Glyma.12G095700.1 2 2,86 0,18 0,06 22,01
Glyma. 12G189400.1 2 123 0,08 0,06 9,50

PtHsp40-08 ! Glyma.13G312400.1 e 1,28 0,08 0,06 9,85
Glyma.15G253300.1 5 1,20 0,13 0,10 9,21

PiHspd0-14 ! Glyma.08G173900.1 8 1,33 0,16 0,12 1024
PtHsp40-16 2 Glyma.01G245700.1 1 2,84 0,08 0,03 21,85
Glyma.14G118300.2 I 152 0,16 0,11 11,67

PtHsp40-20 2 Glyma.13G036700.1 e) 141 0,17 0,12 10,81
Glyma. 14G118300.1 1 1,53 0,16 0,11 11,80

Glyma.06G107400.1 6 2,06 0,16 0,08 15,88

PiHsp40-22 2 Glyma.04G254700.1 3 243 0,11 0,05 18,65
Glyma. 14G180400.1 7 1,97 0,18 0,09 15,17

PiHsp40-23 2 Glyma.02G212500.1 2 1,92 0,17 0,09 1473
Glyma.17G243800.1 % 1,28 0,01 0,01 9,86

PtHsp40-26 2 Glyma.13G224700.1 e 0,97 0,01 0,01 7,48
PtHsp40-28 2 Glyma.03G223300.1 3 114 0,16 0,14 8,80
Glyma.10G014000.1 10 3,92 0,16 0,04 30,18

PtHsp40-29 2 Glyma. 19G215400.1 1 2,51 0,23 0,09 19,30
Glyma.02G013400.1 2 2,40 0,34 0,14 18,42

Glyma.03G218300.1 3 137 0,07 0,05 10,57

Glyma.19G215100.1 1 121 0,09 0,07 9,30

PiHsp40-30 2 Glyma.02G013800.1 2 1,55 0,11 0,07 11,95
Glyma.06G228000.1 6 0,98 0,19 0,20 753

Glyma.08G002300.1 8 2,45 0,32 0,13 18,86

Glyma.05G194500.1 5 2,83 0,26 0,09 21,73

PiHsp40-31 A Glyma.04G209400.1 4 2,84 037 0,13 2182
Glyma.06G156500.1 6 2,05 0,35 0,17 15,79

Glyma.02G097300.1 2 1,08 0,08 0,08 8,28

PiHispd0-34 2 Glyma.18G284200.1 18 131 0,10 0,07 10,06
Glyma. 15G006900.1 I 1,34 0,18 0,13 10,30

PtHsp40-35 3 Glyma.08G213400.1 3 143 0,21 0,14 10,97
Glyma.01G209800.2 1 1,28 0,20 0,16 9,83

PtHsp40-37 3 Glyma.01G209800.1 1 1,26 0,20 0,16 9,71
Glyma. 11G032400.1 I 133 0,19 0,15 1025

PtHsp40-40 3 Glyma.07G021800.1 7 1,10 0,21 0,19 8,43
PtHsp40-41 3 Glyma.08G188900.1 8 147 0,15 0,10 11,27
Glyma.20G141300.1 20 141 0,12 0,08 10,83

PiHsp40-42 4 Glyma.106252200.1 10 1,27 0,12 0,10 9,75
Glyma. 13G200800. 1 e 147 0,17 0,12 1131

PtHspa0-43 4 Glyma.12G235500.1 © 1,38 0,18 0,13 10,63
Glyma. 13G200800.1 e 147 0,17 0,12 11,31

PiHsp40-44 4 Glyma.12G235500.1 P 1,38 0,18 0,13 10,63
PtHsp40-46 5 Glyma.19G229700.1 ) 127 0,10 0,08 0,74
Glyma.08G134400.2 8 1,36 0,14 0,10 1047

PtHsp40-48 5 Glyma.05G177100.1 5 143 0,13 0,09 1097
Glyma. 18G016200.1 1 1,34 0,14 0,11 10,27

Glyma. 14G118300.2 i 1,48 0,15 0,10 11,36

PtHsp40-55 5 Glyma.13G036700.1 e) 1,46 0,15 0,10 11,22
Glyma. 14G118300.1 1 1,46 0,15 0,10 11,24

Glyma.01G245700.1 1 167 0,08 0,05 12,85

PiHsp40-58 5 Glyma.13G036700.1 e 8,95 0,36 0,04 68,83
Glyma.02G179900.1 2 1,61 0,17 0,11 12,40

Glyma.19G143100.3 1 1,90 0,20 0,10 14,64

PtHsp40-61 6 Glyma. 10G094400.2 10 143 0,19 0,13 11,02
Glyma.19G143100.1 ) 2,11 0,18 0,08 16,26

Glyma.10G094400.1 10 177 0,21 0,12 13,58

Glyma.13G137400.1 ) 1,24 0,06 0,05 9,55

PtHsp40-62 6 Glyma.05G083800.1 5 1,45 0,12 0,08 11,15
Glyma.10G049900.1 0 1,09 0,07 0,07 8,36

PtHsp40-65 6 Glyma.06G073300.1 6 1,42 0,15 0,10 10,93
Glyma.02G055100.1 2 2,20 0,53 0,24 16,01

PiHsp40-66 ! Glyma.056194500.1 5 6,96 0,72 0,10 53,56
Glyma.08G134400.1 8 123 0,14 0,11 0,43

PtHspa0-70 Glyma.11G241000.2 1 1,25 0,13 0,11 9,61
Glyma.06G289000.1 6 2,38 0,11 0,05 18,29

PtHsp40-73 7 Glyma. 12G117900.2 2 2,75 0,10 0,04 21,12
Glyma.15G077700.1 5 2,52 0,12 0,05 19,38
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EK 12°nin devami; (Glycine max)

Glyma.12G095700.2 ° 237 0,06 0,02 18,24
Glyma.13G311600.1 E) 2,21 0,08 0,04 16,96
PiHspd0-74 8 Glyma.12G190100.2 2 1,96 0,08 0,04 15,10
Glyma.07G110200.1 7 6,49 0,17 0,03 49,92
Glyma.05G083800.1 5 5,20 0,09 0,02 40,02
PiHsp40-75 8 Glyma.13G137400.1 FE) 253 0,12 0,05 19,46
Glyma.10G272200.2 10 116 0,09 0,08 8,94
PtHsp40-78 8 Glyma.20G117900.1 20 122 0,10 0,08 9,39
Glyma.10G272200.1 10 116 0,09 0,08 8,89
Glyma.01G036500.3 1 161 0,11 0,07 12,42
PiHsp40-79 8 Glyma.02G029600.1 2 1,78 0,11 0,06 1373
Glyma.12G095700.2 ) 2,19 0,05 0,02 16,86
PtHsp40-83 9 Glyma.U012100.1 scaffold_21 1,96 0,05 0,03 15,05
Glyma.12G190100.2 2 1,92 0,06 0,03 14,80
Glyma.12G189400.1 2 123 0,08 0,07 947
PiHspd0-84 ° Glyma.13G312400.1 E) 1,16 0,08 0,07 8,96
PtHsp40-85 9 Glyma.17G078100.2 7 4,06 0,31 0,08 31,22
Glyma.13G200800.1 e) 1,40 0,16 0,11 10,78
PiHsp40-88 ° Glyma.12G235500.1 ) 132 0,17 013 10,17
PtHsp40-96 10 Glyma.01G036500.3 1 148 0,11 0,07 11,36
Glyma.10G272200.2 10 1,29 0,07 0,06 9,90
PiHsp40-98 10 Glyma.206117900.1 20 141 0,08 0,05 10,85
Glyma.02G122200.1 2 2,13 0,50 0,24 16,37
_— 10 Glyma.01G064400.1 1 1,88 0,51 0,27 1447
Glyma.12G095700.2 ) 6,33 15,07 2,38 48,70
P 10 Glyma.U012100.2 scaffold 21 | 0,17 1207 | 7075 131
Glyma.12G095700.2 2 2,58 0,06 0,02 10,88
PtHsp40-101 10 Glyma.U012100.1 scaffold 21 | 2,38 0,06 0,02 18,31
Glyma.12G190100.2 © 184 0,08 0,04 14,17
Glyma.15G077700.1 15 2,66 0,21 0,08 20,48
Glyma.06G289000.1 6 6,72 0,22 0,03 51,67
PiHsp40-102 1L Glyma.12G117900.2 2 2,99 0,23 0,08 23,03
Glyma.13G235500.1 E) 2.72 0,26 0,09 20,90
Glyma.15G253300.1 i 1,19 0,13 0,11 9,17

PtHsp40-104 11
tHsp40-10 Glyma.08G173900. 1 8 113 0,15 0,14 8,60
Glyma.19G229700.1 19 118 011 0,09 9,08
P 13 Glyma.036232700.1 3 1,15 0,16 0,14 8,83
PtHsp40-109 13 Glyma.03G237900.1 3 135 0,20 0.15 10,35
Glyma.12G015600.2 ) 128 0,17 0,13 9,81
PiHsp40-112 13 Glyma.11G109700.1 1 1,70 0,16 0,10 13,00
Glyma.03G218600.1 3 2.75 0,15 0,05 21,19
PtHsp40-116 14 Glyma. 19G215400.1 19 2,85 015 0,05 21,89
Glyma.10G014000.1 10 3,61 0.15 0,04 27,81
Glyma.12G130000.1 ) 145 0.16 011 11,19
PtHspd0-117 14 Glyma. 12G212100.1 ) 131 0,19 0,15 10,10
Glyma.06G275400.1 5 1,70 0,17 0,10 13,06
Glyma.08G002300.2 8 2,45 0,33 0,14 18,86
Glyma.056194500.2 5 2,21 0,33 0.15 17,01
PtHsp40-120 14 Glyma.04G209400.3 2 2,05 0,35 0.17 15,75
Glyma.16G137500.1 16 10,10 0,55 0,05 77,69
Glyma.01G172200.5 1 8,00 0,85 0,11 61,54
Glyma. 19G143100.1 1 191 0,14 0,08 14,69
PtHsp40-128 16 Glyma.02G179900.1 2 146 017 0,12 11,20
Glyma.10G094400.1 10 157 0,21 0,14 12,10
Glyma. 19G180600.1 19 151 0.13 0,09 11,61
PtHsp40-129 16 Glyma.03G179800.1 3 134 0,14 0,10 10,30
Glyma.05G097500.1 5 146 0,15 0,10 11,22
Glyma.06G289000.1 6 2,28 0,10 0,05 17,56
PtHsp40-131 17 Glyma. 15G077700.1 5 4,97 013 0,03 38,20
Glyma.13G235500.1 3 348 0,14 0,04 26,73
Glyma.09G075400.1 9 117 0.12 0,10 9,00
PiHsp40-135 1 Glyma.156183400.1 5 111 0,12 0,11 8,51
PtHsp40-136 18 Glyma.06G073300.1 5 1,20 0,14 0,11 9,25
Glyma.17G120500.1 7 1,06 0,11 0,10 8,16
PiHsp40-137 18 Glyma.05G6012400.1 5 1,09 0,11 0,10 8,41
Glyma.12G015600.2 ) 121 0,17 0,14 9,31
PtHsp40-141 19 Glyma.11G109700.1 1 1,80 0,17 0,09 13,85
Glyma.12G015600.1 © 131 0,16 0,12 10,08
PtHsp40-143 19 Glyma.10G216200.1 10 128 0,20 0,16 9,82
PtHsp40-145 | scaffold_1057 Glyma.01G064400.1 1 117 0,15 013 8,97
Ortalama 2,05 0.36 0,61 15,80
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EK 12°nin devami; (Eucalypus grandis)

(PtHsp40) - Populus — Eucalyptus grandis

Gen Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
PtHsp40-01 1 Eucgr.G03185.1 7 1,75 0,16 0,09 13,43
PtHsp40-05 1 Eucgr.E00426.2 5 124 0,16 013 9,51
PtHsp40-08 1 Eucgr.J00577.1 10 1,40 0,08 0,05 10,81
PtHsp40-14 1 Eucgr.FO1444.1 6 1,46 0,20 0,14 11,23
PtHsp40-20 2 Eucgr.F04280.1 6 2,19 013 0,06 16,83
PtHsp40-22 2 Eucgr.F03733.1 6 2,62 018 0,07 20,12
PtHsp40-23 2 Eucgr.F02131.2 6 1,69 0,13 0,08 12,98
PtHsp40-25 2 Eucgr.F02213.1 6 167 0,21 013 12,86

2 Eucgr.F00252.2 6 1,39 0,00 0,00 10,68
PtHsp40-26 2 Eucgr.G00170.1 7 144 0,01 0,01 11,07
2 Eucgr.GO0118.1 7 144 0,01 0,01 11,08
2 Eucgr.D02530.1 2 134 0,14 011 10,33
PtHsp40-27 2 Eucgr.J00583.2 10 9,63 0,16 0,02 74,08
2 BucgrJ00292.1 10 15,19 0,19 0,01 116,85
2 Eucgr.H01056.1 8 4,73 0,24 0,05 36,41
PiHsp40-29 2 Eucgr.K03539.1 1 1,91 0,26 013 14,72
PtHsp40-30 2 Eucgr.K03532.1 1 178 0,12 0,07 13,66
2 Bucgr.HO5116.1 8 1,94 033 017 14,94
PtHsp40-31 2 Eucgr.100114.1 9 4,26 0,33 0,08 32,79
2 Eucgr.F01588.1 6 1536 0,68 0,04 118,12
PtHsp40-34 2 Eucgr.H00462.1 8 1,10 0,06 0,05 8,50
PtHsp40-35 3 Eucgr.J03072.1 10 171 0,17 0,10 13,16
PtHsp40-37 3 Eucgr.E00426.2 5 1,19 0,17 0,15 9.12
PtHsp40-41 3 Eucgr.G03185.1 7 1,60 015 0,09 1231
PtHsp40-42 4 Eucgr.D00243.1 2 1,70 012 0,07 13,11
PtHsp40-43 4 Eucgr.G01646.1 7 1,72 0,17 0,10 13,26
PtHsp40-44 4 Eucgr.G01646.1 7 1,72 0,17 0,10 13,26
5 Eucgr.L02648.1 scaffold_1159 | 2,07 0.16 0,08 15,93
PiHsp40-46 5 Eucgr.B02081.1 2 57,69 0,12 0,00 443,74
PtHsp40-48 5 Eucgr.K03340.1 1 1,39 0,12 0,08 10,72
PtHsp40-55 5 Eucgr.F04280.1 6 2,22 012 0,06 17,04
PtHsp40-56 5 Eucgr.H03319.1 8 5,08 0,78 0,15 39,10
PtHsp40-61 6 Eucgr.A02407.1 1 184 0,20 011 14,18
PtHsp40-62 6 Eucgr.H00599.1 8 43,02 018 0,00 330,93
6 Eucgr.G02806.1 7 2,50 012 0,05 19,26
6 Eucgr.A01173.1 1 4,09 0,11 0,03 31,44
PtHsp40-65 6 Eucgr.C01816.1 3 2,61 013 0,05 20,05
PtHsp40-66 7 Eucgr.H05116.1 8 9,41 0,91 0,10 72,37
PtHsp40-70 7 Eucgr.K03340.1 11 1,44 0,09 0,07 11,08
7 Eucgr.D00597.1 2 713 0.12 0,02 54,83
PtHsp40-73 7 Eucgr.A01858.1 1 1,39 0,11 0,08 10,70
7 Eucgr.B02802.1 1 1336 0,17 0,01 102,75
8 Eucgr.D02530.1 3 552 0,18 0,03 42,44
PtHsp40-74 8 BucerJ00292.1 10 1,84 0,06 0,03 14,18
8 Eucgr.J00583.1 10 2,68 0,09 0,03 20,64
8 Eucgr.G02806.1 7 373 0,09 0,02 28,71
PiHsp40-75 8 Eucgr.A01173.1 1 713 0,15 0,02 54,88
PtHsp40-77 8 Eucgr.G02425.1 7 2,29 0,52 0,23 17,63
8 Eucgr.B802999.1 2 132 012 0,09 10,19
PiHsp40-78 8 Eucgr.G02304.1 7 1,27 0,09 0,07 9.73
PtHsp40-79 8 Eucgr.B03370.1 2 0,99 0,11 011 7,58
9 BucgrJ00292.1 10 2,97 0,10 0,03 22,85
PiHsp40-83 9 Eucgr.J00583.1 10 177 0,07 0,04 13,59
PtHsp40-84 9 Eucgr.J00577.1 10 127 0,08 0,06 9.74
PtHsp40-85 9 Eucgr.B00587.1 2 4,45 032 0,07 34,26
PtHsp40-88 9 Eucgr.G01646.2 7 213 0,19 0,09 16,37
PtHsp40-96 10 Eucgr.B03370.1 2 0,99 0,10 0,10 7,61
10 Eucgr.B802999.1 2 1,36 0,10 0,07 10,49
PiHsp40-98 10 Eucgr.G02304.1 7 121 0,07 0,06 9,34
PtHsp40-99 10 Eucgr.G02425.1 7 2,19 0,57 0,26 16,85
10 BucerJ00292.1 10 3,00 17,61 5,87 23,07
PiHsp40-100 10 Eucgr.J00583.2 10 2,66 6,98 2,62 20,50
10 Eucgr.J00583.2 10 2.78 0,07 0,03 21,36
PiHsp40-101 10 Eucgr.J00292.1 10 1,78 0,06 0,03 1371
11 Eucgr.D00597.1 3 4,07 0,24 0,06 31,32
PiHsp40-102 11 Eucgr.A01858.1 1 4,25 0,25 0,06 32,65
PtHsp40-104 11 Eucgr.F01444.2 6 134 0,15 011 10,27
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EK 12°nin devami; (Eucalypus grandis)

13 Fucer.B01873.1 2 1,49 0.13 0,09 11,45

PiHspa0-109 13 Eucgr.B01968.1 2 1,60 0,39 0,23 13,00
PtHsp40-112 3 Eucgr.K00072.1 1 1,37 0,17 0,13 1057
13 Eucgr.A00085.1 1 2,24 0,25 0,11 17,23

PiHspd0-113 13 Eucgr.A00280.1 1 2,30 0,26 0,11 17,67
PtHsp40-117 4 Eucgr.K01146.1 1 147 0,18 0.12 11,33
14 Eucgr.HO3116.1 8 1,69 0,33 0,20 12,96

PiHsp40-120 4 Eucgr.100114.1 9 287 0,32 0,11 22,07
PtHsp40-129 16 Eucgr.K03238.1 1 1,39 0,17 0,13 10,67
17 Eucgr.D00597.1 4 9,31 0,12 0,01 7158

PtHsp40-131 7 Eucgr.A01858.1 1 145 0,11 0,07 11,14

17 Eucgr.B02802.1 1 14,64 0,17 0,01 112,65

PtHsp40-135 7 Eucgr.A0000L 1 1 1,49 0,11 0,07 1145
PtHsp40-136 18 Eucgr.C01816.1 3 2,65 0,12 0,05 20,38
PtHspd0-137 18 Eucgr.C04138.1 3 1,30 0,11 0,08 9,99
PtHsp40-141 19 Eucgr.K00072.1 1 1,59 0,16 0,10 2.2
PtHsp0-143 19 Fucgr.FO4124.1 6 185 0,24 0,13 14,25
PtHsp40-145 | scaffold 1057 Eucgr.G02425.1 7 0,86 0,14 0,16 6,61
Ortalama 4,20 047 0.18 3231
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EK 13

PtHsp60 genlerinin Segmental duplikasyonlar: ve MYO ayrilma oranlar

Gen Adi Lokasyon Krm. Gen Adi Lokasyon Krm. Ks Ka Ka/Ks Myo
PtHsp60-9 |24201975-24206840 2 1,4165 0,0815 0,0575 109
PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 PtHsp60-10 | 4848067-4853070 3 69229 0,1943 0,0281 533
PtHsp60-15 | 21675609-21680178 | 3 50,6052 05501 0,0109 3893
PtHsp60-13 | 10119265-10127787 | 3 01934 0,0593 0,3066 15
PtHsp60-04 | 13644365-13654263 1 PtHsp60-23 |  8386523-8395308 8 13,6637 05094 0,0373 1051
PtHsp60-36 | 12981303-12990464 | 13 17,8061 0,6206 0,0349 1370
PtHsp60-47 | 11891036-11900246 | 19 42,0932 0,6201 0,0147 3238
PtHsp60-05 | 28074920-28077557 1 PtHsp60-27 |  6817730-6820615 9 03719 0,0234 0,0629 29
PtHsp60-07 | 10108124-10109821 2 PtHsp60-37 | 3538916-3541624 14 0,1979 0,0966 0,4881 15
PtHsp60-01 155848-160490 1 50,6553 0,5599 0,0111 3897
PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 1,4165 0,0815 0,0575 109
PtHsp60-09 | 24201975-24206840 2 PtHsp60-10 | 4848067-4853070 3 73780 0,1931 0,0262 56,8
PtHsp60-12 | 5265608-5269898 3 79113 0,1847 0,0233 609
PtHsp60-15 | 21675609-2168078 3 50,3990 05666 00112 3877
PtHsp60-1 155848-160490 1 53,2768 05723 0,0107 4098
PtHsp60-9 | 24201975-24206840 | 2 73789 0,1931 0,0262 56,8
PtHsp60-10 | 4848067-4853070 3 PtHsp60-18 | 20867139-20869001 | 4 56,2294 09031 0,161 4325
PtHsp60-20 | 22114421-22117772 | 4 56,0343 05444 0,0097 4310
PtHsp60-26 | 1670392-1674566 9 54,4045 05385 0,0099 4185
PtHsp60-11 | 4864279-4866659 3 PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 82138 0,1791 0,0218 632
PtHsp60-04 | 13644365-13654263 1 0,1934 0,0593 0,3066 15
PtHsp60-23 | 8386523-83395308 8 11,0356 05018 0,0455 84,9
PtHsp60-13 | 10119265-10127787 3 PtHsp60-32 | 13207129-13215582 | 10 15,3135 04857 0,0317 1178
PtHsp60-36 | 12981303-12990464 | 13 9,1355 0,6338 0,0694 703
PtHsp60-47 | 11891036-11900246 | 19 16,7517 06110 0,0365 1289
PtHsp60-01 155848-160490 1 50,5663 05452 0,0108 389,0
PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 0,1952 0,0200 0,1025 15
PtHsp60-14 | 18305437-18310287 3 PtHsp60-09 | 24201975-24206840 | 2 1,3650 0,0825 0,0604 105
PtHsp60-20 | 22114421-22117772 | 4 51,5852 05266 0,0102 3968
PtHsp60-26 | 1670392-1674566 9 51,3261 05240 0,0102 3948
PtHsp60-06 | 34593578-34598640 1 48,9139 1,1558 0,0236 3763
PtHsp60-16 | 8897354-8904653 4 49,8025 1,1071 0,0222 3831
PtHsp60-15 | 21675600-21680178 3 PtHsp60-21 | 10479639-10484668 | 6 48,4552 1,1454 0,0236 37277
PtHsp60-25 | 12417992-12423018 8 0,1866 16,1322 86,4534 14
PtHsp60-30 | 8224480-8230995 10 51,5517 11315 0,0219 396,6
PtHsp60-43 | 12871958-12877635 | 17 49,9646 11154 0,0223 3843
PtHsp60-01 155848-160490 1 52,2237 0,4628 0,0089 4017
PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 52,0730 055331 0,0102 4006
PtHsp60-09 | 24201975-24206840 | 2 51,0781 05462 0,0107 3929
PtHsp60-20 | 22114421-22117772 4 PtHsp60-12 |  5265608-5269898 3 0,2360 16,4559 69,7284 18
PtHsp60-15 | 21675609-21680178 | 3 51,4905 0,4555 0,0088 396,1
PtHsp60-33 | 14902623-14907528 | 10 52,1575 05258 0,0101 4012
PtHsp60-36 | 12981303-12990464 | 13 9,0558 1,1555 01276 69,7
PtHsp60-40 | 13653311-13657757 | 15 39,4769 0,2833 0,0072 3037
PtHsp60-22 | 11565228-11567317 6 PtHsp60-44 |  7866478-7868957 18 0,1939 0,0497 0,2563 15
PtHsp60-04 | 13644365-13654263 1 13,6801 05094 0,0372 1052
PtHsp60-23 | 8386523-8395308 8 PtHsp60-13 | 10119265-10127787 | 3 11,0451 055018 0,0454 85,0
PtHsp60-36 | 12981303-12990464 | 13 8,7593 06474 0,0739 674
PtHsp60-47 | 11891036-11900246 | 19 30,0227 0,6529 0,0217 2309
PtHsp60-24 | 8575891-8576946 8 PtHsp60-31 | 13027255-13028339 | 10 0,2768 0,0254 0,0918 21
PtHsp60-06 | 34593578-34598640 1 52,1917 0,7706 0,0148 4015
PtHsp60-17 | 12871958-12877635 | 17 54,5170 0,7619 0,0140 4194
PtHsp60-25 | 12417992-12423018 8 PtHsp60-21 | 10479639-10484668 | 6 509124 0,7527 0,0148 3916
PtHsp60-34 [ 5009097-5011697 12 56,2428 06788 0,0121 432,6
PtHsp60-39 |  4040696-4042886 15 55,7422 0,6644 0,0119 4288
PtHsp60-45 | 15789719-15793944 | 18 54,4607 0,7635 0,0140 4189
PtHsp60-01 155848-160490 1 51,7045 04727 0,0091 3977
PtHsp60-02 | 4122156-4127012 1 51,7862 05284 0,0102 3984
PtHsp60-09 | 24201975-24206840 | 2 51,0187 05472 0,0107 3925
PtHsp60-26 | 1670392-1674566 9 PtHsp60-15 | 21675609-21680178 | 3 51,2941 0/4816 0,0094 3946
PtHsp60-20 | 22114421-22117772 | 4 0,2831 0,0260 0,0918 22
PtHsp60-33 | 14902623-14907528 | 10 51,6951 05228 0,0101 3977
PtHsp60-40 | 13653311-13657757 | 15 52,5741 02782 0,0053 4044
PtHsp60-05 | 28074920-28077557 1 1,6437 1,2541 0,7630 12,6
PIHSPE0-29 | 5340367-5340777 10 PtHsp60-27 |  6817730-6820615 9 1,7316 1,1937 0,6894 133
PtHsp60-25 | 12417992-12423018 | 8 0,2893 0,0156 0,0539 22
PtHsp60-30 | 8224480-8230995 10 PtHsp60-34 | 5009097-5011697 12 54,7506 06783 0,0124 4212
PtHsp60-39 |  4040696-4042886 15 54,2142 0,6691 0,0123 4170
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EK 13’iin devamu;

PtHsp60-31 | 13027255.13028339] 10 | PtHsp60-24| 8575891-8576946 | 8 | 02768 00254 | 00918 | 21
PtHsp60-04 | 13644365-13654263 | 1 | 181779 | 04870 | 00268 | 1398

ttspo0-32 | 13207120-13z16562| 10 | PePepoO-I3 [ 1011266 10127767 | 3 | dssomr | odes | ogawr | tura
PtHsp60-23 | 8386523-8395308 | 8 | 02190 | 00606 | 02767 | 17

PtHsp60-47 | 11891036-11900246 | 19 | 109090 | 06479 | 00594 | 839

PtHsp60-06 | 34503578-34598640 | 1 | 527163 | 07173 | 00136 | 4055

PtHsp60-21 | 10479639-10484668 | 6 | 518563 | 07111 | 00137 | 3989

PtHsp60-34 | 5009007-5011697 | 12 | PtHsp60-25 | 12417992-12423018 | 8 | 562452 | 06788 | 00121 | 4327
PtHsp60-30 | 8224480-8230995 | 10 | 547458 | 06784 | 00124 | 4211

PtHsp60-39 | 4040696-4042886 | 15 | 03728 00238 | 00638 | 29

PtHsp60-08 | 10586089-10592711 | 2 | 475377 | 08877 | 00187 | 3657

PHHsp60-35 | 4384719-4389451 B T tfispe0-a1| 4508355-4534386 | 14 | 492373 | 11693 | 00237 | 3787
PtHsp60-04 | 13644365-13654263 | 1 | 17,796 | 06206 | 00349 | 1369

PtHsp60-36 | 12981303-12090464| 13 | PtHsp60-13 | 10119265-10127787 | 3 | 9,1368 06338 | 00694 | 703
PtHsp60-47 | 11891036-11900246 | 19 | 02171 00816 | 03759 | 17

PtHsp60-37 | 3538016.3541624 | 14 | PtHsp60-07 | 10108124-10109821 | 2 | 0,197 00966 | 04881 | 15
PtHsp60-08 | 10586089-10592711 | 2 | 504766 | 07907 | 00157 | 3883

PtHsp60-30 | 4040606-4042886 | 15 | PtHsp60-34| 5009097-5011697 | 12 | 03728 00238 | 00638 | 29
PtHsp60-38 | 4528355-4534386 | 14 | 518083 | 07693 | 00148 | 3985

PtHsp60-20 | 22114421-22117772 | 4 | 392456 | 02834 | 00072 | 3019

PtHsp60-40 | 13653311-13657757| 15 | PtHsp60-26 | 1670921674566 | 9 | 525745 | 02783 | 00053 | 4044
PtHsp60-33 | 14902623-14907528 | 10 | 516141 | 05890 | 00Ll4 | 3970

PtHsp60-01 | 155848-160490 | 1 | 100174 | 04906 | 0049 | 771

PtHsp60-41 | 13691247-13695646| 15 | PtHsp60-15 | 21675609-21680178 | 3 | 102051 | 04816 | 00472 | 785
PtHsp60-26 | 1670392-1674566 | O | 295603 | 02663 | 00090 | 2274

PtHsp60-01 |  155648-160490 | 1 | 523171 | 04927 | 00094 | 4024

PtHsp60-15 | 21675609-21680178 | 3 | 514488 | 04855 | 00094 | 3958

PtHsp60-42 | 13711820-13716224| 15 | PtHsp60-20 | 22114421.22117772 | 4 | 526630 | 02931 | 00056 | 4051
PtHsp60-26 | 1670392-1674566 | O | 474069 | 02851 | 00060 | 3647

PtHsp60-33 | 14902623-14907528 | 10 | 518986 | 05776 | 00LLL | 3992

PtHsp60-06 | 34503578-34598640 | 1 | 512198 | 0829 | 00162 | 3940

PtHsp60-43 | 12871958-12877635| 17 | PtHsp60-16 | 8897354-8904653 | 4 | 02721 00159 | 00584 | 24
PtHsp60-21 | 10479639-10484668 | 6 | 502372 | 083LL | 00165 | 3864

PtHsp60-44 | 7866478-7868957 | 18 | PtHsp60-22 | 11665228-11567317 | 6 | 0,939 00497 | 02563 | 15
PtHsp60-34 | 5000007-5011697 | 12 | 512091 | 09073 | 00177 | 3939

PtHsp60-46 | 3851384-3856308 | 19 | PtHsp60-35| 4384719389451 | 13 | 02225 00269 | 01200 | 17
PtHsp60-39 | 4040696-4042886 | 15 | 514734 | 09401 | 00183 | 3959

PtHsp60-04 | 13644365-13654263 | 1 | 419128 | 06202 | 00148 | 3224

tHspo047 | 11601036 11s00246| 19 | PHspo0-13] TotlocGe-iotorrer | 3 | ue@ssL | o6u0 | oosee | 1209
PtHsp60-23 | 8386523-8395308 | 8 | 299032 | 06529 | 00218 | 2300

PtHsp60-36 | 12981303-12990464 | 13 | 02171 00816 | 03750 | 17

Ortalama 30,20216422] 0,794422936] 1,5004026] 2323
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EK 14

PtHsp60 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Biyolojik Fonksiyon)

. . | Benzerlik P .

Gen Adi e degeri Ortalamas: GO Biyolojik Fonksiyonu

PtHsp60-01  [0.0EO 96.05% [protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-02  [0.0EO 96.15% [protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-03  [0.0EO 76.65% [cicek gelisiminin diizenlenmesi, metabolik siireg, 1sik uyarisina tepki

PtHsp60-04  |0.0E0 86.4% v_akuol organizasyonu, stomatal kapanma, polen gelisimi, fosfatidilinositol fosforilasyonu, endomembran
sistem organizasyonu

PtHsp60-05 8.6E-61 95.15% |protein katlama

PtHsp60-06 0.0E0 97.1% glikoneogeﬂnesis, sitoskele.tc?n organizasyonu, bitki tipi hi?cre duvalil or?anizasyonu, rRNA isleme, protein
katlama, hiicre duvari modifikasyonu, proteazomal protein katabolik siire¢

PtHsp60-07 1.7E-53 91.9% |protein katlama
glikoneogeneszis, sitoskeleton organizasyonu, fotomorfogenezis, pirimidin ribonikleotid biyosentetik stireci,

PtHsp60-08 0.0E0 96.15% |protein katlanmasi, RNA metilasyonu, histone lizin metilasyonu, gigek gelisiminin diizenlenmesi, cullin
deneddylation, proteazomal protein katabolik sireg

PtHsp60-09 0.0E0 94.8% |protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-10 0.0E0 92.85% |protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-11  |1.1E-140 85.9% [protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-12 0.0E0 91.25% |protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-13 0.0E0 87.05% v-akuol organ?zasyonu, stomatal kapanma, polen gelisimi, fosfatidilinositol fosforilasyonu, endomembran
sistem organizasyonu

PtHsp60-14  [0.0EO 96% protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-15  [0.0EO 96.4% [protein yeniden katlanmasi

PtHsp60-16  [0.0EO 97.55% [protein katlama

PtHsp60-17 0.0E0 96.7%  [rRNA isleme, protein katlama

PtHsp60-18 14E-135 08.95% gIAiAkoneogenezis, tuz stresine cevap, glikolitik sureg, bitki tipi hiicre duvari organizasyonu, protein katlanmasi,
hiicre duvari modifikasyonu

PtHsp60-19 0.0E0 98.55% gIAiAkoneogenezis, tuz stresine cevap, glikolitik sureg, bitki tipi hiicre duvari organizasyonu, protein katlanmasi,
huicre duvari modifikasyonu

PiHsp60-20 0.0E0 96.65% tohum durgunluéuerafJiEen e“mbriYQ geligimi, protein yeniden katlanmasi, kloroplast organizasyonu, bitki
yumurtlamasi, demir kiikiirt kimesi montaji

PtHsp60-21 0.0E0 96.4% glikoneogelnesis, sitoskeleltc.m organizasyonu, bitki tipi hi'jcre duvarll organizasyonu, rRNA isleme, protein
katlama, huicre duvari modifikasyonu, proteazomal protein katabolik stire¢
glikoneogenezis, tuz stresine tepki, siiperoksit dismutaz aktivitesinin pozitif dizenlenmesi, glikolitik stireg,

PtHsp60-22 2.1E-173 83.1% |protein katlanmasi, kloroplast organizasyonu, sistein biyosentetik islemi, izopentenil difosfat biyosentetik
sureci, metileritritol 4-fosfat yolu, bitki yumurtasi gelisimi

PtHsp60-23 0.0E0 83.7% |stomatal kapanma, fosfatidilinositol fosforilasyonu

PtHsp60-24  [4.4E-60 92.05% [protein katlama

PtHsp60-25  |0.0E0 97.7%  |rRNA isleme, protein katlama

PtHsp60-26 |0.080 96.55% tohum durgunlugunda biten embriyo gelisimi, protein yeniden katlanmasi, kloroplast organizasyonu, bitki
yumurtlamasi, demir kiikiirt kiimesi montaji

PtHsp60-27  |7.7E-62 93.8% [protein katlama

PtHsp60-28 0.0E0 098 gl_i_koneogenezis, tuz stresine cevap, glikolitik sureg, bitki tipi hiicre duvari organizasyonu, protein katlanmasi,
hiicre duvari modifikasyonu

PtHsp60-29  [5.5E-78 74.3% |fotosentez, karbon tespiti

PtHsp60-30  [0.0EO 0,98 rRNA isleme, protein katlama

PtHsp60-31 7.0E-60 90.95% |protein katlama

PtHsp60-39  [0.0EO 96.35% [kadmiyum iyonuna tepki, protein katlama

PiHsp60-40 0.0E0 90.25% 1slya y;?\nlt, pirimidin- ribontkleotid biyosentetik-sijrec‘i, yuksek |§|I$yo§unlu§una tepki, hidrojen peroksit
tepkisi, protein yeniden katlanmasi, endoplazmik retikulum stresine yanit

PtHsp60-41 0.0E0 90.4% 1slya Y?nlt, pirimidin- ribonukleotid biyosentetik-S\'jrec‘i, yuksek |§|I$yo§unlu§una tepki, hidrojen peroksit
tepkisi, protein yeniden katlanmasi, endoplazmik retikulum stresine yanit

PtHsp60-42 0.0E0 88.2% 1slya Y?nlt, pirimidin} ribonukleotid biyosentetikIS\'jrec.i, yuksek |§|I$yoéunlu§una tepki, hidrojen peroksit
tepkisi, protein yeniden katlanmasi, endoplazmik retikulum stresine yanit

PtHsp60-43  [0.0EO 97.35% [protein katlama
glikoneogeneazis, tuz stresine tepki, stiperoksit dismutaz aktivitesinin pozitif dizenlenmesi, glikolitik stireg,

PtHsp60-44  |4.4E-180 91.05% |protein katlanmasi, kloroplast organizasyonu, sistein biyosentetik islemi, izopentenil difosfat biyosentetik
sureci, metileritritol 4-fosfat yolu, bitki yumurtasi gelisimi

PtHsp60-45 0.0E0 96.55% |rRNA isleme, protein katlama
glikoneogenezis, sitoskeleton organizasyonu, fotomorfogenezis, pirimidin ribonikleotid biyosentetik stireci,

PtHsp60-46 0.0E0 95.75% |protein katlanmasi, RNA metilasyonu, histon lizin metilasyonu, gigek gelisiminin diizenlenmesi, cullin
deneddylation, proteazomal protein katabolik streg

PtHsp60-47  [0.0EO 79.65% [fosfatidilinositol fosforilasyonu

PtHsp60-48 0.0E0 96.8%  |[rRNA isleme, protein katlama, protein fosforilasyonu

PtHsp60-49  [0.0EO 97.35% [protein katlama
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EK 14%iin devam; PtHsp60 Blast2Go analiz tablosu (Molekiiler Fonksiyon)

Gen Adi e degeri g:t:f:l::; GO Molekiiler Fonksiyonu

PtHsp60-01  [0.0EQ0 96.05% |ATP baglama

PtHsp60-02  [0.0EQ0 96.15% |ATP baglama

PtHsp60-04  [0.0EO 86.4% |ATP baglanmasi, 1-fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi, metal iyonu baglama

PtHsp60-05  |8.6E-61 95.15% |ATP baglama

PtHsp60-06 0.0E0 97.1% |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-09  [0.0EQ0 94.8%  [ATP baglama

PtHsp60-10  [0.0EQ0 92.85% |ATP baglama

PtHsp60-11  |1.1E-140 85.9%  [ATP baglama

PtHsp60-12  |0.0EQ 91.25% |ATP baglama

PtHsp60-13 0.0E0 87.05% |ATP baglama, 1-fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi, metal iyonu baglama;

PtHsp60-14  |0.0EQ 96% ATP baglama

PtHsp60-15  |0.0EQ 96.4%  [ATP baglama

PtHsp60-16  [0.0EO 97.55% [ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-17  [0.0EO 96.7%  |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-18 1.4E-135 98.95% |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-19 0.0E0 98.55% |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-20  [0.0E0 96.65% |ATP baglama

PtHsp60-21 0.0E0 96.4%  |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-22 2.1E-173 83.1% |ATP baglama, bakir iyonu baglama

PtHsp60-23 0.0E0 83.7%  |ATP baglanmasi, 1-fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi, metal iyonu baglama

PtHsp60-24  |4.4E-60 92.05% |ATP baglama

PtHsp60-25 0.0E0 97.7%  |ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-26  [0.0E0 96.55% |ATP baglama

PtHsp60-27  |7.7E-62 93.8%  [ATP baglama

PtHsp60-28 0.0E0 0,98 ATP baglama

PtHsp60-29  |5.5E-78 74.3% |magnezyum iyonu baglanmasi, oksidorediiktaz aktivitesi, ribuloz-bisfosfat karboksilaz aktivitesi

PtHsp60-30 0.0E0 0,98 ATP baglama

PtHsp60-31  |7.0E-60 90.95% |ATP baglama

PtHsp60-39  [0.0E0 96.35% |ATP baglama

PtHsp60-40  [0.0E0 90.25% |ATP baglama

PtHsp60-41  [0.0E0 90.4%  [ATP baglama

PtHsp60-42  [0.0E0 88.2% [ATP baglama

PtHsp60-43  [0.0EO 97.35% [ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-44  [4.4E-180 | 91.05% |ATP baglama, bakir iyonu baglama

PtHsp60-45  [0.0EO 96.55% [ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp60-46  [0.0EO 95.75% [acilmis protein baglanmasi, ATP baglanmasi

PtHsp60-47  [0.0EO 79.65% |ATP baglanmasi, fosfatidilinositol fosfat kinaz aktivitesi

PtHsp60-48 0.0E0 96.8% AT? baglanmasi, kalsiyum iyonu baglama, protein kinaz aktivitesi, katlanmamis protein baglama, polisakkarit
baglama

PtHsp60-49 0.0E0 97.35% |ATP baglama, agilmis protein baglama
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EK 14’iin devami; PtHsp60 Blast2Go analiz tablosu (Hiicresel Yerlesim)

Gen Adi e degeri (?:t:lZ:r::s(l GO Hiicresel Yerlesimi

PtHsp60-01  [0.0EQ0 96.05% |sitoplazma

PtHsp60-02  [0.0EO 96.15%  [mitokondri

PtHsp60-03  [0.0E0 76.65% |cekirdek

PtHsp60-04  [0.0EQ 86.4%  |mitokondri

PtHsp60-05  |8.6E-61 95.15% |sitoplazma

PtHsp60-06  [0.0EO 97.1% |hicre duvar, sitozol, plazma membraninin demirli bileseni

PtHsp60-07  |1.7E-53 91.9% [sitoplazma

PtHsp60-09  [0.0E0 94.8%  |mitokondri

PtHsp60-10  [0.0EO 92.85% [vakuoler zar

PtHsp60-11  |1.1E-140 85.9% [vakuoler zar

PtHsp60-12  [0.0EO 91.25% [vakuoler zar

PtHsp60-13  [0.0E0 87.05% |mitokondri

PtHsp60-14  [0.0EO 96% sitoplazma

PtHsp60-15 0.0E0 96.4% |sitoplazma

PtHsp60-16  [0.0EO 97.55% [sitoplazma

PtHsp60-17  [0.0EO 96.7% [sitoplazma

PtHsp60-18  |1.4E-135 [ 98.95% |sitozolunda

PtHsp60-19  [0.0EO 98.55% [sitozolunda

PtHsp60-20 0.0E0 96.65% |kloroplast stroma, sitosolik ribozom, kloroplast zarf, tilakoid, mitokondrion, membran, apoplast
PtHsp60-21  [0.0EO 96.4%  [hicre duvari, sitozol, plazma membraninin demirli bileseni

PtHsp60-22 2.1E-173 83.1% |kloroplast stroma, kloroplast zarf, kloroplast tilakoid membran, mitokondrion, apoplast
PtHsp60-24  |4.4E-60 92.05% |sitoplazma

PtHsp60-25 0.0E0 97.7% |plazma modlari, sitozol, plazma membrani

PtHsp60-26 0.0E0 96.55% |kloroplast stroma, sitosolik ribozom, kloroplast zarf, tilakoid,: mitokondrion, membran, apoplast
PtHsp60-27  [7.7E-62 93.8% [sitoplazma

PtHsp60-28  [0.0EO 0,98 sitozolunda

PtHsp60-29  |5.5E-78 74.3%  |plastid

PtHsp60-30 0.0E0 0,98 plazma modlari, sitozol, plazma membrani

PtHsp60-31  [7.0E-60 90.95% [sitoplazma

PtHsp60-39  [0.0EO 96.35% [sitozolunda

PtHsp60-40  [0.0E0 90.25% |sitoplazma

PtHsp60-41  [0.0E0 90.4% [sitoplazma

PtHsp60-42  [0.0E0 88.2% [sitoplazma

PtHsp60-43  [0.0E0 97.35% |sitoplazma

PtHsp60-44  |4.4E-180 | 91.05% |kloroplast stroma, kloroplast zarf, kloroplast tilakoid membran, mitokondrion, apoplast
PtHsp60-45  [0.0E0 96.55% |sitozolunda

PtHsp60-46 0.0E0 95.75% [plazma modlari, membran, sitozol

PtHsp60-48  [0.0EQ0 96.8% [membranin integral bileseni, sitozol

PtHsp60-49  [0.0E0 97.35% |sitoplazma
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EK 15 PtHsp60 genlerine ait hedef miRNA tablosu

Arachis hypogaea

ahy-miR3519 PtHsp90-10 2,05 21.907 UCAAUCAAUGACAGCAUUUCA UGAAGUGCUGUUCUUGGUUGA
Arabidopsis lyrata

aly-miR838-3p PtHsp90-04 2,05 1,09,1987 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC UUCCAAGAAGAAGAAGAAGA
Arabidopsis thaliana

ath-miR414 PtHsp90-07 3,00 9.515 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAUGAUGAGGAUGAGGAUGU
Chlamydomonas reinhardtii

cre-miR1171 PtHsp90-10 3,00 21.235 UGGAGUGGAGUGGAGUGGAG CUCCACUAUCCUCCGCUCCA
Medicago truncatula

mtr-miR2592a-5p PtHsp90-08 3,00 17.816 CCCGGCAUUCAUGUUUUCCU AGGAAAACAAAGAUGCUGGG
Oryza sativa

0sa-miR2097-3p PtHsp90-05 3,00 9.897 UUCUCUUCUUCGUGUCGCAUU GAUGAGACA-GAAGAAGAGAA
0sa-miR414 PtHsp90-01 3,00 8.682 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAAGA
0sa-miR414 PtHsp90-07 2,05 9.515 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAUGU
0sa-miR414 PtHsp90-08 3,00 15.172 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGGUGGUGAUGAUGAGGUUGA
0sa-miR414 PtHsp90-11 3,00 9.253 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAAGA
0sa-miR5149 PtHsp90-08 3,00 20.314 GAGGAGCUGUGACGAUUUGGGA UUUCAAAGCGUCUCAGCUCUUC
0sa-miR5542 PtHsp90-12 2,00 14.396 UUUGAGAAGGUAUCAUGAGAU GUUUUAUGAUGCUUUCUCAAA
Panax ginseng

pgi-miR6135a PtHsp90-09 3,00 17.145 UGGUAAGUUGGUCAAUUGGC GCCAAUUGACGAAGUUGCCA
pgi-miR6135i PtHsp90-12 3,00 20.135 AAUUGGCCAAUAGAAUACUG GAGUAUGCUGUUGGCCAGUU
Physcomitrella patens

ppt-miR900-5p PtHsp90-10 2,00 21.954 UCCCAGGUACAAGAACACAG CUGUGUCCUUGUGUCUGGGA
Populus trichocarpa

ptc-miR7826 PtHsp90-01 2,00 20.688 UUACCAAGUUUCAAAUUCUCA UAAGAAUUUGAAACUUGGUAU
ptc-miR7826 PtHsp90-11 2,05 20.754 UUACCAAGUUUCAAAUUCUCA UAAGAAUUUGAAGCUUGGUAU
Setaria italica

sit-miR20-npr PtHsp90-05 3,00 14.998 UUCUCAAAUUUUGCAUGAUG CAUCAUGGAGGAGUUGAGAA
Solanum tuberosum

stu-miR8048-5p PtHsp90-10 3,00 19.596 CUCAUUAGCAUCUCCAUCUU AACAUGGAGAGGCUAAUGAA
Zea mays

zma-miR482-3p PtHsp90-07 3,00 3.099 UCUUCCUUGUUCCUCCCAUU GAUGAGAAGGACAAGGAAGA
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EK 16 PtHsp60 genlerine ait ortolog gen iliskiler (Arabidopsis thaliana)

(PtHsp60) - Populus —Arabidopsis

Gen Ad1 Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
AT3G13470.1 3 1,86 006 | 0,03 14,33
AT1G55490.2 1 2,62 007 | 003 20,17
PtHsp60-01 1 AT5G56500.1 5 2,10 007 | 0,03 16,13
AT2G33210.1 2 2,98 008 | 0,03 22,90
AT3G13860.1 3 10,49 019 | 0,02 80,68
PtHsp60-03 1 AT5G41380.1 5 3,59 045 | 013 27,61
AT3G14270.1 3 1,74 026 | 015 13,38
PiHsp60-04 ! ATAG33240.1 4 2,68 033 | o012 20,60
ATLG14980.1 1 3,53 013 | 0,04 27,12
PiHsp60-05 ! AT1G23100.1 1 3,11 011 | 0,03 23,95
AT5G20890.1 5 1,98 0,06 | 0,03 15,19
PtHsp60-06 1 AT3G11830.2 3 53.44 0,69 | 0,01 411,09
AT3G20050.1 3 47,49 072 | 002 365,31
AT3G60210.1 3 177 018 | 0,10 13,59
PtHsp60-07 2 AT2G44650.1 2 153 020 | 013 11,74
AT3G20050.1 3 2,30 006 | 003 17,73
PiHsp60-08 2 AT3G11830.2 3 51,70 0,69 | 0,01 397,66
AT3G23990.1 3 2,96 008 | 003 22,74
PtHsp60-09 2 AT2G33210.1 2 452 0,10 | 002 34,74
AT3G13860.1 3 15,08 020 | 001 116,02
AT3G13860.1 3 1,88 013 | 007 14,49
PtHsp60-10 3 AT3G23990.1 3 4,75 019 | 004 36,53
AT2G33210.2 2 8,20 021 | 0,03 63,06
AT3G13860.1 3 1,65 01l | 007 12,68
PtHsp60-11 3 AT3G23990.1 3 10,93 017 | 002 84,09
AT2G33210.1 2 12,38 019 | 002 95,23
AT3G13860.1 3 1,86 012 | 0,06 14,31
PtHsp60-12 3 AT3G23990.1 3 4,64 018 | 004 35,67
AT2G33210.1 2 10,81 020 | 0,02 83,19
AT3G14270.1 3 163 025 | 015 12,57
PiHsp60-13 8 ATAG33240.1 4 2,63 034 | 013 20,23
AT3G23990.1 3 4,03 006 | 002 31,02
PtHsp60-14 3 AT2G33210.1 2 3,14 0,09 | 0,03 24,13
AT3G13860.1 3 9,70 019 | 002 74,60
AT3G13470.1 3 1,95 006 | 0,03 14,99
AT1G55490.2 1 247 007 | 003 19,03
PIHspe0-15 8 AT5G56500.1 5 1,93 007 | 0,03 14,88
AT1G26230.2 1 5,42 026 | 005 41,68
AT3G02530.1 3 1,68 005 | 0,03 12,04
PtHsp60-16 4 AT5G16070.1 5 2,27 005 | 0,02 17,44
PtHsp60-17 4 AT5G26360.1 5 2,08 004 | 0,02 15,07
PtHsp60-18 4 AT3G11830.2 3 182 005 | 003 13,98
PtHsp60-19 4 AT3G11830.2 3 1,79 004 | 002 13,75
AT2G28000.1 2 5,37 008 | 001 4131
AT5G18820.1 5 31,78 031 | 001 24448
PiHsp60-20 4 AT5G56500.1 5 55,00 044 | 0,01 423,76
AT1G55490.2 1 51,80 046 | 0,01 308,46
PtHsp60-21 6 AT5G20890.1 5 1,90 0,06 | 0,03 14,62
PtHsp60-22 6 AT5G20720.2 5 1,65 012 | 007 12,66
PtHsp60-23 8 ATLG71010.1 1 2,20 028 | 043 16,90
AT1G23100.1 1 167 015 | 0,09 12,86
PiHsp60-24 8 ATLG14980.1 1 2,42 020 | 0,08 18,63
PtHsp60-25 8 AT1G24510.1 1 2,08 005 | 0,02 16,03
AT2G28000.1 2 6,03 0,08 | 0,01 46,39
AT5G18820.1 5 46,95 031 | 001 361,17
PiHsp60-26 o AT5G56500.1 5 54,91 046 | 0,01 422,36
AT1G55490.2 1 51,66 048 | 0,01 307,41
ATLG14980.1 1 2,77 013 | 0,05 21,30
PiHspe0-27 o AT1G23100.1 1 3,07 012 | 0,04 23,60
PtHsp60-28 9 AT3G11830.1 3 1,93 004 | 002 14,87
ATCG00490.1 C 0,46 012 | 027 3,55
ATMG00280.1 M 0,01 048 | 053 7,03
PiHsp60-29 10 AT2G07732.1 2 58,09 114 | 002 426,85
AT1G24510.1 1 1,49 0,05 | 0,03 11,43
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EK 16’nin devamu; (Arabidopsis thaliana)

AT1G23100.1 1 192 015 | 008 1477
PtHsp60-31 10 AT1G14980.1 1 1,89 021 | 011 1455
ATLG71010.1 1 2,04 027 | 013 15,66

PIHspe0-32 10 AT3G14270.1 3 9,41 050 | 005 72,42
AT1G26230.1 1 2,59 016 | 006 19,95

PiHsp60-33 10 ATLG55490.1 1 16,74 026 | 0,02 128,78
PtHsp60-34 7 AT3G18190.1 3 8,37 006 | 001 64,41
PtHsp60-35 13 AT3G03960.1 3 2,18 0,09 | 0,04 16,78
PtHsp60-36 13 AT1G34260.1 1 2,44 039 | 0,16 18,81
AT3G60210.1 3 1,54 012 | 008 11,84

PiHspe0-37 14 AT2G44650.1 2 2,15 024 | 0,11 16,55
PtHsp60-38 14 AT3G20050.1 3 2,27 005 | 002 17,50
AT3G18190.1 3 6,67 006 | 0,01 51,27

PIHspe0-39 15 AT1G24510.2 1 55,11 067 | 001 423,95
AT5G18820.1 5 2,61 016 | 006 20,09

PiHsp60-40 15 AT2G28000.1 2 50,90 029 | 0,01 391,52
AT5G18820.1 5 2,63 015 | 006 20,25

PiHsp60-41 15 AT2G28000.1 2 48,93 027 | 0,01 376,42
AT5G18820.1 5 2,66 017 | 0,06 20,46

PiHsp60-42 1> AT2G28000.1 2 50,55 030 | 001 388,83
AT3G02530.1 3 1,65 005 | 0,03 12,72

PR . AT5G16070.1 5 2,22 005 | 002 17,10
PtHsp60-44 18 AT5G20720.1 5 1,93 014 | 007 14,85
PtHsp60-45 18 AT5G26360.1 5 2,27 004 | 002 17,48
PtHsp60-46 19 AT3G03960.1 3 2.23 010 | 0,04 17,15
PtHsp60-47 19 ATLG34260.1 1 2,44 038 | 0,5 18,79
PtHsp60-48 | scaffold 42 |AT5G26360.1 5 2,19 004 | 002 16,84
AT3G02530.1 3 1,65 005 | 0,03 12,70

PtHsp60-49 | scaffold 480 e s 60701 5 2,16 005 | 0,02 16,60
Ortalama 10,68 020 | 005 82,19
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EK 16’min devami; (Ortyza sativa)

(PtHsp60) - Populus —Oryza sativa

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
PtHsp60-01 1 LOC_0s06g02380.1 6 5,25 0,10 0,02 40,36
LOC_0s02g01280.1 2 3,53 0,11 0,03 27,15

LOC_0s10g32550.1 10 3,49 0,07 0,02 26,86

PtHsp60-02 1 LOC_0s03g04970.1 3 4,66 0,07 0,01 35,82
LOC_0s05g46290.1 5 14,56 0,22 0,02 111,97

LOC_0s08g34950.1 8 4,35 0,33 0,08 33,49

PtHsp60-04 1 LOC_0s03g28140.1 3 3,77 0,35 0,09 28,98
LOC_0s09g23740.1 9 23,21 0,52 0,02 178,54
LOC_0s06g14750.1 6 42,67 0,52 0,01 328,27
PtHsp60-05 1 LOC_0s03g25050.1 3 39,73 0,20 0,01 305,65
LOC_0s07g44740.1 7 2,13 0,18 0,08 16,40

PtHsp60-06 1 LOC_0s05g48290.3 5 3,50 0,07 0,02 26,95
LOC 0s03g42220.1 3 3,62 0,06 0,02 27,87
PtHsp60-07 2 LOC_0s10g41710.1 10 45,82 0,18 0,00 352,48
PtHsp60-08 ) LOC_0s04g46620.1 4 3,33 0,05 0,02 25,65
LOC_0s06g47320.1 6 49,27 0,69 0,01 379,00

LOC_0s10g32550.1 10 5,66 0,08 0,01 43,54

PtHsp60-09 2 LOC_0s03g04970.1 3 5,05 0,08 0,02 38,81
LOC_0s05g46290.1 5 17,26 0,23 0,01 132,75
LOC_0s02g01280.1 2 51,41 0,56 0,01 395,46

PtHsp60-10 3 LOC_0s05g46290.1 5 4,08 0,16 0,04 31,36
LOC_0s10g32550.1 10 7,53 0,19 0,02 57,96
PtHsp60-11 3 LOC_0s03g04970.1 3 48,83 0,18 0,00 375,65
LOC_0s05g46290.1 5 3,42 0,17 0,05 26,30

PtHsp60-12 3 LOC_0s10g32550.1 10 7,21 0,18 0,03 55,49
LOC_0s03g04970.1 3 6,70 0,19 0,03 51,50

LOC_0s08g34950.1 8 3,56 0,32 0,09 27,41

PtHsp60-13 3 LOC_0s03g28140.1 3 3,59 0,36 0,10 27,59
LOC_0s08g33200.1 8 8,12 0,51 0,06 62,47

LOC_0s10g32550.1 10 3,43 0,07 0,02 26,42

PtHsp60-14 3 LOC_0s03g04970.1 3 3,85 0,08 0,02 29,61
LOC_0s05g46290.1 5 9,40 0,22 0,02 72,31

PtHsp60-15 3 LOC_0s06g02380.1 6 4,76 0,09 0,02 36,61
LOC_0s02g01280.1 2 3,85 0,11 0,03 29,65

PtHsp60-16 4 LOC_0s05g05470.1 5 2,65 0,06 0,02 20,41
PtHsp60-17 4 LOC_0s06g34690.1 6 3,42 0,06 0,02 26,32
LOC_0s029g14929.1 2 3,03 0,07 0,02 23,30

PtHsp60-18 4 LOC_0s06g47320.1 6 5,17 0,06 0,01 39,73
LOC_0s12g17910.1 12 8,63 0,11 0,01 66,38

PtHsp60-20 4 LOC_0s03264210.1 3 12,63 0,09 0,01 97,12
LOC_0s09g38980.2 9 50,72 0,32 0,01 390,13

PtHsp60-21 6 LOC_0s05g48290.3 5 2,95 0,08 0,03 22,67
LOC_0s03¢42220.1 3 3,33 0,07 0,02 25,59

LOC_0s06209679.1 6 12,51 0,21 0,02 96,26

PtHsp60-22 6 LOC_0s09g26730.1 9 6,60 0,23 0,04 50,75
LOC_0s02g54060.2 2 20,28 0,24 0,01 156,02
LOC_0s06g09688.1 6 49,59 0,25 0,01 381,43

PtHsp60-23 8 LOC_0s08g33200.1 8 3,14 0,41 0,13 24,15
PtHsp60-24 8 LOC_0s07g44740.1 7 2,46 0,21 0,09 18,92
LOC_0s03g25050.1 3 55,46 0,24 0,00 426,58

PtHsp60-25 8 LOC_0s06g36700.1 6 7,11 0,06 0,01 54,68
LOC_0s12g17910.1 12 8,63 0,11 0,01 66,36

PtHsp60-26 9 LOC_0s03264210.1 3 8,38 0,08 0,01 64,43
LOC_0s09g38980.2 9 50,57 0,32 0,01 389,04
PtHsp60-27 9 LOC_0s03g25050.1 3 31,18 0,21 0,01 239,86
LOC_0s07g44740.1 7 2,00 0,19 0,09 15,39

PtHsp60-28 9 LOC_0s06g47320.1 6 8,11 0,05 0,01 62,38

LOC_0s10g21268.1 10 0,68 0,12 0,18 5,20

PtHsp60-29 10 LOC_0s12g10580.1 12 0,66 0,12 0,19 5,08

LOC_0s01g58020.1 1 0,87 0,15 0,18 6,66

LOC_0s05g35330.1 5 0,85 0,24 0,28 6,57
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EK 16’nin devam; (Ortyza sativa)

PtHsp60-30 10 LOC_0s06g36700.1 6 5,38 0,06 0,01 41,35
PtHsp60-31 10 LOC_0Os07g44740.1 7 3,58 0,21 0,06 27,57
LOC_0s03g25050.1 3 56,15 0,24 0,00 431,93

PtHsp60-32 10 LOC_0s08g33200.1 8 3,26 0,40 0,12 25,09
PtHsp60-33 10 LOC_0s06g02380.1 6 4,26 0,27 0,06 32,76
PtHsp60-34 1 LOC_0s02g22780.1 2 48,90 0,13 0,00 376,18
LOC_0s10g37060.1 10 52,05 0,15 0,00 400,41

PtHsp60-35 13 LOC_0s03g59020.1 3 2,37 0,08 0,03 18,21
PtHsp60-36 13 LOC_0s08g01390.1 8 4,18 0,54 0,13 32,15
LOC_0s04g59540.1 4 3,81 0,52 0,14 29,30

PtHsp60-37 14 LOC_0s10g41710.1 10 43,80 0,35 0,01 336,93
PtHsp60-38 14 LOC_0s04g46620.1 4 2,98 0,06 0,02 22,90
PtHsp60-30 1 LOC_0s02g22780.1 2 48,62 0,13 0,00 373,99
LOC_0s10g37060.1 10 51,46 0,15 0,00 395,83

LOC 0s03g64210.2 3 46,95 0,30 0,01 361,14

PtHsp60-40 15 LOC_0s12917910.1 12 48,11 0,30 0,01 370,06
LOC_0s09938980.2 9 51,60 0,27 0,01 396,93

LOC_0s03g64210.1 3 48,29 0,26 0,01 371,43

PtHsp60-41 15 LOC_0s09938980.1 9 8,50 0,23 0,03 65,36
LOC_0s12917910.1 12 48,35 0,28 0,01 371,94

LOC_0s12917910.1 12 47,82 0,29 0,01 367,84

PtHsp60-42 15 LOC_0s09938980.2 9 51,28 0,27 0,01 394,47
LOC_Os03g64210.1 3 32,21 0,26 0,01 247,76

PtHsp60-43 17 LOC_0s05g05470.1 5 2,42 0,06 0,02 18,58
PtHsp60-44 18 LOC_0s09g26730.1 9 6,13 0,22 0,04 47,13
LOC _0s0609679.1 6 11,66 0,22 0,02 89,69

PtHsp60-45 0 LOC_0s06g34690.1 6 2,85 0,06 0,02 21,93
LOC_0s02914929.1 2 2,98 0,07 0,02 22,93

PtHsp60-46 19 LOC_0s03g59020.1 3 2,72 0,08 0,03 20,89
PtHsp60-48 scaffold_42 LOC_0s06g34690.1 6 2,88 0,06 0,02 22,18
LOC_0s02914929.1 2 2,70 0,07 0,03 20,78

PtHsp60-49 | scaffold_480 |LOC_0Os05g05470.1 5 2,34 0,06 0,03 18,01
Ortalama 16,80 0,20 0,04 129,26

322



EK 16’min devami; (Glycine max)

(PtHsp60) - Populus —Glycine max

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myd
Glyma.15G250500.1 5 7 006|002 |2128
PtHsp60-01 1 Glyma.08G175900.1 8 432 008|002  [|3327
Glyma.01G069500.2 1 5,88 025 [0,04 4527
Glyma.10G193200.1 0 [123 006|005  [044
Glyma.20G197100.1 0 |137 006 [004  |1054
PtHsp60-02 1 Glyma.10G127800.1 0 |14 005|004 [8.76
Glyma.20G079300.1 20 129 006|004  [9.95
Glyma.07G009600.1 7 6,44 020  [003  |49,54
Glyma.05G209800.1 5 2,04 033|016 [1569
PtHsp60-03 1 Glyma.08G016500.1 8 3,03 033|041 2331
Glyma.01G221100.1 1 137 036 [026 1055
Glyma.07G045600.1 7 1,22 022 |o18 |94l
PtHsp60-04 1 Glyma.16G013500.3 % |13 022|018 [9,49
Glyma.17G045200.2 7 Lol 027|004 14,60
Glyma.03G125800.1 3 1,80 012|006  [1388
PtHsp60-05 1 Glyma.19G128300.1 v |62 013 [008  |12.45
Glyma.07G219000.1 7 2,85 013|005  [2104
Glyma.12G087300.1 2 |119 005|004  [9.15
PtHsp60-06 1 Glyma.11G185500.1 1 |12 005 [004  [9,40
Glyma. 14G043400.1 1 |52.35 071|001 [40266
Glyma.03G103600.2 3 1,70 017|010 1305
PiHspe0-07 " Glyma.07G120400.1 7 142 018 013 |1094
Glyma.05G165500.1 5 132 004 003 [1015
PtHsp60-08 2 Glyma.08G123100.1 8 127 004|003 [9,79
Glyma. 14G043400.1 % [50,70 070|001 |390,01
Glyma.20G197100.1 20 218 007|003 [16.78
PtHsp60-09 2 Glyma.10G193200.1 10 |233 007 [003 _ [17,9
Glyma.10G127800.1 0 |146 007|005 [1125
Glyma.08G192700.1 8 136 011 008 _ [10,50
PtHsp60-10 3 Glyma.07G009600.1 7 1,29 011|009 [9,90
Glyma.10G127800.1 10 |56 018 004 [3973
Glyma.08G192700.2 8 1,66 011 007 [12.74
PtHsp60-11 3 Glyma.07G009600.1 7 135 011 |008  |1038
Glyma.20G197100.1 20 1894 017 001 [14569
Glyma.07G009600.1 7 1,39 011  [008 10,66
PIHspe0-12 8 Glyma.08G192700.1 8 1,39 011 008 |10,73
Glyma.07G045600.1 7 121 022 018 [934
Glyma. 16G013500.3 % |1.23 022 018 [948
PiHspe0-13 8 Glyma.17G045200.2 7 |78 028 |06 1367
Glyma. 13G114800.2 3 |L84 028|015 14,19
Glyma.20G197100.1 20 163 006 [004 12,56
Glyma.10G127800.1 0 |121 005|004 _ [934
PiHsp60-14 8 Glyma.20G079300.1 0 [133 005 004  |1020
Glyma.08G192700.2 8 5,68 020 [004 4372
Glyma.15G250500.1 5 [2,69 006 002 [2070
PtHsp60-15 3 Glyma.08G175900.2 8 347 005 002 [2670
Glyma.01G069500.1 1 5,30 025 [0,05 40,77
Glyma.18G298100.1 8 |163 005 003 [1255
PiHsp60-16 4 Glyma.08G364000.1 8 1,63 005 003 |1257
Glyma.16G208700.1 % |1,95 006  [003 14,99
PtHsp60-17 4 Glyma.20G215100.1 0 178 006|004 1371
Glyma.09G158200.2 9 173 009|005  [13.34
Glyma. 14G043400.1 w113 005|005 [8.73
PiHsp60-18 4 Glyma.02G273200.1 2 1,21 006 005 9,32
Glyma. 14G043400.1 w12 004|003 [937
PiHspe0-19 4 Glyma.02G273200.1 2 1,20 004 004 920
PtHsp60-20 4 Glyma.11G195900.1 1 |1,90 006 [003  |14,64
Glyma.11G185500.1 S 005 [004  [9.63
PiHspe0-21 6 Glyma.12G087300.1 2 |14 006 004 952
Glyma.156180900.1 5 |143 016 |04l 10,97
PtHsp60-22 6 Glyma.09G072100.2 9 133 015|011 10,26
Glyma.13G112500.1 3 |110 017|016 [845
Glyma.20G013500.1 0 122 025  |021  [9,36
PiHsp60-23 8 Glyma.07G216600.1 7 133 028|021 [1021
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EK 16’min devami; (Glycine max)

Glyma.19G128300.1 v 308 014 [004 _ [23.70
PtHsp60-24 8 Glyma.03G125800.1 3 3,87 015 [004 _ [29,80
Glyma.07G219000.1 7 1,36 018|013 |1045
Glyma.11G244700.1 1 7 005 002 [16,69
PtHsp60-25 8 Glyma. 18G012400.1 1 2,31 005 [002  |17,75
Glyma.12G078100.1 2 181 007 004 [13,90
PtHsp60-26 9 Glyma. 11G195900.1 1 185 007|004 |1421
Glyma.20G019400.3 20 [3661 031 001 [28159
Glyma.03G125800.1 3 2,55 013 005 [19,60
Glyma.19G128300.1 1 253 013 [005 _ |1949
PtHsp60-27 9 Glyma.07G219000.1 7 2,73 015 005 |21,04
Glyma.20G017200.1 0 244 014|006 [18.75
Glyma.03G067300.1 3 53,02 029|001 |407,81
Glyma.14G043400.1 @ 145 004 [003 _ |1114
PiHsp60-28 0 Ghyma.02G273200.1 2 141 005 003 1087
Glyma.11G244700.1 1 Lo 005 003 |1476
PtHsp60-30 10 Glyma.18G012400.1 18 1,92 005 [003 14,73
Glyma.19G128300.1 v |24l 014 006 |1856
Glyma.03G125800.1 3 5,85 015|003 ]45,00
PtHsp60-31 10 Glyma.07G219000.1 7 1,53 018 |02  |1L,74
Glyma.20G017200.1 20 166 018 |01l |12,78
Glyma.20G013500.1 20 |15 023 019|959
PtHsp60-32 10 Glyma.07G216600.1 7 1,32 026|020  |1013
Glyma.02G126300.1 2 1,29 015 |01l [9.95
PtHsp60-33 10 Glyma.15G250500.1 5 925 023|002 [71,14
Glyma.08G175900.2 8 9,50 024|003 |73,06
Glyma.05G242700.1 5 9,21 005|001 [7087
PtHsp60-34 12 Glyma.08G050100.1 8 7,35 006 001 [5657
Glyma.07G149200.1 7 12,58 007|001 [96,79
PtHsp60-35 13 Glyma. 16G153200.1 % 145 007 005 1,15
Glyma.20G173200.3 20 [138 030 022 [10,64
PtHsp60-36 5 Glyma. 10G218400.2 10 131 030|023 1004
Glyma.03G103600.2 3 1,01 015 |05 |78
PtHsp60-37 14 Glyma.07G120400.1 7 1,09 015 |04 |37
Glyma.03G103600.1 3 0,91 019|021 [696
Glyma.05G165500.1 5 1,54 004 003 |1187
PiHsp60-38 a Glyma.08G123100.1 8 1,54 004|003 1186
Glyma.08G050100.1 8 6,21 006 001 |47.75
PtHsp60-39 15 Glyma.05G242700.1 5 6,26 006 001 [48,14
Glyma.07G149200.1 7 6,88 008 001 |52,94
Glyma.20G019400.3 20 2,00 016|008 [16,05
PtHsp60-40 15 Glyma.07G221100.1 7 175 013|008 [1343
Glyma.12G078100.1 12 |1674 030 [002 _ [12880
Glyma.07G221100.1 7 1,38 012|009 |1059
PtHsp60-41 15 Glyma.12G078100.1 2 799 028 004 |61,44
Glyma.20G019400.1 20 |L65 018 |01l [12,70
Glyma.07G221100.4 7 172 016 [009 _ |1326
Glyma.20G019400.3 20 188 016 009 [1445
PtHsp60-42 15 Glyma.07G221100.1 7 1,60 014 009 |12,32
Glyma.12G078100.1 12 [1604 030|002  [12342
Glyma. 11G195900.1 1 [1647 031 002 |12668
Glyma. 18G298100.1 18 152 005 003 [1L,70
PtHsp60-43 17 Glyma.08G364000.1 3 1,49 005 [0,03  |1148
Glyma.15G180900.1 5 |84 015|008 _ |1416
Glyma.09G072100.2 9 1,63 014 009|125
PtHsp60-44 18 Glyma. 13G112500.1 = 1,19 017|014 912
Glyma.17G047200.1 7 120 011|009 [9,24
Glyma.16G208700.1 % |1,70 006|004 _ [13,08
Glyma.09G158200.1 9 171 006 004|138
PtHsp60-45 18 Glyma.20G215100.1 20 167 006 004 [12,87
Glyma,09G158200.2 9 1,84 009 [005 _ |1417
Glyma.04G131400.1 2 1,92 010|005 1477
Glyma.16G153200.1 % L2 007|004 |13.26
PtHsp60-46 19 Glyma.02G071900.1 2 1,68 007 |004  |1295
Glyma.20G173200.3 20 133 029 022 |1025
PtHsp60-47 19 Glyma. 10G218400.2 0 129 029 023|995
Glyma.20G173200.3 20 |L34 027 020 [1031
Glyma. 16G208700.1 6 149 006|004 [11,45
Glyma.20G215100.1 20 |13 006|005 |1026
PUHSPEO-48 | - scaffold 42 1, 10 09G158200.2 9 1,76 009 [005 1353
Glyma.04G131400.1 4 2,04 010 005 [1568
Glyma.18G298100.1 8 |15 005|003 |1163
PUHSpE0-49 | scaffold 480 1y 68G364000.1 8 1,50 005  [0,08 1156
Ortalama 4,11 014 007 [31,60
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EK 16’min devami; (Eucalytus grandis)

(PtHsp60) - Populus — Eucalyptus grandis

Gen Adi Kromozom Gen Adt Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
Eucgr.B03593.1 2 1,67 006 | 0,03 12,87
Eucgr.G02400.1 7 8,77 024 | 003 67,46
PiHsp60-01 ! Eucgr.H02866.1 8 1,33 006 | 004 10,21
Eucgr.F03134.1 6 5,54 021 | 0,04 42,63
PtHsp60-03 1 Eucgr.E00639.1 5 3,14 049 | 016 24,19
Eucgr.J02598.1 10 134 024 | 0,18 10,31
PtHsp60-04 1 Eucgr.C03186.1 3 2,24 028 | 0,13 17,20
Eucgr.G02192.1 7 12,56 050 | 0,04 96,63
Eucgr.B03754.1 2 1,34 006 | 005 10,32
PiHsp60-05 ! Eucgr.B02909.1 2 5,10 013 | 002 39,27
Eucgr.FOL1711.1 6 115 0,04 | 0,04 8,84
PtHsp60-06 1 Eucgr.F03537.1 6 1,34 0,04 | 0,03 10,32
Eucgr.J00618.1 10 52,44 0,70 | 001 403,40
PtHsp60-07 2 Fucgr.DO1184.1 4 1,84 0.6 | 009 14,17
Eucgr.100662.1 9 117 0,05 | 0,04 9,01
PiHsp60-08 2 Eucgr.J00618.1 10 50,24 069 | 001 386,49
Eucgr.H02866.1 8 2,60 0,07 | 0,03 20,02
PtHsp60-09 2 Eucgr.F03134.1 6 6,40 021 | 003 49,26
Eucgr.B03593.1 2 50,84 054 | 0,01 391,04
Eucgr.F03134.1 6 179 013 | 0,07 13,77
PR 3 Eucgr.H02866.1 8 6,10 0,18 | 0,03 46,96
Eucgr.F03134.1 6 1,03 0,0 | 009 7,9
PiHsp60-11 8 Eucgr.H02866.1 8 5,31 018 | 003 40,88
Eucgr.F03134.1 6 141 012 | 0,08 10,83
PiHsp60-12 8 Eucgr.H02866.1 8 5,32 017 | 0,03 40,93
Eucgr.J02598.1 10 131 024 | 019 10,04
PtHsp60-13 3 Eucgr.C03186.1 3 2,09 028 | 0,13 16,11
Eucgr.G02192.1 7 11,73 050 | 0,04 90,21
Eucgr.H02866.1 8 152 0,06 | 0,04 11,65
PiHsp60-14 8 Eucgr.F03134.1 6 4,63 020 | 004 35,58
Eucgr.B03593.1 2 1,71 005 | 003 13,17
PtHsp60-15 3 Eucgr.G02400.1 7 8,73 0,24 0,03 67,17
Eucgr.F02483.1 6 142 0,05 | 0,03 10,95
PtHsp60-17 4 Eucgr.E02761.1 5 1,81 0,05 0,03 13,96
Eucgr.J00618.1 10 1,85 004 | 002 14,27
PHsp60-18 4 Eucgr.F03537.1 6 32,82 078 | 002 252,44
PtHsp60-19 4 Eucgr.J00618.1 10 133 0,03 | 0,02 10,21
Eucgr.B02532.1 2 136 0,05 | 0,03 10,48
PtHsp60-20 4 Eucgr.D00059.1 4 9,68 028 | 003 74,46
Eucgr.B03593.2 2 51,77 048 | 0,01 398,19
Eucgr.F03537.1 6 151 0,05 | 0,03 11,65
PtHsp60-21 6 Eucgr.FO171L.1 6 145 0,05 | 0,04 11,18
Eucgr.J00618.1 10 52,04 0,70 | 001 400,34
PtHsp60-22 6 Fucgr.C03295.1 3 12,94 0,4 | 0,01 99,53
PtHsp60-23 8 Eucgr.G02192.1 7 146 027 | 0,18 11,23
Eucgr.802909.1 2 4,23 0,13 | 0,03 32,54
PiHsp60-24 8 Eucgr.B03754.1 2 153 014 | 009 11,75
PtHsp60-25 8 Eucgr.B03239.2 2 161 005 | 0,03 12,40
PtHsp60-26 9 Eucgr.B02532.1 2 137 0,04 | 0,03 10,51
PtHsp60-27 9 Eucgr.B03754.1 2 137 0,08 | 0,06 10,56
PtHsp60-28 9 Eucgr.J00618.1 10 147 003 | 002 11,34
Eucgr.C03525.1 3 0,79 029 | 037 6,05
PiHsp60-29 10 Eucer.B03944. 1 2 1,66 115 | 0,70 12,74
PtHsp60-30 10 Eucgr.B03239.1 2 151 0,07 | 0,05 11,58
Eucgr.B02909.1 2 4,74 013 | 003 36,47
PiHsp60-31 10 Eucgr.B03754.1 2 177 015 | 008 13,59
Eucgr.G02192.1 7 148 026 | 0,18 11,40
PiHsp60-32 10 Eucgr.J02598.1 10 17,85 048 | 003 137,29
Eucgr.G02400.1 7 152 0,14 | 0,09 11,73
PiHsp60-33 10 Eucgr.B03593.1 2 1322 | 025 | 002 101,65
PtHsp60-34 7 Eucgr.K02244.1 11 313 0,05 | 0,02 24,04
PtHsp60-35 13 Eucgr.A02095.1 1 1,40 0,08 | 0,05 10,76
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EK 16’min devami; (Eucalytus grandis)

PtHsp60-36 13 Eucgr.F02638.1 6 158 040 | 025 12,18
PtHsp60-37 14 Eucgr.D01184.1 4 1,29 016 | 012 9,92
PtHsp60-38 14 Eucgr.100662.1 9 1,24 004 | 004 9,56
PtHsp60-39 15 Eucgr.K02244.1 11 2,31 005 | 002 17,80
Eucgr.D00059.1 4 135 015 | 041 10,38
PiHsp60-40 15 Eucgr.B02532.1 2 1451 029 | 002 111,60
Eucgr.D00059.1 4 123 013 | 010 9,45
PtHsp60-41 15 Eucgr.B02532.1 2 8,77 027 | 003 67,43
Eucgr.D00059.1 4 137 016 | 012 10,53
PiHsp60-42 15 Eucgr.B02532.1 2 17,84 029 | 002 137,26
PtHsp60-43 17 Eucgr.F02483.1 6 1,64 005 | 003 12,59
PtHsp60-44 18 Eucgr.C03295.1 3 1249 | 013 | 001 96,10
PtHsp60-45 18 Eucgr.E0276L.1 5 183 004 | 002 14,07
PtHsp60-46 19 Eucgr.A02095.1 1 1,91 008 | 0,04 14,66
PtHsp60-47 19 Eucgr.F02638.1 6 1,59 039 | 0024 12,27
PtHsp60-48 | scaffold 42 Eucgr.E02761.1 5 1,55 005 | 003 11,92
PtHsp60-49 | scaffold 480 Eucgr.F02483.1 6 165 005 | 0,03 12,66
Ortalama 7,22 0,21 0,07 55,50

EK 17 PtHsp70 genlerinin Tandem duplikasyonlari ve birbirlerinden ayrilma oranlari

Kromozom Gen Adi Duplikasyon Uzaklik (kb) Ks Ka Ka/Ks Myo
1 PtHsp70-01 PtHsp70-03 3.822.367 0.2792 10.0049 0.02 2,1
1 PtHsp70-02 PtHsp70-03 3.818.418 0.2739 ]0.0057 0.02 2,1
1 PtHsp70-06 PtHsp70-03 22.256.092 0.44 0.0084 0.02 3,4
3 PtHsp70-09 PtHsp70-12 15.478.486 0.5 0.0099 0.02 3,8
3 PtHsp70-12 PtHsp70-13 3.024.341 0.3083 ]0.0066 0.02 2,4
8 PtHsp70-16 PtHsp70-17 30.812 0.0204 ]0.0615 0.03 0.2
8 PtHsp70-16 PtHsp70-19 46.859 0.1649 ] 0.1231 0.75 1,3
10 PtHsp70-23 PtHsp70-25 10.431 0.0197 ]0.0324 0.76 0.2
10 PtHsp70-23 PtHsp70-26 50.823 0.0288 ]0.0301 0.77 0.2
10 PtHsp70-24 PtHsp70-23 0 0.0147 ]0.0302 0.78 0.1
10 PtHsp70-24 PtHsp70-25 10.431 0.0197 ]0.0491 0.79 0.2
10 PtHsp70-24 PtHsp70-26 50.823 0.0275 ]0.0331 0.80 0.2
10 PtHsp70-25 PtHsp70-26 40.392 0.022 0.0343 0.81 0.2

Ortalama 0.16 0.03 1,07 1,25
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EK 18 PtHsp70 genlerinin Segmental duplikasyonlar: ve MYO ayrilma oranlari

Gen Ad1  |Lokasyon Krm. |Gen Adi Lokasyon Krm. Ks Ka Ka/Ks Myo
PtHsp70-13 |19025261-19027423 |Chr03 | 0 | 00525 | 01401 | 29
PtHsp70-17 |3220568-3223132 _ |Chroa | 8 | 00763 | 00092 | 615
tsp1001| oseo00at007es | 1 |PIHSPTOI9 [azseeis-azseete  [chros | 10 | 02ies | ogels | 778
PtHsp70-23 |19646950-19649921 |Chrl0 | 9 | 00783 | 00083 | 723
PtHsp70-25 |19657381-19660151 |Chrl0 | 8 | 00762 | 00092 | 635
PtHsp70-28 |1650883-1654008  |Chri2 | 6 | 02842 | 00455 | 481
PtHsp70-09 |520434-526644 Chro3 | 5 | 0514 | 0009 | 412
PtHsp70-13 |19025261-19027423 _|Chr03 1 | 00783 | 01078 | 56
PtHsp70-16 |3189756.3192879 _ |Chros | 12 | 00869 | 00075 | 893
PtHsp70-02| 3102549-3104642 | 1 [PtHsp70-19 |3236615-3238878  |Chro8 | 13 | 02219 | 00167 | 1025
PtHsp70-25 |19657381-19660151 |Chrl0 | 6 | 00874 | 00153 | 462
PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chrl0 | 9 | 00868 | 00099 | 67.7
PtHsp70-28 |1650883-1654008  |Chri2 | 4 | 02854 | 00649 | 338
PtHsp70-12 |16000920-16004484 |Chro3 | 0 | 00122 | 00381 | 25
PtHsp70-13 |19025261-19027423 |Chr03 | 58 | 03068 | 00053 | 4495
PtHsp70-23 |19646950-19649921 |Chri0 | 55 | 0281 00051 | 4267
PtHsp70-03| 6920967-6924312 | 1 [PtHsp70-25 |19657381-19660151 |Chrl0 | 55 | 02802 | 00051 | 4193
PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chril0 | 54 | 02860 | 00053 | 4161
PtHsp70-28 |1650883-1654008 _ |Chrl2 | 15 | 004%2 | 00338 | 1120
PtHsp70-20 |1178017-1181121 __|Chr1a | 7 | 01233 | 00186 | 509
PtHsp70-11 |8248685-8254158  |Chro3 | 0 | 00394 | 01586 | 19
PtHsp70-04| 15589012-15695439) ' 1 I 5iiep7027 |16158448-16163780 [Chril | 12 | 03687 003 | 945
PtHsp70-12 |16000920-16004484 |Chr03 | 54 | 04480 | 00083 | 4152
PtHsp70-20 |7632192-7635660 _ |Chros | 0 | 00265 | 0092 | 22
PtHsp70-06| 20177050-29180511| 1 |PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chrl0 | 53 | 04386 | 00083 | 4066
PtHsp70-28 |1650883-1654008  |Chri2 | 54 | 04692 | 00087 | 4150
PtHsp70-29 |1178017-1181121 __ |Chri3 | 53 | 04792 | 0009 | 4075
PtHsp70-03 |6920967-6924312 _ |Chrol | 52 | 05084 | 00098 | 3978
PtHsp70-06 |29177059-29180511 |ChroL | 50 | 0423 00085 | 3820
PtHsp70-09| 522434-526644 | 3 |PtHsp70-20 |7632192-7635660  |Chro9 | 50 | 04339 | 00087 | 3846
PtHsp70-28 |1650883-1654008  |Chrl2 | 52 | 05255 | 00102 | 3980
PtHsp70-29 |1178017-1181121 __ |Chri3 | 52 | 05396 | 00104 | 3992
PtHsp70-04 |15589912-15505439 |ChroL | 0 | 00894 | 01586 | 19
PtHsp70-11| 8248685-8254158 | 3 |PtHsp70-14 |3220568-3223132  |Chro4 | 11 | 03768 | 00346 | 838
PtHsp70-27 |16158448-16163780 |Chrll | 13 | 03617 | 00279 | 996
PtHsp70-03 |6920967-6924312 _ |ChroL | 0 | 00122 | 00381 | 25
PtHsp70-16 |3189756-3192879  |Chros | 57 | 02818 | 0005 | 4375
PtHsp70-17 |3220568-3223132 _ |Chro8 | 57 | 02788 | 00049 | 4400
tHsp70-12| 16000920- 16004484 3 |PUHSPTO-23 [19646960-19640621 [Chri0 | 66 | 02827 | 0005 | 434
PtHsp70-25 |19657381-19660151 |Chrl0 | 56 | 02839 | 00051 | 4301
PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chril0 | 55 | 02871 | 00052 | 4223
PtHsp70-28 |1650883-1654008 _|Chrl2 1 | 00542 | 00403 | 103
PtHsp70-20 |1178017-1181121 __|Chria | 8 | 01228 | 00162 | 583
PtHsp70-03 |6920967-6924312 _ |ChroL | 58 | 03068 | 00053 | 4462
PtHsp70-16 |3189756-3192879 _ |Chrog | 12 | 01095 | 00089 | 923
PtHsp70-17 |3220568-3223132 __ |Chro8 | 7 | 01163 | 00157 | 568
tHsp70-13| 10025261 19027423 3 |PUHSPTO-LO_|a236615-3258878 _ [chvos | 11 | o271 | ooz2 | g4
PtHsp70-23 |19646950-19649921 |Chrl0 | 10 | 0.136 | 00111 | 788
PtHsp70-25 |19657381.19660151 |Chrl0 | 8 0,109 00141 | 599
PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chrl0 | 8 | 01071 | 00134 | 613
PtHsp70-28 |1650883-1654098 _ |Chri2 | 10 | 03115 | 00327 | 733
PtHsp70-04 |15589912-15505439 |ChroL | 13 | 03809 | 00294 | 996
PtHsp70-14| 1118346-1123819 | 4 [PtHsp70-11 |8248685-8254158  |Chro3 | 11 | 03768 | 00346 | 837
PtHsp70-27 |16158448-16163780 |Chril | 2 | 02231 | 01177 | 146
PtHsp70-15|1560362-1567426 | 6 |PtHsp70-33 |1078329-1085012 _ |Chrl6 | 53 | 09249 | 00174 | 4077
PtHsp70-03 |6920067-6924312 _ |ChroL | 56 | 02811 | 0005 | 4304
PtHsp70-12 |16000920-16004484 |Chr03 | 57 | 0282 0005 | 4375
tispr0-t6| asorseatosre | g |PUHSPIOA3 |19025261-1o02ra23 [Chros | 12 | 01095 | 00089 | 945
PtHsp70-23 |19646950-19649921 |Chri0 | 0 | 00232 | 00512 | 35
PtHsp70-25 |19657381-19660151 |Chrl0 | 1 | 0023 | 00349 | 5.1
PtHsp70-26 |19697773-19700832 |Chrl0 | 1 | 00179 | 00314 | 44
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EK 18’in devamu;

PtHsp70-12 |16000920-16004484  [Chr03 57 0,2788 0,0049 4402
PtHsp70-13  [19025261-19027423  |Chr03 7 0,1163 0,0157 56,8
PtHsp70-17| 3220568-3223132 8 |PtHsp70-25 [19657381-19660151 |Chrl0 1 0,0128 0,0249 39
PtHsp70-26 |19697773-19700832  [Chr10 1 0,0289 0,0354 6,3
PtHsp70-28 [1650883-1654098 Chr12 46 0,2937 0,0064 351,3
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 26 0,3615 0,0138 201,6
PtHsp70-12 |16000920-16004484  [Chr03 22 0,3541 0,0161 168,8
PtHsp70-13 |19025261-19027423  [Chr03 11 0,2471 0,022 86,5
PtHsp70-19| 3236615-3238878 8 |PtHsp70-23 [19646950-19649921 |Chrl0 1 0,1686 0,1475 88
PtHsp70-25 |19657381-19660151  [Chr10 1 0,1752 0,1635 83
PtHsp70-26 |19697773-19700832  [Chr10 1 0,1727 0,1553 8,6
PtHsp70-28 [1650883-1654098 Chr12 20 0,359 0,0177 156,0
PtHsp70-03 |6920967-6924312 Chr01 55 04537 0,0083 4210
PtHsp70-06 |29177059-29180511  [Chr01 0 0,0265 0,092 22
PtHsp70-20| 7632192-7635660 9 [PtHsp70-12 [16000920-16004484  |Chr03 55 0,457 0,0083 425,6
PtHsp70-28 |1650883-1654098 Chr12 47 04776 0,0102 3585
PtHsp70-29 [1178017-1181121 Chr13 47 0,4850 0,0103 362,0
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 55 0,2808 0,0051 426,6
PtHsp70-12  [16000920-16004484  |Chr03 57 0,2825 0,005 4347
PtHsp70-23| 19646950-19649921| 10 |PtHsp70-16 [3189756-3192879 Chr08 0 0,0232 0,0512 35
PtHsp70-17 [3220568-3223132 Chr08 0 0,0197 0,0647 23
PtHsp70-19 |3236615-3238878 Chr08 1 0,1686 0,1475 88
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 55 0,2759 0,005 4253
PtHsp70-12 |16000920-16004484  [Chr03 56 02779 0,0049 4345
PtHsp70-24| 19646950-19649921 | 10 PtHsp70-13  [19025261-19027423  |Chr03 11 0,1119 0,0106 81,2
PtHsp70-16 [3189756-3192879 Chr08 1 0,0227 0,0275 6,3
PtHsp70-17 [3220568-3223132 Chr08 1 0,0193 0,0267 55
PtHsp70-19 |3236615-3238878 Chr08 1 0,1606 0,1229 101
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 55 0,2802 0,0051 4193
PtHsp70-12 |16000920-16004484  [Chr03 56 0,2839 0,0051 4303
PtHsp70-13  [19025261-19027423  |Chr03 8 0,1096 0,0141 59,9
PtHsp70-25| 19657381-19660151| 10 |PtHsp70-16 [3189756-3192879 Chr08 1 0,023 0,0349 51
PtHsp70-17 |3220568-3223132 Chr08 1 0,0128 0,0249 39
PtHsp70-19 [3236615-3238878 Chr08 1 0,1752 0,1635 82
PtHsp70-28 [1650883-1654098 Chr12 22 0,298 0,0134 1716
PtHsp70-03 |6920967-6924312 Chr01 54 0,2863 0,0053 416,1
PtHsp70-12 |16000920-16004484  [Chr03 55 0,2871 0,0052 4223
PtHsp70-26|19697773-19700832| 10 |PtHsp70-13 [19025261-19027423 |Chr03 8 0,1071 0,0134 613
PtHsp70-16 |3189756-3192879 Chr08 1 0,0179 0,0314 44
PtHsp70-19 [3236615-3238878 Chr08 1 0,1727 0,1553 8,6
PtHsp70-04 |15589912-15595439  [Chr01 13 0,3731 0,0295 97,1
PtHsp70-27|16158448-16163780( 11 [PtHsp70-11 |8248685-8254158 Chr03 13 0,3617 0,028 99,5
PtHsp70-14 [1118346-1123819 Chr04 2 0,2231 0,1177 14,6
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 1 0,0492 0,0338 11,2
PtHsp70-12 116000920-16004484  [Chr03 1 0,0542 0,0403 103
PtHsp70-13 |19025261-19027423  [Chr03 10 0,3116 0,0327 738
PtHsp70-16 [3189756-3192879 Chr08 51 0,2943 0,0057 3931
PtHsp70-28| 1650883-1654098 12 [PtHsp70-17 |3220568-3223132 Chr08 43 0,2935 0,0069 327,2
PtHsp70-23 |19646950-19649921  [Chr10 26 0,2947 0,0114 198,22
PtHsp70-25 |19657381-19660151  [Chr10 22 0,2979 0,0133 1726
PtHsp70-26 [19697773-19700832  |Chr10 51 0,2976 0,0058 3915
PtHsp70-29 [1178017-1181121 Chr13 6 0,1294 0,0199 49,9
PtHsp70-03 [6920967-6924312 Chr01 7 0,1233 0,0186 51,0
PtHsp70-12  {16000920-16004484  |Chr03 8 0,1228 0,0162 58,3
PtHsp70-13 |19025261-19027423  [Chr03 5 0,3211 0,0602 411
PtHsp70-16 [3189756-3192879 Chr08 15 0,3086 0,0202 1175
PtHsp70-29| 1178017-1181121 13 [PtHsp70-17 |3220568-3223132 Chr08 20 0,2948 0,0151 150,6
PtHsp70-23 |19646950-19649921  [Chr10 16 0,3117 0,0199 120,6
PtHsp70-25 |19657381-19660151  [Chr10 13 03 0,0232 99,3
PtHsp70-26  [19697773-19700832  |Chr10 13 0,3157 0,0251 96,9
PtHsp70-28 [1650883-1654098 Chr12 7 0,1294 0,0198 503
PtHsp70-33]| 1078329-1085012 16 |PtHsp70-15 |1560362-1567426 Chr06 0 0,0588 0,1682 2,7
Ortalama 21,98 0,22 0,03 169,06
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EK 19 PtHsp70 genlerine ait motif gosterimleri

PtHsp60-14 1.0e-221
PtHsp60-02 4.4e-221
PtHsp60-09 1.de-218
PtHsp60-15 3.2e-211
PtHsp60-01 8.5e-210
PtHsp60-42 S.4e-206
PtHsp60-40 3.2-205
PtHsp60-13  1.9e-204
PtHsp60-04 1.1e-202
PtHsp60-26 2.0e-201
PtHsp60-20 2.7e-201
PtHsp€0-23 4.9e-199
PtHsp60-32 4.4e-195
PtHsp60-33 S.6e-177
PtHsp60-12 1.7e-170
PtHsp60-36 4.7e-167
PtHspE0-47  7.5e-166
PtHsp60-10 2.6e-158
PtHsp60-43 4.1e-144
PtHsp60-49 4.le-144
PtHsp0-45 G.9e-144
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EK 19°un devami; PtHsp70 genlerine ait motif gosterimleri

PtHsp60-16 4.Se-141
PtHspS0-17 6.1e-141
PtHspE0-39 1.4e-138
PtHsp60-28 4.1e-138
PtHsp60-34 2.9e-136
PtHspE0-19 4.9e-136
PtHspE0-06 6.7¢-134
PtHsp60-21 1.5e-133
PtHsp60-30 8.9e-123
PtHsp60-25 9.0e-122
PtHspE0-41 3.8e-114
PtHspE0-38 1.1e-109
PtHsp60-48 S5.3e-109
PtHsp60-08 3.1e-108
PtHsp60-35 1.0e-98

PtHsp60-46 6.6e-98

PtHspS0-11 3.59e-80

=
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EK 20 PtHsp70 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Biyolojik Fonksiyon)

Gen Ad1 e degeri (Iiin'ze r“kl GO Biyolojik Fonksiyonu
PtHsp70-01 0,00E+00 96.05% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-02 0,00E+00 95.45% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-03 0,00E+00 96.95% oksidasyon indirgeme siireci, ER'ye bagh protein katabolik siireg, polar ¢ekirdek flizyonu, 1sty1 tepki
PtHsp70-04 0,00E+00 90.4% protein katlanmasi, kadmiyum iyonuna tepki, isiya tepki, oksidasyon-indirgeme iglemi
PtHsp70-05 3,20E-171 84.25% viriise cevap, protein katlama, tuz stresi tepkisi, 1sty1 tepki, trikarboksilik asit dongiisii, kadmiyum iyonuna tepki
0.00E+00 94.1% oksidasyon-indirgeme siireci, endoplazmik retikulum stresine yanit, protein katlanmasi, tuz stresi cevabi, D-laktata metilglikoksal katabolik
PtHsp70-06 ’ siireg, 1s1ya cevap, kadmiyum iyonuna tepki, yiiksek 151k yogunluguna tepki, hidrojen peroksit tepkisi
PtHsp70-08 7,90E-115 60.1% strese tepki
PtHsp70-09 0,00E+00 92.4% protein katlama, strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-10 0,00E+00 93.0% protein katlama, strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-11 0,00E+00 90.2% protein katlanmasi, kadmiyum iyonuna tepki, 1stya tepki, oksidasyon-indirgeme iglemi
PtHsp70-12 0,00E+00 97.4% oksidasyon indirgeme siireci, ER'ye bagh protein katabolik siire¢, polar ¢ekirdek flizyonu, isty1 tepki
oksidasyon-rediiksiyon siireci, endoplazmik retikulum stresine cevap, protein katlanmasi, 1s1 iklimlendirmesi, yiiksek 151k yogunluguna yanit,
0,00E+00 91.1% . .
PtHsp70-13 hidrojen peroksit cevabi
PtHsp70-14 0,00E+00 80.0% protein katlama, oksidasyon-indirgeme siireci
0.00E+00 87.8% oksidasyon indirgeme siireci, endoplazmik retikulum stresine cevap, protein katlanmasi, seliilloz biyosentetik siireci, oligopeptit tagmim, 1siya
PtHsp70-15 ’ yantt, sistemik edinilmis direng, Golgi vezikiil tagmmasi, yiiksek 151k yogunluguna tepki, hidrojen peroksit tepkisi,
PtHsp70-16 0,00E+00 97.6% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-17 0,00E+00 98.15% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-19 0,00E+00 85.55% strese tepki
PtHsp70-20 0,00E+00 95.0% viriise tepki, oksidasyon-indirgeme siireci, protein katlanmasi, tuz stresi tepkisi, 1stya tepki, kadmiyum iyonuna tepki
PtHsp70-21 0,00E+00 90.1% protein katlanma, yiiksek 1g1k yogunluguna yanit, 1s1 uyumu, hidrojen peroksit tepkisi, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-22 1,70E-65 79.85% strese tepki
PtHsp70-23 0,00E+00 97.65% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-24 0,00E+00 98.05% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-25 0,00E+00 96.95% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-26 0,00E+00 97.55% strese tepki, oksidasyon indirgeme siireci
PtHsp70-27 0,00E+00 82.9% protein katlama, oksidasyon-indirgeme siireci
PtHsp70-28 0,00E+00 95.7% oksidasyon indirgeme siireci, ER'ye bagh protein katabolik siire¢, polar ¢ekirdek flizyonu, isty1 tepki
oksidasyon-indirgeme siireci, endoplazmik retikulum stresine cevap, protein katlanmasy, 1siya tepki, yiiksek 151k yogunluguna tepki, hidrojen
0,00E+00 91.95% .
PtHsp70-29 peroksit yanit
PtHsp70-30 4,90E-66 62.7% stya cevap, ER limeninde protein tutulumu, kadmiyum iyonuna cevap, hiicresel metabolik siireg
420E-91 67.32% strese cevap, bakteri cevaby, hidrojen peroksit tepkisi, viriise yanit, yiiksek 151k yogunluguna yanit, protein ubikitiirasyon, kadmiyum iyonuna
PtHsp70-31 ’ tepki, sicaklik uyarisia tepki, isiy1 tepki, protein katlama, endoplazmik retikulum stresine yanit
PtHsp70-32 0,00E+00 82.15% virlise cevap, protein katlama, tuz stresi tepkisi, 1sty1 tepki, trikarboksilik asit dongiisii, kadmiyum iyonuna tepki
0.00E+00 87.2% oksidasyon-indirgeme siireci, endoplazmik retikulum stresine yanit, protein katlanmasi, seliiloz biyosentetik siireci, oligopeptit tagmimu, 1stya
PtHsp70-33 ’ yantt, sistemik edinilmis direng, Golgi vezikiil tasmmasi, yiiksek 1s1k yogunluguna tepki, hidrojen peroksit yanit
PtHsp70-34 0,00E+00 78.55% protein katlama, strese cevap
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EK 20°nin devama;

(Molekiiler Fonksiyon)

Gen Ad1 e degeri MRS sy T o b
Ortalamas1

PtHsp70-01 0,00E+00 96.05% 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, ATP'ye baglanma
PtHsp70-02 0,00E+00 95.45% 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, ATP'ye baglanma
PtHsp70-03 0,00E+00 96.95% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-04 0,00E+00 90.4% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi

- - 0
PiHsp7088 - g 0% elektron tasiyici aktivitesi, ATP baglanma, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, agilmis protein baglama, siiksinat dehidrojenaz aktivitesi
PtHsp70-06 0,00E+00 94.1% ATP baglanma, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, agilmis protein baglanmasi
PtHsp70-07 0,00E+00 68.35% protein baglama
PtHsp70-08 7,90E-115 60.1% ATP baglanmasi,
PtHsp70-09 0,00E+00 92.4% ATP baglanmasi, katlanmamug protein baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-10 0,00E+00 93.0% ATP baglanmasi, katlanmamuis protein baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-11 0,00E+00 90.2% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-12 0,00E+00 97.4% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-13 0,00E+00 91.1% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-14 0,00E+00 80.0% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-15 0,00E+00 87.8% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-16 0,00E+00 97.6% 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, ATP'ye baglanma
PtHsp70-17 0,00E+00 98.15% 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, ATP'ye baglanma
PtHsp70-18 0,00E+00 55.15%  |ATP baglayict
PtHsp70-19 0,00E+00 85.55% ATP baglayici
PtHsp70-20 0,00E+00 95.0% ATP baglanma, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi, agilmis protein baglanmasi
PtHsp70-21 0,00E+00 90.1% ATP baglanmasy, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-22 1,70E-65 79.85% ATP baglayict
PtHsp70-23 0,00E+00 97.65% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-24 0,00E+00 98.05% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-25 0,00E+00 96.95% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-26 0,00E+00 97.55% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-27 0,00E+00 82.9% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-28 0,00E+00 95.7% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-29 0,00E+00 91.95% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-30 4,90E-66 62.7% KDEL dizi baglama, niikleotid baglama
PtHsp70-31 4,20E-91 67.32% ATP baglama, ubiquitin protein ligaz baglama, niikleotid baglama
PtHsp70-32 0,00E+00 82.15% elektron tasiyici aktivitesi, ATP baglanmasi, katlanmamis protein baglanmasy, siiksinat dehidrojenaz aktivitesi
PtHsp70-33 0,00E+00 87.2% ATP baglanmasi, 2-alkenal rediiktaz [NAD (P)] aktivitesi
PtHsp70-34 0,00E+00 78.55% ATP baglama, agilmis protein baglama
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EK 20’nin devami; (Hiicresel Yerlesim)

Gen Adi e degeri Benzerlik | -y Hiteresel Yerlesimi
Ortalamas1
PtHsp70-03 0,00E+00 96.95% hiicre duvari, endoplazmik retikulum kimen, kloroplast, vakuol, plazma zar
PtHsp70-04 0,00E+00 90.4% plazma modeli, plazma membran, hiicre duvari, ¢ekirdek, sitozol
PtHsp70-05 3,20E-171 84.25% hiicre duvari, mitokondriyum, kloroplast, siiksinat dehidrogenaz kompleksi, plazma membran
PtHsp70-06 0,00E+00 94.1% hiicre duvari, vakuoler membran, mitokondriyal matris, kloroplast, Golgi
PtHsp70-11 0,00E+00 90.2% plazma modeli, plazma membrani, hiicre duvari, ¢ekirdek, sitozol
PtHsp70-12 0,00E+00 97.4% hiicre duvari, endoplazmik retikulum limen, kloroplast, vakuol, plazma zar
PtHsp70-13 0,00E+00 91.1% sitozol, hiicre duvari, kloroplast, plazma membrani
PtHsp70-14 0,00E+00 80.0% cekirdek
PtHsp70-15 0,00E+00 87.8% sitozol, vakuoler membran, kloroplast, Golgi aparati, endoplazmik retikulum, plazma zar
PtHsp70-20 0,00E+00 95.0% hiicre duvari, mitokondriyum, kloroplast, plazma membrani
PtHsp70-21 0,00E+00 90.1% sitoplazma
PtHsp70-28 0,00E+00 95.7% hiicre duvari, endoplazmik retikulum limen, kloroplast, vakuol, plazma zar
PtHsp70-29 0,00E+00 91.95% endoplazmik retikulum liimeni
PtHsp70-30 4,90E-66 62.7% kloroplast zarf, cis-Golgi agi, Golgi aparati, endoplazmik retikulum
PtHsp70-31 4,20E-91 67.32% apoplast, vakuoler membran, hiicre duvari, mitokondrion, Golgi aparaty, sitozol, plazma zar
PtHsp70-32 0,00E+00 82.15% hiicre duvari, mitokondriyum, kloroplast, siiksinat dehidrogenaz kompleksi, plazma membrani
PtHsp70-33 0,00E+00 87.2% sitozol, vakuoler membran, kloroplast, Golgi aparati, endoplazmik retikulum, plazma zar
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EK 21 PtHsp70 genlerine ait hedef miRNA tablosu

Arabidopsis lyrata

aly-miR160c-3p PtHsp70-27 3.0 16.907 GCGUACAAGGAGCCAAGCAUG UAUGCUUUGCUCCUUGUGCAC
aly-miR390a-5p, aly-miR390b-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
aly-miR399b-5p PtHsp70-04 3.0 24.494 GGGCGCCUCUCCAUUGGCAG CUGCCAGUGGCGAGGUGCCA
aly-miR838-3p PtHsp70-15 3.0 25,08 UUUUCUUCUUCUUCUUGCACA UGUGCAA-AGGAAGAGGAAAA
aly-miR3445-3p.2 PtHsp70-14 3.0 19.371 CUUGAUAGUGAGAAAGACCCA UGGGUCUCUCUCAUUGUCAAA
Arabidopsis thaliana

ath-miR390a, ath-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
ath-miR414 PtHsp70-04 3.0 16.444 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC UAUGAGGAUGGUGAAGAUGA
ath-miR414 PtHsp70-11 3.0 16.722 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC UAUGAAGAUGGUGAAGAUGA
ath-miR426 PtHsp70-14 2.0 14,14 UUUUGGAAAUUUGUCCUUAC GAAAGGAAAAAUUUUCAAAA
ath-miR823 PtHsp70-27 3.0 12.925 UGGGUGGUGAUCAUAUAAGAU GUAUUAUAUAAUUACCACUCA
ath-miR855 PtHsp70-28 2.0 14.213 AGCAAAAGCUAAGGAAAAGGA UCcCcuuuuccuuuGUUUUUGUU
ath-miR870 PtHsp70-28 2.0 15.227 UAAUUUGGUGUUUCUUCGAUC GAUUGGAGAAACACCAGAUUG
ath-miR5013 PtHsp70-08 3.0 15.922 UUUGUGACAUCUAGGUGCUU AGGCAUCUAUAUGUUACAGA
ath-miR5021 PtHsp70-33 3.0 17.076 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA Uuuucuuuuucuuuuuuuuy
ath-miR5021 PtHsp70-07 3.0 11,08 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA UUCUUUUCUUUUUCUUUUUA
ath-miR156i PtHsp70-14 3.0 17.735 UGACAGAAGAGAGAGAGCAG UUGCGUUCUCUUUUCUGUUA
ath-miR5656 PtHsp70-24 3.0 14.998 ACUGAAGUAGAGAUUGGGUU AAUCUGAUCGCUGCUUCAGU
ath-miR5997 PtHsp70-21 2.0 17.194 UGAAACCAAGUAGCUAAAUAG UUCUUUAUCUAUUUGGUUUCA
Brachypodium distachyon

bdi-miR5059 PtHsp70-26 2.0 23.461 CGGCCUGGGCAGCACCACCA UGGUGCUGCUGUCCAGGCUG
bdi-miR5059 PtHsp70-23 2.0 23.153 CGGCCUGGGCAGCACCACCA UGGUGCUGCUGUUCAGGCUG
bdi-miR1878-3p PtHsp70-32 3.0 15.775 AUUUGUAGUGUUCAGAUUGA UUGAUCUGGGUACUGCAAAU
bdi-miR390a-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
bdi-miR7721-3p PtHsp70-07 3.0 22.405 AAAGUUUGGCAUAGAAUUCA UGAACUCUGUGGCAAGCUUU
bdi-miR7774-3p PtHsp70-33 3.0 10.865 GAGCGAACGUUAAAUUCCGUG CAUGGAAUUUAGUUUUUGCUC
Brassica napus

bna-miR390a, bna-miR390b, bna-miR390c PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Carica papaya

cpa-miR390a, cpa-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Citrus sinensis

csi-miR390 PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Cucumis melo
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EK 21’in devamu;

miR390a, cme-miR390c PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Glycine max

gma-miR390a-5p, gma-miR390b- PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
gma-miR1521a PtHsp70-32 3.0 17.849 CUGUUAAUGGAAAAUGUUGA UCAACAUUUUCCAUUGUCAA
gma-miR1530 PtHsp70-32 3.0 23.891 UUUUCACAUAAAUUAAAAUA UGUUUUAAUUUAUCUGGAAG
gma-miR396f PtHsp70-27 3.0 18.458 AGCUUUCUUGAACUUCUUAUG UGUGAGAAGUUGAAGAAGGUU
gma-miR5041 PtHsp70-04 3.0 17.206 UUUCAUCUUCAACUUGCUCA UGAGGAUGGUGAAGAUGAAA
gma-miR5762 PtHsp70-33 3.0 18.469 UCAUAGGAGGAAUCAACUGG UCAGUUGAAUCCCUCUAUGA
gma-miR5762 PtHsp70-15 3.0 12.087 UCAUAGGAGGAAUCAACUGG UCAGUUGAAUCCCUCUAUGA
gma-miR390d, gma-miR390f, gma-miR390g PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCAC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Gossypium hirsutum

ghr-miR390a, ghr-miR390b, ghr-miR390c PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Helianthus exilis

hex-miR390a, hex-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Hevea brasiliensis

hbr-miR6170 PtHsp70-04 3.0 14.734 CAAGAAACAGAAGAGAGGGAU GUACCUUUCUUCUUUUUUUUG
Lotus japonicus

lja-miR390a-5p, lja-miR390b-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
lja-miR397 PtHsp70-03 3.0 22.141 UAUUGAGUGCAGCGUUGAUG CAUCAUUGCUGGACUCAAUG
lja-miR7520 PtHsp70-18 3.0 15.687 GAGGGGGAAGGUGAUGACAUC GAUGUCUUCACUUUUUCUCUC
Malus domestica

mdm-miR390a, mdm-miR390b, mdm- PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Medicago truncatula

mtr-miR156¢-3p PtHsp70-12 3.0 22.766 UGCUUACUCUCUAUCUGUCA AGACAGACAGAGAGUAGGCG
mtr-miR390 PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
mtr-miR5265 PtHsp70-21 2.0 15.228 AAGUGAUGUUGGAAUGGUUA UAACCAUUCCAGUGUCAUUU
mtr-miR5289a, mtr-miR5289b PtHsp70-28 3.0 11.669 CGAGGAAAACUGAAAACUUC UAAGUGUUCAGUUUUUCUUG
mtr-miR5748 PtHsp70-14 3.0 20.95 ACAAAGACAUUGGAAGGCUUA UUGGCUGUCCAAUGUCUUUGU
mtr-miR7701-5p PtHsp70-19 2.0 15.087 AUUAAAUGAA-UGAAUCUAAAA UUUUAGAUUUAGUUCAUUUAAU
Nicotiana tabacum

nta-miR6020b PtHsp70-07 3.0 18.765 AAAUGUUCUUCGAGUAUCUU AAGCUACUUGAAGAACAUGU
nta-miR390a, nta-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCAC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
nta-miR390c PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
nta-miR397 PtHsp70-03 3.0 22.243 AUUGAGUGCAGCGUUGAUGU GCAUCAUUGCUGGACUCAAU
Oryza sativa

0sa-miR414 PtHsp70-33 3.0 12.088 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAGGAUGAGGAUGAGGGUGG
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EK 21’in devamu;

0sa-miR426 PtHsp70-14 3.0 14.14 UUUUGGAAGUUUGUCCUUAC GAAAGGAAAAAUUUUCAAAA
0s5a-miR390-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
0sa-miR2100-5p PtHsp70-24 3.0 17.102 UUCUCUCAAGUUGCCAAACA UGUUUGGCAACAUGAUAGAG
0sa-miR2928 PtHsp70-19 3.0 22.208 AAGAAGACGACAUUUUGUUG CAACAGAAUGACGCCUUCUU
Physcomitrella patens

ppt-miR390a, ppt-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Populus trichocarpa

ptc-miR390a, ptc-miR390b, ptc-miR390d- PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
ptc-miR6444 PtHsp70-33 3.0 14.54 UAGGAAAAUUAGAGAUUAUG CAUUAUCUUUAAUUUUUCUC
ptc-miR6444 PtHsp70-15 3.0 14.113 UAGGAAAAUUAGAGAUUAUG CAUUAUCUUUAAUUUUCUUC
ptc-miR6445a PtHsp70-18 3.0 13.143 UUCAUUCCUCUUCCUAAAAU AAUUUAGGAAGAGGAAUAAG
ptc-miR6448 PtHsp70-14 3.0 8.254 UAGGCACAGAAUUAACAAGG UUUUGUUCAUUUUGUGCUUA
ptc-miR6445b PtHsp70-18 3.0 13.143 UUCAUUCCUCUUCCUAAAAU AAUUUAGGAAGAGGAAUAAG
Ricinus communis

rco-miR390a, rco-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Selaginella moellendorffii

smo-miR1080 PtHsp70-19 2.0 19.456 UUCACUAUCUGCAAACACCU AAGUGUUUGCAGCUGGUGAA
Solanum tuberosum

stu-miR530 PtHsp70-11 3.0 17.881 UCUGCAUUUGCACCUGCACCU GGGAGGAGAUGCAAAUGCAGA
stu-miR390-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCAC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Sorghum bicolor

shi-miR390 PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
shi-miR821b PtHsp70-07 3.0 10.622 AAGUUAUGAACAUAAAAGUU UACUUCUAUGUUUGUAACUU
sbi-miR6235-5p PtHsp70-33 3.0 11.322 UUGUGAGAGAAAAAUACUGUU AAAAUUAUUUUUUUUUCACAA
Theobroma cacao

tcc-miR390a, tcc-miR390b PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Triticum aestivum

tae-miR1136 PtHsp70-14 3.0 21.035 UUGUCGCAGGUAUGGAUGUA UUCAUCCAUACCUGCGGUAU
Vitis vinifera

wi-miR390 PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
Zea mays

zZma-miR2275b-3p, zma-miR2275 PtHsp70-16 3.0 16.366 UUCAGUUUCCUCUAAUAUCU AGAUGGUAGAGGAGGCUGAG
zma-miR2275d-3p PtHsp70-28 3.0 20.83 UUUGUUUUCCUCUAAUAUCUCA UGAGAAAGUAGAGGAAAGUAAA
zma-miR390a-5p PtHsp70-14 3.0 23.497 AAGCUCAGGAGGGAUAGCGC GGGCUUUCCCUCUUGAGUUU
zma-miR397a-5p PtHsp70-11 3.0 15.992 UCAUUGAGCGCAGCGUUGAU AUUGAUGUUGUGCUUAAUGA
zma-miR397a-5p PtHsp70-04 3.0 17.257 UCAUUGAGCGCAGCGUUGAU AUUGAUGUUGUGCUUAAUGA
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EK 22 Kavak genomunda tanimlanan Hsp70 genlerine ait ortolog gen iliskiler

(Arabidopsis thaliana)

(PtHsp70) Populus -Arabidopsis

Gen Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
PtHsp70-01 1 AT1G16030.1 1 473 0.08 0.02 36.4
PtHsp70-03 1 AT5G42020.1 5 1.50 0.05 0.03 11.6
PtHsp70-04 1 AT1G79920.1 1 2.53 0.12 0.05 19.5
PtHsp70-06 1 AT5G09590.1 5 2.81 0.08 0.03 21.6
PtHsp70-09 3 AT5G49910.1 5 3.07 0.09 0.03 23.6

Ortalama 2.93 0.08 0.03 22.5

(Oryza sativa)
(PtHsp70) Populus —Oryza sativa

Gen Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
PtHsp70-01 1 0s03g60620.1 3 10.01 0.08 |0.01 77.0
PtHsp70-03 1 0s02902410.1 2 5.97 0.06 |0.01 45.9
PtHsp70-06 1 0s03902260.1 3 3.06 0.10 |0.03 235
PtHsp70-09 3 0s12g14070.1 12 6.23 0.10 |0.02 47.9
PtHsp70-11 3 0s01g08560.1 1 3.96 0.17 |0.04 30.5

Ortalama 5.85 0.1 0.02 45
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EK 22’in devami;

(Zea mays)

(PtHsp70) Populus —Zea mays

Gen Ad1 Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
PtHsp70-01 1 GRMZM2G066902_TO01 2 1733 |0.22 |0.01 133.3
PtHsp70-02 1 AC211651.4 FGTO001 7 11.74 |0.42 |0.04 90.3
PtHsp70-06 1 GRMZM2G153815 T01 5 2.96 0.11 |0.04 22.8
PtHsp70-09 3 GRMZM2G111475 T01 5 511 0.07 |0.01 39.3
PtHsp70-16 8 GRMZM2G106429 T01 4 6.85 0.14 |0.02 52.7

Ortalama 8.8 0.19 ]0.02 67.7

(Vitis vinifera)
(PtHsp70) Populus —Vitis vinifera

Gen Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
PtHsp70-03 1 GSVIVT01019607001 2 0.98 |0.03 |0.03 7.6
PtHsp70-06 1 GSVIVT01038517001 3 0.98 |0.06 |0.06 7.6
PtHsp70-09 3 GSVIVT01026014001 18 193 [0.05 |0.02 14.9
PtHsp70-11 3 GSVIVT01017110001 9 1.37 10.10 |0.07 10.6
PtHsp70-15 6 GSVIVT01035736001 4 142 (0.17 |0.12 10.9
PtHsp70-21 10 GSVIVT01017960001 5 1.04 (0.13 |0.13 8.0
PtHsp70-33 16 GSVIVT01034195001 9 118 (0.13 |0.11 9.1

Ortalama 1.27 0.1 0.08 9.8
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EK 23 PtHsp90 genlerinin Segmental duplikasyonlar1 ve MYO ayrilma oranlari

Gen Adi Lokasyon Krm| Gen Adi Lokasyon Krm. Ks Ka Ka/Ks Myd
PtHsp90-05  |6143799-6146941 4 37,7979 0,0783 0,0021 2908
PtHsp90-06  |24712685-24717968 5 42,1566 04215 0,0100 3243
PtHsp90-01 | 29295547-29298729| 1 |PtHsp90-07  |219117-222439 6 0,2252 0,0096 0,0426 17
PtHsp90-11  |167702-171110 16 10,3013 0,0124 0,0412 23
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [18,8872 0,0786 0,0042 1453
PtHsp90-5 6143799-6146941 4 40,3053 0,0803 0,0020 310,0
PtHsp90-6 24712685-24717968 5 54,1857 04278 0,0079 416,8
PtHsp90-02( 49936276-49939430| 1 |PtHsp90-07 |219117-222439 6 1,5861 0,0410 0,0258 122
PtHsp90-11  |167702-171110 16 [2,3544 0,0370 0,0157 181
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [22,3876 0,0774 0,0035 1722
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 32,1807 0,1407 0,0044 2475
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 39,3333 0,1386 0,0035 302,6
PtHsp90-04| 15137078-15139323| 3 PtHsp90-5 6143799-6146941 4 2,8342 0,0915 0,0323 218
PtHsp90-7 219117-222439 6 59048 0,1373 0,0233 454
PtHsp90-11  |167702-171110 16 [354488 0,1430 0,0040 272,71
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 24875 0,0900 0,0362 191
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 43,3378 0,0783 0,0018 3334
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 48,1544 0,0803 0,0017 3704
PtHsp90-05| 6143799-6146941 | 4 PtHsp90-7 219117-222439 6 44,6095 0,0833 0,0019 3432
PtHsp90-9 15004039-15010595 10 [40,5238 05137 0,0127 3117
PtHsp90-11  |167702-171110 16 [54,6051 0,0870 0,0016 420,0
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 10,4002 0,0061 0,0152 31
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 41,6998 04215 0,0101 320,8
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 54,1924 04278 0,0079 4169
PtHsp90-06 | 24712685-24717968| 5 |PtHsp90-7 219117-222439 6 36,0853 04227 0,0117 2716
PtHsp90-11  |167702-171110 16 |32,0940 04145 0,0129 246,9
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [55,0368 04283 0,0078 4234
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 0,2252 0,0096 0,0426 17
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 1,6463 0,0400 0,0243 12,7
PtHsp90-3 4204372-4210717 3 55,5811 0,9674 0,0174 4215
PtHsp90-07| 219117-222439 6 |PtHsp90-5 6143799-6146941 4 37,1088 0,0836 0,0023 2855
PtHsp90-10  |13043761-13049852 14 (56,6225 0,5150 0,0091 435,6
PtHsp90-11  |167702-171110 16 10,3628 0,0151 0,0416 28
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [21,0550 0,0834 0,0040 162,0
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 16,7819 0,5012 0,0299 129,1
PtHsp90-5 6143799-6146941 4 30,6161 0,5006 0,0164 2355
PtHsp90-08( 7190800-7197203 | 8 |PtHsp90-10 |13043761-13049852 14 |53078 0,2358 0,0444 40,8
PtHsp90-11  |167702-171110 16 [22,6785 0,5016 0,0221 1745
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [19,8285 0,4959 0,0250 1525
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 30,2682 0,4937 0,0163 2328
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 244127 0,5017 0,0206 1878
PtHsp90-5 6143799-6146941 4 40,5383 05137 0,0127 3118
PtHsp90-09| 15004039-15010595| 10 |PtHsp90-6 24712685-24717968 5 18,3045 0,5479 0,0299 1408
PtHsp90-8 7190800-7197203 8 0,2373 0,0283 0,1193 18
PtHsp90-11  |167702-171110 16 [32,9693 04919 0,0149 2536
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [29,3876 0,5157 0,0175 226,1
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 554547 05142 0,0093 426,6
PtHsp90-5 6143799-6146941 4 56,0412 05146 0,0092 4311
PtHsp90-10| 13043761-13049852 | 14 PtHsp90-6 24712685-24717968 5 54,8964 0,5691 0,0104 4223
PtHsp90-8 7190800-7197203 8 5,3091 0,2358 0,0444 408
PtHsp90-9 15004039-15010595 10 [12,4254 0,2511 0,0202 95,6
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [56,5755 05123 0,0091 4352
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 0,3013 0,0124 0,0412 23
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 2,3543 0,0370 0,0157 181
PtHsp0-11|  167702-171110 16 PtHsp90-5 6143799-6146941 4 48,1566 0,0871 0,0018 3704
PtHsp90-6 24712685-24717968 5 31,6023 04145 0,0131 2431
PtHsp90-7 219117-222439 6 0,3628 0,0151 0,0416 28
PtHsp90-12  |15369800-15373207 17 [24,6888 0,0854 0,0035 189,9
PtHsp90-1 29295547-29298729 1 20,3248 0,0785 0,0039 156,3
PtHsp90-2 49936276-49939430 1 23,5175 0,0773 0,0033 180,9
PtHsp90-5 6143799-6146941 4 0,4002 0,0061 0,0152 31
PIHsp90-12) 15369800-15373207) 17 PtHsp90-7 219117-222439 6 20,6986 0,0835 0,0040 159,2
PtHsp90-10  |13043761-13049852 14 [56,5799 05123 0,0091 4352
PtHsp90-11  |167702-171110 16 (249722 0,0853 0,0034 1921
Ortalama 26,9955 |0,2516 [0,0174 207,7
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EK 24

PtHsp90 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu

o Benzerlik . - .

Gen Ad1  |e degeri Ortalamas: GO Biyolojik Fonksiyonu

PtHsp90-01 [0.0E0 95.65% protein katlama, strese cevap

PtHsp90-02 [0.0E0 98.05% protein katlama, strese cevap
tuz stresi, Golgi organizasyonu, meristem yapisal organizasyonunun diizenlenmesi, su yoksunluguna tepki, su tagmmasi,

PtHsp0-03 |7.1E-12  [99.85% JsAlya ?/anlt, mcrilstcm buyumcsmm dﬁzcnlcnmcsL gljkoncogcncsis,lg]ﬂ(olitik §ﬁrclg? yiksek 151k )(ogunlugm}a tepki,
hidrojen peroksit tepkisi, protein katlama, protein salmimi, N-terminal protein miristoylasyon, hiperozmotik cevap,
endoplazmik retikulum stresine yanit

PtHsp90-04 |0.0E0 87.1% protein katlama, strese cevap

PtHsp90-05 [0.0E0 98.01% bakteriye savunma yaniti, uyumsuz etkilesim, protein katlama
P: tuz stresine tepki; P: Golgi organizasyonu; C: vakuolar membran; P: meristem yapisal organizasyonunun
diizenlenmesi; P: su yoksunluguna tepki; F: ATP baglanmasy; C: kloroplast; P: su tasmaciligy, P: 1s1ya tepki; C:
plasmodesma; C: apoplast; P: meristem biiytimesinin diizenlenmesi; P: glukoneojenez; P: glikolitik siireg; P: yiiksek 151k

PtHspd0-06 |0.080 94.35% yogunluguna tepki; C: endoplazmik retikulum; F: agilmis protein baglama; P: hidrojen peroksit'e tepki; P: protein
katlanmasz; P: protein sekresyonu; C: plazma membran, P: N-terminal protein miristoilasyon; P: hiperozmotik yanit; C:
¢ekirdegi; C: mitokondri; P: endoplazmik retikulum stresine yamt

PtHsp90-07 |0.0E0 96.05% protein katlama, strese cevap

PtHspg0-08 |0.0E0 92.15% tuz s‘tresineAtepki, klorf)p}ast stromasma‘ [A)ro.tein girisi, prc{tein katlanmas, kloroplast organizasyonu, su yoksunluguna
tepki, de-etiolasyon, bitki yumurtasi gelisimi, klorata tepki

PtHsp90-09 [0.0E0 93.01% tuz sFresme' tepki, klorlop'last stromasma. Prqtem girisi, pr({tein katlanmas, kloroplast organizasyonu, su yoksunluguna
tepki, de-etiolasyon, bitki yumurtas: gelisimi, klorata tepki

GenAdi e degeri | 22K 100 Molekiiler Fonksiyonu

Ortalamasi

PtHsp90-01 |0.0E0 95.65% ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp90-02 |0.0E0 98.05% ATP baglama, acilmis protein baglama

PtHsp90-03 |7.1E-12  [99.85% ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp90-04 |0.0E0 87.1% ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp90-05 |0.0E0 98,01:% ATP baglama, a¢ilmis protein baglama

PtHsp90-06 |0.0E0 94.35% ATP baglama, a¢ilmis protein baglama

PtHsp90-07 |0.0E0 96.05% ATP baglama, agilmis protein baglama

PtHsp90-08 |0.0E0 92.15% agilmig protein baglanmasy, ATP baglanmasi

PtHsp90-09 |0.0E0 93,01% agilmig protein baglanmasy, ATP baglanmasi

GenAdi |e degeri | PEMK 160 Hiteresel Yerlesimi

Ortalamasi

PtHsp0-03 |7.1E-12  [99.85% va‘kuoler r?qembra-n, kloroplast, plazmodezma, apoplast, endoplazmik retikulum, plazma membran, gekirdek,
mitokondrion, retikulum stres

PtHsp90-05 |0.0E0 98,01% sitoplazma

PtHsp90-06 [0.0E0 94.35% vakuoler membran, plasmodesma, apoplast, endoplazmik retikulum, plazma membran, ¢ekirdek, mitokondriyondur.

PtHsp90-08 [0.0E0 92.15% kloroplast stromast, kloroplast zarfi, vakuoler membran, mitokondrion

PtHsp90-09 [0.0E0 93,01% kloroplast stromast, kloroplast zarfi, vakuoler membran, mitokondrion
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EK 25 PtHsp90 genlerine ait hedef miRNA tablosu

Arachis hypogaea

ahy-miR3519 PtHsp90-10 2,05 21.907|UCAAUCAAUGACAGCAUUUCA UGAAGUGCUGUUCUUGGUUGA
Arabidopsis lyrata

aly-miR838-3p PtHsp90-04 2,05|1,09,1987 |UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC UUCCAAGAAGAAGAAGAAGA
Arabidopsis thaliana

ath-miR414 PtHsp90-07 3,00 9.515|UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAUGAUGAGGAUGAGGAUGU
Chlamydomonas reinhardtii

cre-miR1171 PtHsp90-10 3,00 21.235|UGGAGUGGAGUGGAGUGGAG CUCCACUAUCCUCCGCUCCA
Medicago truncatula

mtr-miR2592a-5p PtHsp90-08 3,00 17.816|CCCGGCAUUCAUGUUUUCCU AGGAAAACAAAGAUGCUGGG
Oryza sativa

0sa-miR2097-3p PtHsp90-05 3,00 9.897|UUCUCUUCUUCGUGUCGCAUU GAUGAGACA-GAAGAAGAGAA
osa-miR414 PtHsp90-01 3,00 8.682|UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAAGA
osa-miR414 PtHsp90-07 2,05 9.515|UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAUGU
osa-miR414 PtHsp90-08 3,00 15.172{UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGGUGGUGAUGAUGAGGUUGA
osa-miR414 PtHsp90-11 3,00 9.253|UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAGGAUGAGGAAGA
o0sa-miR5149 PtHsp90-08 3,00 20.314|GAGGAGCUGUGACGAUUUGGGA UUUCAAAGCGUCUCAGCUCUUC
0sa-miR5542 PtHsp90-12 2,00 14.396|UUUGAGAAGGUAUCAUGAGAU GUUUUAUGAUGCUUUCUCAAA
Panax ginseng

pgi-miR6135a PtHsp90-09 3,00 17.145|UGGUAAGUUGGUCAAUUGGC GCCAAUUGACGAAGUUGCCA
pgi-miR6135i PtHsp90-12 3,00 20.135|AAUUGGCCAAUAGAAUACUG GAGUAUGCUGUUGGCCAGUU
Physcomitrella patens

ppt-miR900-5p PtHsp90-10 2,00 21.954| UCCCAGGUACAAGAACACAG CUGUGUCCUUGUGUCUGGGA
Populus trichocarpa

ptc-miR7826 PtHsp90-01 2,00 20.688| UUACCAAGUUUCAAAUUCUCA UAAGAAUUUGAAACUUGGUAU
ptc-miR7826 PtHsp90-11 2,05 20.754| UUACCAAGUUUCAAAUUCUCA UAAGAAUUUGAAGCUUGGUAU
Setaria italica

sit-miR20-npr PtHsp90-05 3,00 14.998|UUCUCAAAUUUUGCAUGAUG CAUCAUGGAGGAGUUGAGAA
Solanum tuberosum

stu-miR8048-5p PtHsp90-10 3,00 19.596| CUCAUUAGCAUCUCCAUCUU AACAUGGAGAGGCUAAUGAA
Zea mays

zma-miR482-3p PtHsp90-07 3,00 3.099|UcCuucCcUUGUUCCUCCCAUU GAUGAGAAGGACAAGGAAGA
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EK 26 PtHsp90 genlerine ait ortolog gen iliskiler (Arabidopsis thaliana)

(PtHsp90) - Populus —Arabidopsis

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom | Ks | Ka |Ka/Ks| Myo
AT5G56000.1 5 301 (0,05 (002 ]2315

PtHsp90-01 1 AT5G56030.1 5 30,56 (0,04 (0,00 ]235,09
AT5G52640.1 5 1452 (0,08 (0,01 |111,67

AT3G07770.1 3 33,96 (0,52 (0,02 ]261,24

AT5G56000.1 5 1,74 10,04 10,02 |13,36

PtHsp90-02 1 AT5G56030.2 5 161 (0,03 (002 (12,39
AT5G56010.1 5 149 10,04 [002 (11,43

AT4G24190.1 4 465 (0,76 0,16 (3574

PtHsp90-03 3 AT5G52640.1 5 475 1099 |021 36,56
AT5G56030.2 5 2,75 (1,12 |041 ]21,15

AT5G52640.1 5 3,12 |0,09 |0,03 (24,02

PtHsp90-04 3 AT5G56000.1 5 59 (0,14 (002 ]45,67
AT5G56010.1 5 493 (0,14 |003 (3791

AT5G56030.2 5 23,55 (0,14 (001 |181,15

AT5G52640.1 5 253 (004 (001 ]1943

AT5G56000.1 5 550 (0,09 (0,02 ]42,32

PtHsp90-05 4 AT5G56030.2 5 534 (0,08 (002 ]41,06
AT5G56010.1 5 7,17 (0,08 (001 ]55,15

AT3G07770.1 3 46,04 |0,52 |001 |354,15

PtHsp90-06 5 ATA4G24190.2 4 167 |01 )0,07 |12,83
AT5G52640.1 5 53,76 (043 (0,01 |413,56

AT5G56000.1 5 296 (0,05 (002 22,77

PtHsp90-07 6 AT5G56010.1 5 257 (0,05 (0,02 ]19,77
AT5G56030.1 5 2,66 (004 (002 ]2048

AT5G52640.1 5 6,99 (0,08 [001 ]53,75

PtHsp90-08 8 AT2G04030.1 2 252 (0,09 (004 ]19,37
AT3G07770.1 3 12,74 10,27 0,02 (97,97

PtHsp90-09 10 AT2G04030.1 2 240 (0,11 (004 |1848
AT3G07770.1 3 13,20 (0,27 (0,02 101,50

PtHsp90-10 14 AT3G07770.1 3 154 1013 )0,08 |11,87
AT2G04030.1 2 26,68 (0,26 (0,01  |205,27

AT5G56000.1 5 2,66 (005 (002 ]2043

AT5G56030.2 5 2,68 (0,04 (002 ]20,61

PtHsp90-11 16 AT5G56010.1 5 256 (0,04 (002 ]19,70
AT5G56030.1 5 2,68 (0,04 (002 ]20,62

AT5G52640.1 5 23,94 (0,08 (000 184,15

AT5G52640.1 5 252 (0,03 (001 ]19,40

AT5G56000.1 5 424 10,08 |002 32,62

PtHsp90-12 17 AT5G56030.2 5 4,75 (0,08 |0,02 36,55
AT5G56010.1 5 512 (0,08 (002 ]3940

AT5G56030.1 5 4,75 10,08 |0,02 36,56

Ortalama 9,48 (0,18(0,04 |72,93
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EK 26’mn devami; (Oryza sativa)
(PtHsp90) - Populus —Oryza sativa
Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks | Ka |Ka/Ks| Myo
0s08g39140.1 8 6,07 |0,05| 001 | 46,68
PtHsp90-01 1 0s09g30412.1 9 391 [0,04]| 0,01 | 30,11
0s08g39140.1 8 4,65 [0,07| 0,01 | 3574
PtHsp90-02 1 0s08g39140.2 8 7,20 10,05 0,01 | 5537
0s09g30412.1 9 3,77 [0,04| 0,01 | 28,96
PtHsp90-03 3 0s04g01740.1 4 62,34(0,79| 0,01 | 47958
0s08g39140.1 8 54,19(095| 0,02 | 416,88
0s04g01740.1 4 37,78(0,12| 0,00 | 290,64
PtHsp90-04 3 0s09g30412.1 9 2520(0,13] 0,01 | 19381
0s08g39140.1 8 26,25(0,13| 0,00 | 201,91
0508g39140.2 8 23,72]10,13| 0,01 |18244
0s04g01740.1 4 40,40|0,06| 0,00 [ 310,76
0s09g30412.1 9 40,380,08| 0,00 [ 310,65
PtHsp90-05 4 0s09g30418.1 9 3740(0,08| 0,00 | 287,68
0s08g39140.2 8 37,53|0,08| 0,00 | 288,72
0s08g39140.1 8 52,80(0,09| 0,00 | 406,16
0s06g50300.1 6 552 [0,12| 0,02 | 42,48
PtHsp90-06 5 0s09g30412.1 9 55,67 (0,42| 0,01 | 428,26
0s09g30418.1 9 56,24 (0,44 | 0,01 | 43259
0508g39140.1 8 57,83(0,40| 0,01 | 444,82
0s09g30412.1 9 325 [0,05| 0,02 | 25,04
0s08g39140.2 8 7,62 |0,05| 001 | 58,59
PtHsp90-07 6 0s09g30418.1 9 343 [0,05| 0,02 | 2641
0s04g01740.1 4 49,3910,08| 0,00 [379,95
0s08g39140.1 8 4,74 [0,05| 0,01 | 3645
0s09g29840.2 9 403 |0,12| 0,03 | 31,03
PtHsp90-08 8 0s08g38086.4 8 436 [012| 0,03 | 3351
0s08g38086.3 8 352 |0,09]| 0,03 | 27,08
0s09g29840.2 9 327 [013| 0,04 | 2513
PtHsp90-09 10 0s08g38086.4 8 386 [0,13| 0,03 | 29,70
0s08g38086.3 8 3,26 [0,10| 0,03 | 25,06
0s512g32986.1 12 16,29 0,26 0,02 | 125,34
0s12g32986.1 12 2,86 |017| 006 | 21,99
PtHsp90-10 14 0s09g29840.2 9 54,18 (0,24| 0,00 | 416,77
0s08g38086.4 8 2348(0,24| 0,01 | 180,59
0s08g38086.3 9 11,07|0,21| 0,02 | 8517
0s508g39140.2 8 992 |0,04| 000 | 76,27
0s09g30412.1 9 4,07 [0,05| 0,01 | 31,28
PtHsp90-11 16 0s09g30418.1 9 4,37 |0,05] 0,01 | 3359
0s09g30418.1 9 437 [0,05| 0,01 | 3361
0s08g39140.1 8 6,19 [0,05| 0,01 | 47,62
0s04g01740.1 4 58,74(0,06| 0,00 | 451,83
0s09g30412.1 9 3045(0,08]| 0,00 | 23423
PtHsp90-12 17 0s08g39140.2 8 32,64 (0,08| 0,00 | 251,06
0s09g30418.1 9 29,03/0,08] 0,00 | 22331
0s08g39140.1 8 29,92(0,09| 0,00 | 230,16
Ortalama 22,76]10,15] 0,01 [175,11
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EK 26’nin devama;

(Glycine max)

(PtHsp90) - Populus —Glycine max

Gen Adi Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka | Ka/Ks | Myo
Glyma. 14G011600.1 14 201 [ 003| 001 | 1548
Glyma.02G302500.1 2 210 [ 003] 001 | 1618
PtHsp90-01 ! Glyma.18G074100.1 18 1,92 | 003| 002 | 1475
Glyma.09GL31500.1 1498 007 | 000 11522
Glyma.08G332900.1 214 | 003| 001 | 1643
Glyma. 14G011600.1 14 168 | 003] 002 | 1290
PtHsp90-02 . Glyma.02G302500.1 2 168 [ 003| 002 | 1296
Glyma.18G074100.1 18 192 | 003] o001 | 1477
Glyma. 14G219700.1 14 262 | 071 027 | 2019
PtHsp90-03 3 Glyma. 17G258700.1 17 333|070 021 | 2563
Glyma.09GL31500.1 9 318 [ 009 003 | 2447
PtHsp90-04 3 Glyma.16G178800.1 16 281 [ 009| 003 | 2160
Glyma. 16GL78800.2 16 281 [ 009] 003 | 21,60
Glyma.09G131500.1 9 256 | 003| 001 | 19,69
Glyma.16GL78800.1 16 250 | 003] 001 | 1925
PtHsp90-05 4 Glyma.08G332900.1 8 4407|007 | 000 |33898
Glyma. 14G011600.1 14 4549] 008] 000 [34990
Glyma.14G219700.1 14 134 [ 009 | 007 | 1034
PtHsp90-06 S Glyma. 17G258700.1 17 130 | 009 | 007 | 9,97
Glyma.02G124500.1 141 | 009] 006 | 1083
Glyma.01G068000.1 146 | 009 006 | 1125
PtHgEEs g Glyma.02G305600.1 1232024 002 | 9476
Glyma.14G007700.1 14 850 | 023 003 | 66,09
Glyma.02G124500.1 2 135 | 010] 007 | 1042
Glyma.01G068000.1 1 135 [ 010 008 | 1035
PtHsp90-09 10 Glyma.02G305600.1 2 933|024 003 | 71,78
Glyma.14G007700.1 14 979 [ 023| 002 | 7529
Glyma.02G305600.1 2 147 | 011] o008 | 1130
Glyma.14G007700.1 14 144 [010| 007 | 11,07
PtHsp90-10 14 Glyma.02G124500.1 1090 ] 023 | 002 | 8383
Glyma.01G068000.1 1045|024 | 002 | 8042
Glyma. 14G011600.1 14 275 | 003] 001 | 2116
Glyma.08G332900.1 259 [ 003 001 | 1995
PtHsp90-11 16 Glyma.02G302500.1 321 | 003] 001 | 2460
Glyma. 18G074100.1 18 231 [ 003] 001 | 1776
Glyma.09G131500.1 2407|007 | 000 [18513
Glyma.09GL131500.1 232 [ 003] 001 | 1785
Glyma.16G178800.1 16 246 | 003| 001 | 1889
Glyma. 16GL78800.2 16 246 | 003 001 | 1890
PtHsp90-12 o Glyma.08G332900.1 8 442 | 007| 002 | 3396
Glyma. 14G011600.1 14 531 | 008] 001 | 4082
Glyma.18G074100.1 18 474 | 007| 001 | 3650
Ortalama 6,36 (0,11 | 0,04 | 48,89
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EK 26’mn devami; (Eucalyptus grandis)
(PtHsp90) - Populus — Eucalyptus grandis
Gen Ad Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka | Ka/Ks [ Myo
Eucgr.F03673.2 6 344 0,03 |0,01 26,46
PtHsp90-01 1 Eucgr.C01179.1 3 306 (0,03 0,01 23,56
Eucgr.A02734.1 1 40,03 0,08 0,00 307,94
Eucgr.F03673.2 6 160 004 [0,02 12,34
Eucgr.C01179.1 3 177 [0,03 [0,02 13,62
PtHsp90-02 ! Eucgr.A027342 1 3861 (008 |000 | 296,98
Eucgr.A02734.1 1 44,78 (0,08 0,00 344,48
Eucgr.H00972.1 6 313 (059 |0,19 24,06
PtHsp90-03 3 Eucgr.A02734.1 1 4692 |1,00 [002 360,91
Eucgr.K00295.1 11 2,60 (0,09 0,04 19,97
PtHsp90-04 3 Eucgr.A02734.2 1 449 10,10 10,02 34,53
Eucgr.A02734.1 1 448 10,10 |0,02 34,49
Eucgr.A02734.1 1 291 (0,03 001 22,39
Eucgr.K00295.1 11 2,09 (0,03 |0,01 16,07
PtHsp90-05 4 Eucgr.A02734.2 1 297 (0,04 |0,01 22,85
Eucgr.E00653.1 5 6,95 (0,05 |0,01 53,42
Eucgr.F03673.2 6 11,04 (0,08 [0,01 84,92
Eucgr.H00972.1 6 1,48 10,08 (0,05 11,40
Eucgr.E00653.1 5 5501 |0,40 0,01 423,16
PtHsp90-06 ° Eucgr.A02734.2 1 5421 |043 001 | 41697
Eucgr.K00295.1 1 55,69 |0,42 0,01 428,39
Eucgr.F03673.2 6 263 (0,03 001 20,26
PtHsp90-07 6 Eucgr.C01179.1 3 2,43 10,03 |0,01 18,71
Eucgr.A02734.1 1 3367 (0,08 0,00 259,03
Eucgr.B03110.1 2 207 |0,08 0,04 15,90
PtHsp90-08 8 Eucgr.A01044.2 1 1071 (0,24 [0,02 82,40
Eucgr.A01044.1 1 11,56 0,23 10,02 88,89
Eucgr.B03110.1 2 217 0,09 0,04 16,71
PtHsp90-09 10 Eucgr.A0L044.1 1 1230 023 |0,02 94,58
Eucgr.A01044.2 1 169 (011 [0,06 13,03
PtHsp90-10 14 Eucgr.A01044.1 1 1,67 0,11 |0,07 12,88
Eucgr.B03110.1 2 1318 (0,24 [0,02 101,41
Eucgr.F03673.2 6 327 0,03 |0,01 25,19
Eucgr.C01179.1 3 356 |0,03 0,01 27,42
PtHsp90-11 16 EucgrA02734.2 1 3,74 |008 [000 | 25951
Eucgr.K00295.1 1 4439 (0,09 0,00 341,48
Eucgr.A02734.2 1 244 10,03 0,01 18,74
Eucgr.K00295.1 1 257 (0,02 |0,01 19,77
PtHsp90-12 17 Eucgr.A02734.1 1 244 10,03 0,01 18,78
Eucgr.E00653.1 603 [0,05 001 46,35
Eucgr.F03673.2 20,01 (0,07 |0,00 153,95
Ortalama 14,63 0,14 0,02 112,53
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EK 27 Kavak genomunda tespit edilen PtHsp100 genlerinin genel 6zellikleri

Kavakta (Populus trichocarpa Torrey & A. Gray) tanmimlanan 90 adet Hsp100 genine ait veriler

Genom Uzerindeki Fiziksel

Yerlesimi

Protein izoelektrik Molekiil

Protein

Filo.

Gen Kodlart  Phytozome Kod No Krmz Baslangic Bitis Uzun. noktasi agirhg K?r:‘ggls(glk Olus. Gen. NCBI Kod No N’I(‘:aBnIuEllzxﬁnjls-lp
N i Lokusu  Lokusu (aa) (p) (Da) Durumu Grup
o
(bp) (bp)
hypothetical protein
PtHsp100-01  Potri.001G097600.1  Chr01 7675420 7683145 835 8,25 92974.19 41.76 kararsiz  |Va  XP_002298002.2 POPTR_0001s100509
[Populus trichocarpa]
PtHspl00-02 Potri.001G115500.1 ChrOl 9240591 9243072 239 8,79 26080.00  36.43 kararh I XP_006368728.1 P'gg’?g‘fégg'lggﬂgg
PtHsp100-03 Potri.001G128700.1 Chrol 10414106 10418151 629 828 6816391 4140  kararsiz 1VC  XP_006368259.1 a‘;”Ef'V'S"’” control protein
[Populus trichocarpa)
ECTOPIC ROOT HAIR 3
PtHsp100-04  Potri.001G176900.1  Chr01 15124487 15130416 531 8,75 58199.71 47.76 kararsiz IVa XP_002299621.2 family protein [Populus
trichocarpa)
hypothetical protein
PtHsp100-05 Potri.001G249100.1 Chr01 25882462 25890276 810 8,39 88145.64 42.30 kararsiz IVa XP_002299826.2 POPTR_0001s25620g
[Populus trichocarpa]
. ATP-dependent Clp protease
PtHsp100-06  Potri.001G252500.1 Chr01 26218220 26223054 1116 6,27 122530.47 43.72 kararsiz b XP_002299803.1 CIpB family protein [Populus
. hypothetical protein
PtHsp100-07  Potri.001G331200.1  Chr01 33469588 33475810 677 8,81 75159.87 49.40 kararsiz IVa XP_002298621.2 POPTR 00015338709
hypothetical protein
PtHsp100-08  Potri.002G012000.1  Chr02 703851 707150 655 8,71 75159.87 49.40 kararsiz IVa XP_002298620.2 POPTR_0001s33880g
[Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp100-09  Potri.002G031400.1  Chr02 2009432 2012688 677 8,81 75168.88 48.41 kararsiz IVa XP_002298620.3 POPTR_0001s33890g
[Populus trichocarpa]
26S proteasome AAA-
PtHsp100-10 Potri.002G205900.1  Chr02 16897699 16910284 402 7,69 44914.61 33.60 kararl Ve XP_002300747.1 ATPase subunit family
protein [Populus trichocarpa]
PtHspl00-11 Potri002G215100.1 Chr02 19730456 19733763 1233 653 13400049 4687  kararsiz 1V@ XP_0023014742 AAA-type ATPase family
protein [Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHspl00-12  Potri.002G220200.1 Chr02 20614318 20618028 703 584 7510066 3560  karah 1V@ xp_oos3geszal | OF1R-0002s22560g

[Populus
trichocarpa]

346



EK 27°nin devami;

PtHsp100-13

Potri.002G252600.1

Chr02

24176204

24180596

695

5,74

74122.46

36.01

kararli

IVa

XP_006386822.1

hypothetical protein
POPTR_0002s225609
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-14

Potri.003G050600.1

Chr03

7419026

7426556

446

5,98

49694.23

42.80

kararsiz

IVc

XP_002301829.1

26S protease regulatory
complex subunit 4 family
protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-15

Potri.003G133700.1

Chr03

15304454

15308039

866

9,40

98878.20

44.99

kararsiz

Vb

XP_002303302.2

FtsH protease family protein

[Populus trichocarpa]

PtHsp100-16

Potri.004G004000.1

Chr04

265780

271571

599

6,21

67294.95

36.01

kararli

IVa

XP_002304524.2

hypothetical protein
POPTR_0003s13350g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-17

Potri.004G106500.2

Chr04

9368840

9373188

601

6,41

66342.24

55.57

kararsiz

IVc

XP_006383852.1

hypothetical protein
POPTR_0004s00570g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-18

Potri.004G124800.1

Chr04

12073075

12079442

644

9,79

71174.25

44.30

kararsiz

IVa

XP_002305974.1

cell division protein ftsH
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-19

Potri.004G158600.1

Chr04

17998421

18002338

967

6,34

108538.71

35.54

kararli

Vb

XP_002305376.1

hypothetical protein
POPTR_0004s512360g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-20

Potri.004G229400.1

Chr04

23458324

23466990

399

7,71

44546.31

36.02

kararli

(Ao

XP_002306121.1

hypothetical protein
POPTR_0004s16600g

PtHsp100-21

Potri.005G025100.1

Chr05

1858322

1862461

614

8,1

66638.54

31.19

kararh

XP_006385093.1

hypothetical protein
POPTR_0004523830g

PtHsp100-22

Potri.005G059700.2

Chr05

4199759

4208922

423

4,94

47388.03

39.22

kararh

IVb

XP_006382479.1

26S proteasome AAA-
ATPase subunit family

protein [Populus trichocarpa]

PtHsp100-23

Potri.005G093300.1

Chr05

6985772

6998502

846

6,17

95426.14

44.07

kararsiz

A/

XP_006382853.1

hypothetical protein
POPTR_0005s06110g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-24

Potri.005G197400.1

Chr05

21364096

21366406

1003

112277.03

49.99

kararsiz

A/

XP_002306386

hypothetical protein
POPTR_0005s09630g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-25

Potri.005G231700.1

Chr05

24020626

24023850

515

5,39

57472.71

33.05

kararh

IVb

XP_002307519.2

hypothetical protein
POPTR_0005s21930g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-26

Potri.005G249200.1

Chr05

25222697

25226603

402

7,7

44947.64

35.07

kararh

Ve

XP_002307679.1

26S proteasome AAA-

ATPase subunit family
protein

[Populus trichocarpa]
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PtHsp100-27  Potri.006G031000.1

Chr06

2091409

.2095438

705

6,62

75366.11

38.88

kararh

IVa

XP_002306970.2

Cell division protein ftsH
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-28  Potri.006G035000.1

Chr06

2358399

2366232

412

5,33

46534.21

34.38

kararh

Ve

XP_002322593.1

26S proteasome subunit 7
family protein [Populus

PtHsp100-29  Potri.006G073800.1

Chr06

5498503

5502601

1082

5,86

117611.59

49.11

kararsiz

Ve

XP_002308870.1

CAM interacting protein 111

PtHsp100-30  Potri.006G079000.1

Chr06

5974457

5974664

1012

7,78

113613.48

47.22

kararsiz

b

XP_002309005.2

hypothetical protein
POPTR_0006s07350g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-31  Potri.006G125500.1

Chr06

10100094

10105086

69

9,3

7971.22

20.70

kararh

XP_006373505.1

hypothetical protein
POPTR_0017s14340g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-32  Potri.006G156900.1

Chr06

14525826

14529454

807

5,03

89665.70

44.71

kararsiz

IVc

XP_006381424.1

Cell division cycle protein 48
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-33  Potri.006G175200.1

Chr06

18710770

18715475

483

6,45

53977.82

41.39

kararsiz

Ib

XP_006388646.1

AAA-type ATPase family
protein [Populus trichocarpa]

PtHsp100-34  Potri.006G204500.1

Chr06

21991144

21995133

1048

8,64

114945.14

45.75

kararsiz

lla

XP_002309387.2

ypothetical protein
POPTR_0006518960g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-35  Potri.006G262700.1

Chr06

26571352

26578672

865

6,58

95538.99

60.91

kararsiz

IVa

XP_002309392.2

heat shock family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-36  Potri.008G017600.1

Chr08

937555

940918

974

6,91

109148.67

38.88

kararh

IVb

XP_006382100.1

hypothetical protein
POPTR_0006s27860g

PtHsp100-37  Potri.008G069100.1

Chr08

4222073

4227020

856

7,25

95170.66

55.26

kararsiz

IVa

XP_002316485.1

hypothetical protein
POPTR_0010s24800g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-38  Potri.008G144100.1

Chr08

9671343

9675060

1140

6,81

125922.50

49.47

kararsiz

b

XP_002311226.2

hypothetical protein
POPTR_0008s06900g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-39  Potri.009G033600.2

Chr09

4362450

4367519

427

8,92

48128.86

43.10

kararsiz

IVb

XP_006379809.1

hypothetical protein
POPTR_0008s14310g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-40  Potri.009G046700.1

Chr09

5223960

5228834

813

6,97

89232.52

36.27

kararh

IVa

XP_002313426.1

FtsH protease family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-41  Potri.009G120500.1

Chr09

10082906

10086687

1114

6,45

121943.92

46.17

kararsiz

b

XP_002314097.2

ATP-dependent Clp protease
ClpB family protein [Populus
trichocarpa]

PtHsp100-42  Potri.010G098300.1

Chr10

12009254

12013160

426

9,07

47997.72

41.23

kararsiz

IVb

XP_002315825.2

26S proteasome subunit 8
family protein [Populus
trichocarpa]
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PtHsp100-43

Potri.010G171300.1

Chr10

17266761

17277729

1003

6,24

115206.77

38.87

kararli

Ve

XP_006379660.1

hypothetical protein
POPTR_0008s08420g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-44

Potri.010G188200.1

Chr10

18412972

18419319

1134

6,1

125345.76

48.70

kararsiz

b

XP_002316209.2

hypothetical protein
POPTR_0010s19560g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-45

Potri.010G237100.1

Chr10

21653598

21657476

432

7,6

48328.03

37.56

kararh

(Ao

XP_002316504.1

hypothetical protein
POPTR_0010s24370g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-46

Potri.010G241600.1

Chr10

21850928

21854490

854

6,48

95389.01

54.51

kararsiz

IVa

XP_002316485.1

hypothetical protein
POPTR_0010s24800g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-47

Potri.011G085200.1

Chrll

9081956

9088925

344

6,13

38905.78

53.96

kararsiz

IVa

XP_006377613.1

hypothetical protein
POPTR_0011s08360g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-48

Potri.011G141400.1

Chrll

16305491

16314642

PtHsp100-49

Potri.012G015600.1

Chrl2

1497933

1505565

PtHsp100-50

Potri.012G024800.1

Chrl2

2136908

2141810

1913

597

155

541

210477.37

46.87

kararsiz

IVc

XP_002317013.2

hypothetical protein
POPTR_0011s14470g
[Populus trichocarpa]

8,01

65334.64

32.19

kararh

XP_002318424.2

hypothetical protein
POPTR_0012s02260g
[Populus trichocarpa]

10,15

17490.84

30.74

kararh

b

XP_002321379.1

MSP1 family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-51

Potri.012G027900.1

Chrl2

2434936

2436910

194

8,91

2211431

43.33

kararsiz

b

XP_006389092.1

MSP1 family protein
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-52

Potri.012G035400.1

Chrl2

3159964

3167292

841

5,68

94090.25

43.73

kararsiz

IVa

XP_002318353.2

hypothetical protein
POPTR_0012s01000g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-53

Potri.012G088200.1

Chrl2

11517608

11522332

810

5,08

90107.43

44.04

kararsiz

Ve

XP_002318682.2

hypothetical protein
POPTR_0012s09000g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-54

Potri.012G096300.2

Chrl2

12247505

12261527

1259

6,29

136309.11

39.47

kararh

IVa

XP_002318719.2

hypothetical protein
POPTR_0012s09820g
[Populus trichocarpa]

PtHsp100-55

Potri.012G105900.2

Chrl2

12969706

12976488

926

6,14

102819.94

42.93

kararsiz

IVb

XP_006376920.1

hypothetical protein
POPTR_0012s10770g

PtHsp100-56

Potri.012G112000.1

Chrl2

13345602

13351962

948

7,64

104393.40

43.24

kararsiz

IVb

XP_002318194.1

ERD1 family protein
[Populus trichocarpa]
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hypothetical protein

PtHsp100-57  Potri.012G129800.1  Chrl2 14674695 14678998 316 9,16 34863.92 38.49 kararli lla  XP_002318870.2 POPTR_0012s14320g
[Populus trichocarpa]
26S proteasome AAA-
PtHsp100-58  Potri.013G016800.1  Chrl3 1093306 1097102 423 4,98 47544.21 39.20 kararh  1VD XP_002319515.1 ATPase subunit family

protein [Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp100-59 Potri.013G048700.1  Chrl3 3545430 3560333 1305 8,58 149954.67 41.38 kararsiz i XP_002319118.2 POPTR_0013s04620g
[Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp100-60  Potri.013G089500.1  Chrl3 9443519 9454880 715 8,6 77356.21 33.05 kararli I XP_006376103.1 POPTR_0013s09570g
[Populus trichocarpa]

Cell division control protein

PtHsp100-61 Potri.013G151600.1  Chrl3 15562512 15567739 819 6,23 90280.29 46.21 kararsiz  1VC XP_002319947.2 .
48 C [Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp100-62 Potri.014G071900.1  Chrl4 5804145 5811320 507 9,35 56448.34 45.57 kararsiz IVa XP_002320737.2 POPTR_0014s06760g
[Populus trichocarpa]

PtHspl00-63 Potri.014G131000.4 Chrl4 9985468 9998674 1231 627 13377853 4593  kararsiz 1V@ xp oo23210141 AAA-type ATPase family
protein [Populus trichocarpa]
PtHspl00-64 Potri.014G133000.1 Chrld 10136789 10144838 944 564 10323675 5048  kararsiz 1VC  xp 0023210062 AAA-type ATPase family

protein [Populus trichocarpa]

FtsH-like protein Pftf
PtHsp100-65 Potri.014G139500.1 Chrl4 10650195 10653902 719 5,95 77231.74 33.90 kararli IVa XP_002320396.2 precursor [Populus
trichocarpa]

26S protease regulatory
PtHsp100-66 Potri.014G194700.1 Chrl4 18287763 18293588 445 5,91 49638.27 41.35 kararsiz Ve XP_002301829.1 complex subunit 4 family
protein [Populus trichocarpa]

MSP1 family protein

] : IVe
PtHsp100-67  Potri.015G007700.1  Chrl5 480884 485360 390 6,2 43327.81 48.88 kararsiz XP_002321379.1 [Populus trichocarpal

hypothetical protein
PtHsp100-68  Potri.015G012900.1  Chrl5 840198 847707 572 6,75 62483.78 37.34 kararl I XP_002321405.2 POPTR_0015s01520g
[Populus trichocarpa]

hypothetical protein
PtHsp100-69  Potri.015G020700.1  Chrl5 1497384 1505547 798 6,23 87757.52 44.93 kararsiz Vb XP_002322025.2 POPTR_0015s02230g
[Populus trichocarpa]

R : IVa AAA-type ATPase family
PtHspl00-70 Potri.015G026900.1  Chrl5 2115794 2122386 811 589  90577.38  46.88  Kararsiz XP_006374201.1 i e ehocarna]
PtHspl00-71 Potri.015G056900.1 Chrl5 7805863 7809849 914 582 101737.08 3623  kararh  IVD  xp 063743931  endopeptidase Clp family

protein [Populus trichocarpa]
PtHspl00-72  Potri.015G057000.1 Chrl5 7816693 7820486 914 583  101721.08 3686  kararh VD xp 003743931 endopeptidase Clp family

protein [Populus trichocarpa]
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hypothetical protein

PtHsp100-73  Potri.015G080600.1  Chrl5 10524659 10529403 813 5,07 90416.70 44.36 kararsiz  |\VVC  XP_002321618.1 POPTR_0015509220g
R . IVa hypothetical protein
PtHsp100-74  Potri.015G094100.3  Chrl5 11531252 11545896 1228 6,21 132925.96 38.63 kararlt XP_002322243.2 POPTR 00155106209
ATP-dependent clp protease
PtHsp100-75 Potri.015G105100.1 Chrl5 12301805 12308363 932 5,99 103518.52 45.27 kararsiz IVb XP_002322299.1  ATP-binding subunit clpA
family protein [Populus
PtHsp100-76  Potri.015G110000.1 ~ Chrl5 12662632 12668229 904 621 9933831 4265  kararsiz |VD  xp_oo23217732  ERDIfamily protein
[Populus trichocarpa]
R : lla hypothetical protein
PtHsp100-77  Potri.015G131700.1  Chrl5 14227395 14230233 253 8,12 28146.30 47.88 kararsiz XP_006374654.1 POPTR 0015514320
26S proteasome subunit 7
PtHsp100-78 Potri.016G028000.1  Chrl6 1579883 1583815 412 5,42 46491.19 38.77 kararl Ve XP_002322593.1 family protein [Populus
trichocarpa)

R . IVa hypothetical protein
PtHsp100-79  Potri.016G071800.1  Chrl6 5307321 5310967 860 6,35 95632.88 55.79 kararsiz XP_002323392.2 POPTR 0016507250
PtHsp100-80 Potri.016G091600.1  Chrl6 7520748 7525799 802 5,07 89329.48 44.07 kararsiz  1VC XP_002323472.1 Cell division cycle protein 48

hypothetical protein
PtHsp100-81  Potri.016G099800.2 Chrl6 9756461 9764458 814 7,2 89923.19 35.99 kararli V@ XP_002323508.2 POPTR_0016510620g

[Populus trichocarpa]
PtHsp100-82 Potri.017G030900.1  Chrl7 2658437 2665437 1204 59 133108.62 50.93 kararsiz Ia XP_006372883.1 cell division cycle protein 48

} . | midasin-related family
PtHsp100-83  Potri.017G039100.1  Chrl7 3175593 3213696 5410 5,36 613915.80 43.84 kararsiz XP_006372971.1 protein [Populus trichocarpa]
PtHsp100-84 Potri.017G084000.1  Chrl7 10115873 10118519 677 5,67 73177.93 36.11 kararl IVa XP_002324060.2 FtsH protease family protein

} : IVb hypothetical protein
PtHsp100-85 Potri.017G090600.1  Chrl7 10787380 10794026 974 6,93 109322.80 36.92 kararl XP_002324092.1 POPTR 0017512630
PtHspl00-86 Potri.018G081000.1 Chrl8 10805006 10809601 478 621 5352923 4027  kararsz I xp_0023249021 AAA-type ATPase family

protein [Populus trichocarpa]
hypothetical protein
PtHsp100-87  Potri.018G097300.1  Chrl8 12568154 12573071 1048 8,04 114911.08 44.92 kararsiz 118 XP_002324496.2 POPTR_0018s510630g
[Populus trichocarpa]

} . Ilb hypothetical protein
PtHsp100-88  Potri.018G140900.1  Chrl8 16047107 16051169 1015 7,77 113732.61 42.87 kararsiz XP_002325256.2 POPTR 0018513770g

i . Ve MSP1 family protein
PtHsp100-89 Potri.T113600.1 Scaf.179 26454 27586 123 9,42 13709.98 30.27 kararli XP_006389107.1 [Populus trichocarpa]
PtHspl00-90  PotriT1536001  Scaf586 12018 21003 846 65 9538522 4361  kararsz |VC  Xp o0g3sogssy  fYpothetical protein

POPTR_0005s06110g
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EK 28 PtHsp100 genlerinin Segmental duplikasyonlar1 ve MYO ayrilma oranlari

Gen Adi Lokasyon Krm. Gen Adi Lokasyon Krm. Ks Ka Ka/Ks Myd
PtHsp100-16 (265780-271571 4 1,0187 8,2706 8,1188 7,8362
PtHsp100-52 |3159964-3167292 12 1,9159 0,1871 0,0977 14,7377
PtHsp100-54 |12247505-12261527 12 53,5962 0,5277 0,0098 412,2785

PtHsp100-01 | 7675420-7683145 1
PtHsp100-63 [9985468-9998674 14 52,7591 0,5328 0,0101 405,8392
PtHsp100-70 |2115794-2122386 15 1,7755 0,1589 0,0895 13,6577
PtHsp100-74 |11531252-11545896 15 54,4736 0,5317 0,0098 419,0277
PtHsp100-02 | 9240591-9243072 1 PtHsp100-77 |[14227395-14230233 15 2,4805 0,3595 0,1449 19,0808
PtHsp100-31 (10100094-10105086 6 56,0818 2,2691 0,0405 431,3985
PtHsp100-53 |11517608-11522332 12 53,4510 0,6444 0,0121 411,1615

PtHsp100-03 | 10414106-10418151 1
PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 53,0238 0,6359 0,0120 407,8754
PtHsp100-80 |[7520748-7225799 16 52,3237 0,6264 0,0120 402,4900
PtHsp100-65 |10650195-10653902 14 35,4575 0,6241 0,0176 272,7500

PtHsp100-05 | 25882462-25890276 1
PtHsp100-84 |10115873-10118519 17 49,2293 0,6757 0,0137 378,6869
PtHsp100-41 [10082906-10086687 9 0,2525 0,0886 0,3509 1,9423

PtHsp100-06 | 25882462-25890276 1
PtHsp100-44 |(18412972-18419319 10 2,3079 0,4551 0,1972 17,7531
PtHsp100-20 |23458324-23466990 4 4,8564 2,1281 0,4382 37,3569
PtHsp100-26 [25222697-25226603 5,4121 2,7170 0,5020 41,6315

PtHsp100-10 | 16897699-16910284 2
PtHsp100-39 |[4362450-4367519 9 0,2089 17,0110 81,4313 1,6069
PtHsp100-42 |12009254-12013160 10 1,6023 5,7620 3,5961 12,3254
PtHsp100-22 |4199759-4208922 5,1023 5,1203 1,0035 39,2485
PtHsp100-39 |[4362450-4367519 9 2,6603 6,5608 2,4662 20,4638
PtHsp100-14 | 7419026-74-26556 3 PtHsp100-42 |12009254-12013160 10 1,8988 6,6680 3,5117 14,6062
PtHsp100-58 |1093306-1097102 13 32,7093 3,9321 0,1202 251,6100
PtHsp100-78 |1579883-1583815 16 0,1412 13,9836 99,0340 1,0862
PtHsp100-01 |[7675420-7683145 1 1,0187 8,2706 8,1188 7,8362
PtHsp100-52 |3159964-3167292 12 51,4962 4,3183 0,0839 396,1246
PtHsp100-54 |12247505-12261527 12 11,9853 3,7708 0,3146 92,1946

PtHsp100-16 265780-271571 4
PtHsp100-63 [9985468-9998674 14 4,5656 5,4465 1,1929 35,1200
PtHsp100-70 |2115794-2122386 15 27,5181 3,7189 0,1351 211,6777
PtHsp100-74 |11531252-11545896 15 3,8628 16,3208 4,2251 29,7138
PtHsp100-17 |9368840-9373188 4 PtHsp100-26 [25222697-25226603 5 0,2415 16,8514 69,7781 1,8577
PtHsp100-05 |25882462-25890276 53,9253 2,4580 0,0456 414,8100
PtHsp100-40 |5223960-5228834 9 2,3498 3,7168 1,5818 18,0754

PtHsp100-18 | 12073075-12079442 4
PtHsp100-65 |10650195-10653902 14 32,1997 6,2707 0,1947 247,6900
PtHsp100-84 |[10115873-10118519 17 15,5775 3,5322 0,2268 119,8269
PtHsp100-10 |16897699-16910284 2 4,8564 2,1281 0,4382 37,3569

PtHsp100-20 | 23458324-23466990 4
PtHsp100-26 |25222697-25226603 5 13,9496 3,6216 0,2596 107,3046
PtHsp100-58 [1093306-1097102 13 19,2997 10,4212 0,5400 148,4592

PtHsp100-22 | 4199759-4208922 5
PtHsp100-66 |18287763-18293588 14 20,9873 9,8048 0,4672 161,4408
PtHsp100-18 |12073075-12079442 4 0,1836 15,4739 84,2805 1,4123
PtHsp100-23 | 6985772-6998502 5 PtHsp100-65 [10650195-10653902 14 0,4829 17,0737 35,3566 3,7146
PtHsp100-84 [10115873-10118519 17 13,1016 12,9710 0,9900 100,7815
PtHsp100-10 |16897699-16910284 5,4121 2,7170 0,5020 41,6315

PtHsp100-26 | 25222697-25226603 5
PtHsp100-20 |23458324-23466990 4 38,9815 3,5193 0,0903 299,8577
PtHsp100-14 |[7419026-7426556 33,5848 7,7443 0,2306 258,3446
PtHsp100-18 |12073075-12079442 4 50,3443 3,0827 0,0612 387,2638

PtHsp100-28 | 2358399-2366232 6
PtHsp100-66 |18287763-18293588 14 39,5272 6,3291 0,1601 304,0554
PtHsp100-78 |[1579883-1583815 16 55,2947 4,0510 0,0733 425,3438
PtHsp100-77 |14227395-14230233 15 2,5776 2,1246 0,8243 19,8277

PtHsp100-33 | 18710770-18715475 6
PtHsp100-86 |10805906-10809601 18 49,4899 3,2753 0,0662 380,6915
PtHsp100-37 (4222073-4227020 8 1,4749 5,6128 3,8055 11,3454
PtHsp100-46 (21850928-21854490 10 4,2551 5,9221 1,3918 32,7315
PtHsp100-35 | 26571352-26578672 6 PtHsp100-79 |5307321-5310967 16 1,5365 17,3728 11,3067 11,8192
PtHsp100-87 |12568154-12573071 18 0,7162 17,8619 24,9398 5,5092
PtHsp100-88 |[16047107-16051169 18 0,8589 15,7072 18,2876 6,6069
PtHsp100-79 |5307321-5310967 16 8,3926 14,9740 1,7842 64,5585
PtHsp100-37 | 4222073-4227020 6 PtHsp100-87 |12568154-12573071 18 4,3703 2,6375 0,6035 33,6177
PtHsp100-88 [16047107-16051169 18 0,1779 17,6101 98,9888 1,3685
PtHsp100-14 |7419026-7426556 3 2,6603 6,5608 2,4662 20,4638
PtHsp100-39 | 4362450-4367519 9 PtHsp100-42 |120009254-12013160] 10 18,2479 10,7733 0,5904 140,3685
PtHsp100-66 |18287763-18293588 14 13,9982 1,2676 0,0906 107,6785
PtHsp100-81 [9756461-9764458 16 1,8671 0,1613 0,0864 14,3623

PtHsp100-40 | 5223960-5228834 9
PtHsp100-84 |10115873-10118519 17 50,9866 0,6143 0,0120 392,2046
PtHsp100-06 |26218220-26223054 1 0,2525 0,0886 0,3509 1,9423
PtHsp100-41 | 10082906-10086687 9 PtHsp100-44 |18412972-18419319 10 2,2237 0,4969 0,2235 17,1054
PtHsp100-87 |12568154-12573071 18 18,4706 0,8086 0,0438 142,0815
PtHsp100-14 |7419026-7426556 3 1,8988 6,6680 3,5117 14,6062

PtHsp100-42 | 12009254-12013160 10
PtHsp100-66 (18287763-18293588 14 39,5431 0,5206 0,0132 304,1777
PtHsp100-43 | 17266761-17277729 10 PtHsp100-65 [10650195-10653902 14 49,1947 0,8487 0,0173 378,4208
PtHsp100-44 | 18412972-18419319 10 PtHsp100-06 |26218220-26223054 1 2,3079 0,4551 0,1972 17,7531
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EK 28’in devamu;

PtHsp100-35 |26571352-26578672 6 4,2551 59221 1,3918 32,7315
PtHsp100-37 |4222073-4227020 8 46,1216 3,3533 0,0727 354,7815
PtHsp100-46 | 21850928-21854490 10 PtHsp100-79 |5307321-5310967 16 1,5641 0,3352 0,2143 12,0315
PtHsp100-87 |12568154-12573071 18 9,4266 0,7309 0,0775 72,5123
PtHsp100-88 |16047107-16051169 18 52,634 0,6953 0,0132 404,8769
PtHsp100-31 |10100094-10105086 6 5,9889 3,6074 0,6023 46,0685
PtHsp100-53 |11517608-11522332 12 57,3218 0,9156 0,0160 440,9369
PtHsp100-48 | 16305491-16314642 11 PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 57,3710 0,9270 0,0162 441,3154
PtHsp100-80 |7520748-7525799 16 30,8989 0,9177 0,0297 237,6838
PtHsp100-53 |11517608-11522332 12 57,3207 0,9158 0,0160 440,9285
PtHsp100-60 |9443519-9454880 13 6,1025 0,2947 0,0483 46,9423
PtHsp100-21 | 1858322-1862461 5
PtHsp100-68 |840198-847707 15 0,2422 0,0722 0,2981 1,8631
PtHsp100-01 |7675420-7683145 1,9159 0,1871 0,0977 14,7377
PtHsp100-16 |265780-241571 4 34,8949 4,0257 0,1154 268,4223
PtHsp100-52 | 3159964-3167292 12 PtHsp100-63 |9985468-9998674 14 52,8242 0,5480 0,0104 406,3400
PtHsp100-70 |2115794-2122386 15 0,2539 0,0438 0,1725 1,9531
PtHsp100-74 |11531252-11545896 15 11,2305 0,5476 0,0488 86,3885
PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 0,2117 0,0201 0,0949 1,6285
PtHsp100-53 [ 11517608-11522332 12
PtHsp100-80 [7520748-7525799 16 35,4150 0,0547 0,0015 272,4231
PtHsp100-63 |9985468-9998674 14 7,2147 0,3227 0,0447 55,4977
PtHsp100-54 | 12247505-12261527 12 PtHsp100-70 |2115794-2122386 15 55,1622 0,5273 0,0096 424,3246
PtHsp100-74 |11531252-11545896 15 0,2599 0,0494 0,1901 1,9992
PtHsp100-63 |9985468-9998674 14 52,2861 1,1377 0,0218 402,2008
PtHsp100-75 |12301805-12308363 15 0,2331 0,0175 0,0751 1,7931
PtHsp100-55 | 12969706-12976488 12
PtHsp100-76 |12662632-12668229 15 53,6535 0,4876 0,0091 412,7192
PtHsp100-85 |10787380-10794026 17 53,0130 0,5235 0,0099 407,7923
PtHsp100-71 |7805863-7809849 15 51,2083 0,6085 0,0119 393,9100
PtHsp100-56 | 13345602-13351962 12 PtHsp100-75 |12301805-12308363 15 54,7003 0,4937 0,0090 420,7715
PtHsp100-76 |12662632-12668229 15 0,2745 0,0638 0,2324 2,1115
PtHsp100-02 |9240591-9243072 1 52,3223 0,3606 0,0069 402,4792
PtHsp100-57 | 14674695-14678998 12 PtHsp100-77 |14227395-14230233 15 0,2735 0,0964 0,3525 2,1038
PtHsp100-84 |10115873-10118519 17 50,3787 1,0302 0,0204 387,5285
PtHsp100-22 |[4199759-4208922 5 19,2997 10,4212 0,5400 148,4592
PtHsp100-58 | 1093306-1097102 13
PtHsp100-66 |18287763-18293588 14 52,5822 0,5228 0,0099 404,4785
PtHsp100-49 |1497933-1505565 12 6,1032 0,2947 0,0483 46,9477
PtHsp100-60 | 9443519-9454880 13
PtHsp100-68 |(840198-847707 15 6,3145 0,3000 0,0475 48,5731
PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 12,4480 0,6585 0,0529 95,7538
PtHsp100-61 | 15562512-15567739 13
PtHsp100-80 |7520748-7525799 16 54,9568 0,6499 0,0118 422,7446
PtHsp100-01 |7675420-7683145 52,7596 0,5328 0,0101 405,8431
PtHsp100-16 |265780-241571 4 4,5656 5,4465 1,1929 35,1200
PtHsp100-52 |3159964-3167292 12 52,8276 0,5479 0,0104 406,3662
PtHsp100-63 | 9985468-9998674 14
PtHsp100-54 |12247505-12261527 12 7,2132 0,3227 0,0447 55,4862
PtHsp100-70 |2115794-2122386 15 54,4922 0,5322 0,0098 419,1708
PtHsp100-74 |11531252-11545896 15 59724 0,3277 0,0549 45,9415
PtHsp100-65 | 10650195-10653902 14 PtHsp100-84 |10115873-10118519 17 48,7138 0,2183 0,0045 374,7215
PtHsp100-14 |7419026-7426556 3 39,3334 4,6609 0,1185 302,5646
PtHsp100-22 |4199759-4208922 5 2,2505 9,7384 4,3272 17,3115
PtHsp100-66 | 18287763-18293588 14 PtHsp100-39 |4362450-4367519 9 13,9997 1,2676 0,0905 107,6900
PtHsp100-58 |[1093306-1097102 13 52,5814 0,5229 0,0099 404,4723
PtHsp100-78 |1579883-1583815 16 55,3983 0,4733 0,0085 426,1408
PtHsp100-16 |265780-241571 4 14,8901 2,7395 0,1840 114,5392
PtHsp100-67 | 480884-485360 15
PtHsp100-63 |9985468-9998674 14 54,9364 0,5726 0,0104 422,5877
PtHsp100-49 |1497933-1505565 12 0,2422 0,0722 0,2981 1,8631
PtHsp100-68 | 840198-847707 15
PtHsp100-60 |9443519-9454880 13 6,3139 0,3000 0,0475 48,5685
PtHsp100-69 | 1497384-1505547 15 PtHsp100-65 |10650195-10653902 14 53,3765 0,6282 0,0118 410,5885
PtHsp100-16 |265780-241571 4 27,5163 3,7188 0,1351 211,6638
PtHsp100-70 | 2115794-2122386 15 PtHsp100-52 |3159964-3167292 12 0,2539 0,0438 0,1725 1,9531
PtHsp100-54 |12247505-12261527 12 55,1572 0,5272 0,0096 424,2862
PtHsp100-55 |12969706-12976488 12 49,6198 0,5276 0,0106 381,6908
PtHsp100-71 | 7805863-7809849 15
PtHsp100-85 |10787380-10794026 17 51,5024 0,4381 0,0085 396,1723
PtHsp100-55 |12969706-12976488 12 49,5886 0,5283 0,0107 381,4508
PtHsp100-72 | 7816693-7820486 15
PtHsp100-85 |10787380-10794026 17 51,5763 0,4370 0,0085 396,7408
PtHsp100-31 |10100094-10105086 6 18,9128 11,5090 0,6085 145,4831
PtHsp100-73 | 10524659-10529403 15
PtHsp100-80 |7520748-7525799 16 3,5978 0,0484 0,0135 27,6754
PtHsp100-52 |3159964-3167292 12 11,2485 0,5476 0,0487 86,5269
PtHsp100-74 | 11531252-11545896 15 PtHsp100-54 |12247505-12261527 12 0,2599 0,0494 0,1901 1,9992
PtHsp100-63 |9985468-9998674 14 5,9709 0,3277 0,0549 45,9300
PtHsp100-55 |12969706-12976488 12 0,2331 0,0175 0,0751 1,7931
PtHsp100-75 [ 12301805-12308363 15 PtHsp100-56 |13345602-13351962 12 54,7024 0,4936 0,0090 420,7877
PtHsp100-85 |10787380-10794026 17 53,1525 0,5261 0,0099 408,8654
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EK 28’in devamu;

PtHsp100-55 |12969706-12976488 12 53,6554 0,4877 0,0091 412,7338

PtHsp100-76 | 12662632-12668229 15
PtHsp100-56 |13345602-13351962 12 0,2745 0,0638 0,2324 2,1115
PtHsp100-77 | 14227395-14230233 15 PtHsp100-02 |9240591-924302 1 2,4805 0,3595 0,1449 19,0808
PtHsp100-14 |7419026-7426556 0,1412 13,9836 99,0340 1,0862
PtHsp100-18 |12073075-12079442 4 7,4752 3,9360 0,5265 57,5015

PtHsp100-78 | 1579883-1583815 16
PtHsp100-28 |2358399-2366232 5,9459 15,3884 2,5881 45,7377
PtHsp100-66 |18287763-18293588 14 56,1595 0,4732 0,0084 431,9962
PtHsp100-79 | 5307321-5310967 16 PtHsp100-87 |12568154-12573071 18 10,1526 0,7063 0,0696 78,0969
PtHsp100-31 |10100094-10105086 6 20,3141 11,1907 0,5509 156,2623
PtHsp100-80 | 7520748-7525799 16 PtHsp100-61 |15562512-15567739 13 54,9608 0,6498 0,0118 422,7754
PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 3,5988 0,0484 0,0134 27,6831
PtHsp100-65 |10650195-10653902 14 51,9366 0,6415 0,0124 399,5123

PtHsp100-81 | 9756461-9764458 16
PtHsp100-84 |10115873-10118519 17 44,5219 0,5929 0,0133 342,4762
PtHsp100-73 |10524659-10529403 15 57,4833 0,8426 0,0147 442,1792

PtHsp100-82 | 2658437-2665437 17
PtHsp100-80 |7520748-7525799 16 56,2152 0,9013 0,0160 432,4246
PtHsp100-84 | 3175593-3213696 17 PtHsp100-65 |10650195-10653902 14 48,6984 0,2193 0,0045 374,6031
PtHsp100-55 |12969706-12976488 12 53,0152 0,5237 0,0099 407,8092
PtHsp100-71 |7805863-7809849 15 51,4934 0,4382 0,0085 396,1031

PtHsp100-85 | 10787380-10794026 17
PtHsp100-72 |7816693-7820486 15 51,5875 0,4369 0,0085 396,8269
PtHsp100-75 |12301805-12308363 15 53,1526 0,5262 0,0099 408,8662
PtHsp100-86 |10805906-10809601 18 PtHsp100-33 |18710770-18715475 6 2,0965 15,6086 7,4451 16,1269
PtHsp100-35 |26571352-26578672 0,7167 17,8619 24,9224 5,5131
PtHsp100-87 | 12568154-12573071 18 PtHsp100-37 |4222073-4227020 8 0,5139 17,3412 33,7443 3,9531
PtHsp100-79 |5307321-5310967 16 10,1496 0,7063 0,0696 78,0738
Ortalama 27,8407 6,6804 8,2773 214,1590
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EK 29 PtHspl00 genlerine ait motif gosterimleri
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EK 29’un devami;
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EK 29°un devamu;
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EK 29°un devamu;
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EK 30 PtHspl100 genlerine ait bulunan motiflerin genel 6zellikleri

Motif No. Bolge E-degeri Hsp40 motif (birinci kisim sekanlar) Uzunluk (aa)
Motif 1 27 6.2e-386 PKGVLLYGPPGTGKTMLAKAIAGEAGANF 29
Motif 2 23 6.8e-443 FYCSMSEFTSMWVGEGEKRVRDLFQYARCHQPCIIFIDEIDAMGGQRGSE 50
Motif 3 24 6.0e-217 VIVIMATNRPDDLDPALLRPG 21
Motif 4 24 7.1e-210 YEEVCMMTEGYSGADLKNLCNEAAMCAIRE 30
Motif 5 24 2.9e-153 VTWDDIGGLDHQKQCLMEMVMWP 23
Motif 6 25 2.6e-123 DRRIYVPLPDEEHRMWILKVH 21
Motif 7 24 3.2e-139 GHEEMQRTLNQFLTQWDGFDQ 21
Motif 8 8 1.3e-077 PQENLRPLYNYNTIVKNNGFHKYMVNCKSNIDEDHMMIQTRHNHNHHPKT 50
Motif 9 7 3.4e-046 HEDFMQEVRPSNEANELETYDHWNKQFGS 29
Motif 10 4 4.3e-040 RPLNMEDFKYAKNQVCASFAAEGASMNELQQWNELYGEGGSRKKQQLTY 49
Motif 11 3 4.6e-046 EPVPFSSLLKPKVEDPPDSQICWRKQVDENLKRLHSLQFGADLALEKRDF 50
Motif 12 3 1.9e-037 SPQSDSTNRGYGARSYGFSRRGVRGNFIPPIKSNGGNTGNV 41
Motif 13 3 7.7e-045 SHVEISSPRNDSANSPTNNEENNTDGSGNGFVTARAKLEMDAKQKHGLAG 50
Motif 14 5 4.9e-045 DSYKRCLEMLCGPDGELPEKYRNLEPRLIEHISNEIMDRDP 41
Motif 15 3 4.1e-042 DRRAFEQAGRGLGQVFSRKGDIDIEKIKQSKYFRALLQKYNIKLSNKLDD 50

Motif No. Bolge E-degeri Hsp40 motif (ikinci kisim sekanlar) Uzunluk (aa)
Motif 1 60 3.2e-567 KWVLFYGPPGTGKTMLAKAIA 21
Motif 2 35 2.1e-442 FGEGEKNVRELFQMARQCAPCIIFIDEIDSIGGQR 35
Motif 3 33 4.9e-279 VFVIAATNRPDILDPALLRPG 21
Motif 4 17 5.1e-297 PYSVVFFDEIEKAHPCVENIMKQAIEDGRITDSQGRTVSFKNTHIMTCN 50
Motif 5 23 1.3e-277 TTQQCFTAEAAHVCNHAVEYARRRGHAQVTPLHVAATMLSSPTGLLRRAC 50
Motif 6 25 1.8e-214 IARMTHGYSGADLKALCTEAAMQCIREKM 29
Motif 7 28 1.3e-201 MIVPEKPNVTWDDIGGLDNVKQELQETVMY 30
Motif 8 18 4.3e-258 LYRGRLWCMGATTYQTYMKCQEYHPALERRWQLQYVPIPSV 41
Motif 9 13 5.8e-222 QQQPILAIKVELEQLIISILDDPSVSRVMREAGFSSTQVKNNIEQPVNQE 50
Motif 10 8 6.3e-193 DPVIGRHPEIRRCVQILCRRTKNNPCLIGEPGVGKTAIAEGLAQRIVQGD 50
Motif 11 19 5.2e-189 GQFEKYNLKHLCDALHKRVWWQDEAIPAIATTILRCRAGMK 41
Motif 12 27 5.9e-184 DRRIMIPLPDIKGRAEILKIHTKNMKLAP 29
Motif 13 8 2.0e-172 MVRIDMSEYMERHTVSKLIGAPPGYVGYEEGGQLTEAVRRR 41
Motif 14 8 7.5e-173 ILRGLRERYEIHHGCRYTDEALVAAAQLSYRYITDRYLPDKAIDLIDEAC 50
Motif 15 26 5.1e-135 GGGHWAMRRTMNQLMTQWDGF 21
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EK 31 PtHspl100 proteinlerinin Blast2Go analiz tablosu (Biyolojik Fonksiyon)

L Benzerlik - .

Gen Adi e degeri Ortalamas: GO Biyolojik Fonksiyonu

PtHsp100-47 |0.0E0 93.7% metabolik siireg
hiicre tabakasi olusumu, mikrotiibil hiicre iskelet organizasyonu, RNA polimeraz Il promotdériinden transkripsiyonun pozitif diizenlenmesi,

PtHsp100-48 |0.0E0 75.35% doku gelisimi, organ morfogenezi, kromatin sessizlesmesinin negatif diizenlenmesi, organel organizasyonunun pozitif dizenlenmesi ile
sitokinez

PtHsp100-49 |0.0E0 82.2% proteoliz, protein katlama

PtHsp100-51 (2.1E-56 93.85% metabolik siireg

PtHsp100-52 |0.0E0 85.2% metabolik siireg

PtHsp100-53 |0.0E0 97.45% hiicre boltinmesi, metabolik siireg

PtHsp100-75 |0.0E0 94.15% proteoliz

PtHsp100-76 |0.0E0 83.95% protein metabolizmasi slireci, protein hekzamerizasyonu, i1sigin yokluguna tepki

PtHsp100-77 (2.3E-147 81.75% proteoliz
sitoskeleton organizasyonu, fotorespirasyon, proteazomal protein katabolik prosesinin pozitif reglilasyonu, sitokinin yaniti, yag asidi beta-

PtHsp100-78 |0.0E0 95.85% oksidasyonu, tok'sm kafca'bollk"sureg, amino a5|.t girisi, yanhs ka‘tlar1m|§ prote'l n’e cevap, gllkoneog'enesw, 'kok s'ag; uzama'5|, pr.ot"e?zom <;ek|rd'eg|
kompleks montaji, pozitif reglilasyon RNA polimeraz Il transkripsiyonel preinisyasyon kompleksi montaji, ER'den Golgi vezikli aracili nakil,
ER'ye bagli ubikitin bagimli protein katabolik siire¢

PtHsp100-79 |0.0E0 82.35% protein metabolizmasi siireci

PtHsp100-80 |0.0E0 98.4% hiicre boliinmesi, metabolik stire¢

PtHsp100-81 0.0E0 90.45% cri.stae olu§umu, pro.te?n kompleks montaji, mitokondriyal fiizyon, proteinlerin mitokondriyal intermembran bosluga girisi, hlicre bélinmesi,
mitokondriyal protein isleme

PtHsp100-82 |0.0E0 90.95% . e . . . . - . . - o e .
hiicre bollinmesi, kromatin sessizlesmesinin negatif diizenlenmesi, RNA polimeraz Il promotériinden transkripsiyonun pozitif diizenlenmesi

PtHsp100-83 (0.0E0 82.15% metabolik strec, ribozomal buyik altlinit montaj
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EK 31’in devamu;

(Molekiiler Fonksiyon-Hiicresel Yerlesim)

Benzerlik

Gen Adi e degeri Ortalamas! GO Molekiiler Fonksiyonu
PtHsp100-47  0.0EQ 93.7% ATP baglanmasi, mikrotiibll kesen ATPaz aktivitesi
PtHsp100-483  |0.0E0 75.35% ATPaz aktivitesi, ¢inko iyonu baglama, kromatin baglanma, ATP baglama, histon baglama
PtHsp100-49  |0.0E0 82.2% ATP baglama, katlanmamig protein baglama, peptidaz aktivitesi
PtHsp100-50  [3.1E-44 57.85% niikleotid baglama, ATP baglama, mikrotiibiil-kopma ATPaz aktivitesi
PtHsp100-51  |2.1E-56 93.85% ATP baglanmasi, mikrotlbul kesen ATPaz aktivitesi
PtHsp100-52  |0.0EO 85.2% ATP baglanmasi, mikrotubul kesen ATPaz aktivitesi
PtHsp100-53  |0.0E0 97.45% ATP baglama, hidrolaz aktivitesi
PtHsp100-75  |0.0E0 94.15% ATP baglanmasi, peptidaz aktivitesi
PtHsp100-76  |0.0EO 83.95% ATPaz aktivitesi, ATP baglanmasi, protein homodimerizasyon aktivitesi
PtHsp100-77  |2.3E-147 81.75% peptidaz etkinligi
PtHsp100-78  |0.0E0 95.85% mikrotubul kesen ATPaz aktivitesi, ATP baglanmasi, TBP sinifi protein baglanmasi, proteazomu aktive eden ATPaz aktivitesi, peptidaz aktivitesi
PtHsp100-79  [0.0EO 82.35% hidrolaz etkinligi
PtHsp100-80  |0.0E0 98.4% ATP baglanmasi, mikrotiibll kesen ATPaz aktivitesi
PtHsp100-81  |0.0E0 90.45% ¢inko iyonu baglama, ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi, metaloendopeptidaz aktivitesi, mikro-tiibiil-kopma ATPaz aktivitesi, ATP'ye baglanma
PtHsp100-82  |0.0E0 90.95% ATPaz aktivitesi, ATP baglanmasi, histon baglanmasi, kromatin baglanmasi
PtHsp100-83  |0.0E0 82.15% ATPaz etkinligi, ATP baglanmasi
Gen Adi ¢ degeri ERRINS s e Ve
Ortalamasi
PtHsp100-47  0.0E0 93.7% membranin integral bilegeni
PtHsp100-48  |0.0E0 75.35% cekirdek, plasmodezma
PtHsp100-50  |3.1E-44 57.85% membran, membranin integral bileseni
PtHsp100-51  |2.1E-56 93.85% membranin integral bileseni
PtHsp100-76  [0.0EO 83.95% kloroplast zarf
PtHsp100-77 |2.3E-147 81.75% plastid stroma, kloroplast kismi
PtHsp100-78  |0.0E0 95.85% proteazom diizenleyici pargacik, baz alt kompleksi, plazmodezma, sitozolik proteazom kompleksi, niikleer proteazom kompleksi, hiicre duvari, zar
PtHsp100-82 (0.0EO 90.95% cekirdek
PtHsp100-83  |0.0E0 82.15% cekirdek
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EK 32 PtHsp100 proteinlerinin ii¢ boyutlu homoloji modellemesi

PtHsp100-10 %90  PtHsp100-14 %381 PtHsp100-19 %87 PtHsp100-20 %93

PtHsp100-22 %90 PtHsp100-26 %90 PtHsp100-28 %91

PtHsp100-32 %89

PtHsp100-45 %99  PtHsp100-46 %93  PtHsp100-47 %89 PtHsp100-50 %85
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EK 32’in devamu;

PtHsp100-58 %92 PtHsp100-62 %97  PtHsp100-65 %93 PtHsp100-66 %82

PtHsp100-72 %95 PtHsp100-73 %89 PtHsp100-75 %85 PtHsp100-76 %88

PtHsp100-78 %92 PtHsp100-79 %91 PtHsp100-80 %90 PtHsp100-81 %88

PtHsp100-87 %82 PtHsp 100-88 %80 PtHsp100-89 %699 PtHsp100-90 %83
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EK 33 PtHsp100 genlerine ait hedef miRNA tablosu

Arabidopsis lyrata

aly-miR159a-5p PtHsp100-59 3,00 22,93 | GAGCUCCUUGAAGUUCAAAC CUUUGGGUUUCAAGGAGCUU
aly-miR167d-3p PtHsp100-86 3,00 21.468 | AGGUCAUCCUGCAGCUUCAGU ACUGAAGCUGCACGAUUACUU
aly-miR172c-5p PtHsp100-45 3,00 12.622 | GGAGCAUCAUCAAGAUUCAC GUGCAUCUUGGUGAUACUCC
aly-miR3435-5p PtHsp100-62 2,05 21.991 | UGGCAUAAUUCUGUCAAUUCC GAAAUUGACAGUAUUAUGUCA
aly-miR4241 PtHsp100-48 2,00 20,88 | CUUUGGGAUUUUCUUACAGC GCUGGAAGAAAGUCCCAAGG
aly-miR4245 PtHsp100-48 3,00 18.076 | ACAAAGUUUUAUACUGACAAU AUUGUAAAUAUGAGACUUUGU
aly-miR838-3p PtHsp100-87 3,00 13.589 | UUUUCUUCUUCUUCUUGCACA UGUCCAAGAGUAAGAAGAAGA
Aegilops tauschii

ata-miR167d-3p PtHsp100-44 2,00 12.733 | AGGUCAUGUGGCAGCUUCAU AUGGAGCUUCCACAUGACUU
ata-miR2275b-5p PtHsp100-55 3,00 20,72 | AGAGUUGGAGGAAAACAAACA UGAUUGUUUUCCGUCAACUUU
ata-miR2275¢-3p PtHsp100-55 2,05 7.009 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAA
ata-miR2275¢-3p PtHsp100-75 3,00 9.616 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAG
Arabidopsis thaliana

ath-miR159b-5p PtHsp100-59 3,00 22,93 | GAGCUCCUUGAAGUUCAAUGG UCUUUGGGUUUCAAGGAGCUU
ath-miR414 PtHsp100-31 3,00 23.542 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGGCGGGGCUGAUGAAGAUGA
ath-miR414 PtHsp100-36 3,00 11.548 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAAGGUGAUAAUGGAGAUGA
ath-miR414 PtHsp100-80 3,00 20.688 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGGCGGAGCUGAUGAAGAUGA
ath-miR414 PtHsp100-82 1,05 10.677 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GAAGAUGAUGAUGAAGGUGA
ath-miR414 PtHsp100-82 3,00 8.925 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAUGAUAAUGAUGCAGAUGA
ath-miR414 PtHsp100-82 1,05 10.677 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GAAGAUGAUGAUGAAGGUGA
ath-miR414 PtHsp100-82 3,00 8.925 | UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA UGAUGAUAAUGAUGCAGAUGA
ath-miR4245 PtHsp100-48 3,00 18.076 | ACAAAGUUUUAUACUGACAAU AUUGUAAAUAUGAGACUUUGU
ath-miR5658 PtHsp100-37 2,05 14.734 | AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA UCCAUCAUCAUCAUCAUCUU
ath-miR5658 PtHsp100-60 1,00 11.121 | AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA AUCAUCAUCAUCAUCAUCAU
ath-miR856 PtHsp100-10 3,00 19,23 | UAAUCCUACCAAUAACUUCA UGCAGUUAUUGGAAGGAUUC
ath-miR865-3p PtHsp100-44 3,00 14.604 | UUUUUCCUCAAAUUUAUCCAA UUGGGUCAAUUUGUGGAGAAA
Amborella trichopoda

atr-miR828 PtHsp100-71 3,00 21.081 | UGAUACUCAUUUCAGCAAGC GCUUGCUGAGAGGGGUAUUG
atr-miR8564 PtHsp100-28 2,00 14.968 | AGCUGUUGGGCUCAUAUGUUCAU AUCAACAUAUGAACUCAACGGCU
atr-miR8612 PtHsp100-05 3,00 22.179 | UGACCACGCGAUGAAAUUUG AAGAUUUGAUCGCGUGGUUA
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EK 33’iin devama;

Brachypodium

distachyon

bdi-miR2275a PtHsp100-53 3,00 18.446 | UUUGGUUUCCUCCAAUGUCU AGGCAUUUGAGGAAGCUGAA
bdi-miR2275a PtHsp100-55 3,00 7.009 UUUGGUUUCCUCCAAUGUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAA
bdi-miR2275¢ PtHsp100-75 3,00 9.616 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAG
bdi-miR7716-3p PtHsp100-64 2,50 17.108 | UUCGUUCUUCUCCAGUAAUUGACC GGCCAAUCACUGCAGAAGAAUGAA
bdi-miR7731-3p PtHsp100-18 3,00 15.977 | AGGUUUGCUCUGGACUUUGG CCAAGGUUCAUAGCGAAUCU
bdi-miR7731-3p PtHsp100-84 3,00 17.288 | AGGUUUGCUCUGGACUUUGG CCAAAUUCCAGAUCGAGCCU
bdi-miR7733-5p PtHsp100-74 2,50 22.363 | UUCUCGCCAUUGCCAAACCA UGGUUUGGUGAGGGUGAGAA
bdi-miR7748a-5p PtHsp100-85 3,00 23.136 | AUCCAACAACAAGGGACGUG CACUUCCUUUGUUGUUAGAU
bdi-miR7748a-5p PtHsp100-85 3,00 23.136 | AUCCAACAACAAGGGACGUG CACUUCCUUUGUUGUUAGAU
bdi-miR7756-5p PtHsp100-36 3,00 17,43 CAAUGCAAUGCCAAGUCUUUCGA UUGAGAGACUUGGCCUAGCAUUG
bdi-miR9486b PtHsp100-15 3,00 16.245 | UAAGUGAUUAGAGGUUCCAG CUGCAAUCUCUUAUCAUUUA
Brassica rapa

bra-miR1885a PtHsp100-18 3,00 18.639 | CAUCAAUGAAAGGUAUGAUU GAUAAUCCUUUUCAUUGAUG
bra-miR1885a PtHsp100-85 2,50 19.011 | CAUCAAUGAAAGGUAUGAUU GAUUAUCCUUUUCAUUGAUG
bra-miR9408-5p PtHsp100-83 3,00 20.917 | CAACAGUCUCAGGAUGGAAA UUUCUGUCCUGGAGCUGUUG
bra-miR9558-3p PtHsp100-22 3,00 22.106 | UUGCAAGCCAGACAUUUCCU UGGAAAUGUUGGGUUUGCAA
Cynara cardunculus

cca-miR6118-3p PtHsp100-39 3,00 18.532 | UUCCGAGGCCACCCAUUCCAAC GGUGGAAAGGGUGGCCGUGGAA
Cucumis melo

cme-miR399g PtHsp100-10 3,00 19.629 | AGGGCUUCUCUCCAUUGGCAG CUGCCAAUGGAGAGAAAUCCA
Carica papaya

cpa-miR8145 PtHsp100-23 3,00 18.797 | AUAAACAGAUAGAAUGACAG CUGUCAUUAUAUUUGUUGAU
Glycine max

gma-miR396f PtHsp100-14 3,00 16.793 | AGCUUUCUUGAACUUCUUAU AGAAGGAGUCCAAGAGAGCU
gma-miR4395 PtHsp100-33 2,50 15.299 | UGGAUAGGAGUAUGGGCUUG CAAUCCCAAAUUCCUAUCCA
gma-miR9730 PtHsp100-87 3,00 19.354 | CGAUUGCUGUCAUAACUGCUG CAGCUGUUAAGGCAGCAAUUG
gma-miR9738 PtHsp100-32 3,00 22.024 | UGAAACAUGAUGUGGACUCUUC GCAGACUCCACUUCAUGUUUCU
gma-miR9749 PtHsp100-55 2,50 13.828 | UUAGCUUCUUUCACCUUUCC GGAAAGAUUGAAGAAGCUAA
gma-miR9749 PtHsp100-75 2,00 11.144 | UUAGCUUCUUUCACCUUUCC GGAAAGAUUAAAGAAGCUAA
Gossypium raimondii

gra-miR166d PtHsp100-35 2,50 11596 | UGAUGGGAAUGUUGUUUGGCU GGCCAGACAACAUUUCCcGUCC
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EK 33’iin devama;

gra-miR482 PtHsp100-22 2,50 5.156 UCUUUCCAAUUCCUCCCAUU AAUUGGAAGAAUUGGAGAGA
gra-miR482 PtHsp100-59 2,50 1.081 UCUUUCCAAUUC-CUCCCAUUC GUAUGGGAGAGAAUUGGAGAGA
gra-miR482 PtHsp100-90 2,50 4.847 UCUUUCCAAUUCCUCCCAUU AAUUGGAAGAAUUGGAGAGA
gra-miR482c PtHsp100-14 3,00 23,21 UUCCCAAAACCUCCAAUUCC GUAAUAGGAGGUUUUGGGAU
gra-miR7486¢ PtHsp100-06 3,00 17.962 | UUUGUCCACGUGAACAGAAAA UUUUCUGAUCAAGUGGAUGAA
gra-miR7486¢ PtHsp100-41 3,00 20.712 | UUUGUCCACGUGAACAGAAAA UUUUCUGAUCAAGUGGAUGAA
gra-miR7494b PtHsp100-10 3,00 9.831 AGAGGGAGAAGCAGAAGAGA ccucuucuccuccucccucuy
gra-miR8657a PtHsp100-83 3,00 11.045 | UGUAGUAAUUGUAGAAGUUCAGG UCUGAACUUCUAAAAUUAUUAGA
gra-miR8714 PtHsp100-74 2,50 22.381 | AUGGACGAAAUGAAAGUAGAG UUCUCCUUUCAUUUUGUUUAU
gra-miR8722 PtHsp100-59 3,00 18.273 | CAUGUUUUUCCUGUUCAUCUU GAGGGGAACGGGAAAAACAUC
gra-miR8730 PtHsp100-36 3,00 12.314 | CUAAGAGAUUGGGAUUUGGU ACCAAACCUCAAGUUCUUAG
Hevea brasiliensis

hbr-miR6169 PtHsp100-14 3,00 10.307 | UAGUAUUUCUCUUUUCUCUCU AUAGAGGAAAGAGGAAUGCUG
hbr-miR6169 PtHsp100-36 3,00 10.122 | UAGUAUUUCUCUUUUCUCUC GAGAAAAAAGAGAAACACUG
Hordeum vulgare

hvu-miR6192 PtHsp100-10 2,50 2.223 UAGGAGAGGGGGGAAGGGAUC GAUCUcCUUcCcUcccucuucuc
hvu-miR6192 PtHsp100-63 3,00 4.154 UAGGAGAGGGGGGAAGGGAUC Gcucccuuccucccucuucuc
Lotus japonicus

lja-miR7529 PtHsp100-65 3,00 18.719 | CCGUAGCAUCAAUUU-AUCCG UGGAUGAAAUUGAUGCUGUGG
Linum usitatissimum

lus-miR172j PtHsp100-83 3,00 15.052 | GCAGCAUCAUCAAGAUUCCC GGGGAUUUUGUUGAUGCUGA
Malus domestica

mdm-miR482b PtHsp100-10 3,00 17.409 | UCUUUCCUAUCCCUCCCAUU GAUGAGAGGGAAAGGAGAGA
mdm-miR482b PtHsp100-63 3,00 18.888 | UCUUUCCUAUCCCUCCCAUU GAUGAGAGGGAAAGGAGAGA
Manihot esculenta

mes-miR2275 PtHsp100-55 2,50 7.009 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUU AAGCUAAUGGAGGAAAUCAAA
mes-miR2275 PtHsp100-75 3,00 9.616 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUU AAGCUAAUGGAGGAAAUCAAG
mes-miR477f PtHsp100-35 3,00 18.794 | AUCUCCCUCAAAGGCUUCCA UGGGAGUCUUGAAGGGAGAU
Medicago truncatula

mtr-miR1507-3p PtHsp100-48 3,00 22.191 | CCUCGUUCCAUACAUCAUCU AUAUGAUGUAUGGGACGGGU
mtr-miR2612 PtHsp100-28 3,00 22.714 | UGAUAGUGUCAACUAGUACAG UUGUAUUUGUUCACACUAUUA
mtr-miR2627 PtHsp100-76 3,00 19.394 | UUUCGGUAGUUAACUGCUGAG UUCAGCAGCUGACUGCCGAGG
mtr-miR2634 PtHsp100-05 3,00 15.229 | UUUAUUCUCAGUUUGUUGCU AGCAACAAAC-GAGGAUAGA
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EK 33’iin devama;

mtr-miR2673a PtHsp100-66 3,00 14.605 | CCcUucUUccucuuccucuucc AGAAGAGAAAGUGGAAGAGG
mtr-miR2673a PtHsp100-70 2,50 15.264 | CCUCUUCCUCUUCCcUcCUUCC GGAAGCUGAAGGGGAAGAGG
mtr-miR2673a PtHsp100-82 3,00 6.953 CCucuuccucuuccucuucc UGAAGGUGAAGAGGAGGAGG
mtr-miR2673b PtHsp100-66 3,00 14.605 | CCUcCUUcCcUcuuccucuucc AGAAGAGAAAGUGGAAGAGG
mtr-miR2673b PtHsp100-70 2,50 15.264 | CCUCUUCCUCuUcCcucuucc GGAAGCUGAAGGGGAAGAGG
mtr-miR2673b PtHsp100-82 3,00 6.953 ccucuuccucuyyccucuucce UGAAGGUGAAGAGGAGGAGG
mtr-miR319c¢-5p PtHsp100-59 2,50 23.338 | GGAGUUCCUUGCAGCCCAAAG CUUUGGGUUUCAAGGAGCUUC
mtr-miR5212-3p PtHsp100-83 3,00 20.739 | CCAAGGAAAUAGAUAUCCAG UUGGAUAACUAUCUUCUUGG
mtr-miR5248 PtHsp100-29 3,00 15.013 | UUUUUAGUUGGCAUGCAUUCA UGAAUCCAGGUCAACUGAAAA
mtr-miR5753 PtHsp100-37 3,00 14.086 | AUUUUGAUUGGUGCCAACUA UGGUUGGGGCAAAUCAAAAU
Oryza sativa

0sa-miR1440b PtHsp100-21 2,00 22.351 | UUUAGGAGAGUGGUAUUUGA ACAAAUGCCACUUUCCUAAA
0sa-miR1440b PtHsp100-21 2,00 22.351 | UUUAGGAGAGUGGUAUUUGA ACAAAUGCCACUUUCCUAAA
0sa-miR1440b PtHsp100-58 2,50 22477 | UUUAGGAGAGUGGUAUUUGA ACAAAUGCCACUUUCUUAAA
0sa-miR166¢-5p PtHsp100-64 2,50 10.946 | GGAAUGUUGUCUGGUCCGAG CUCGCAACAGACAACAUUUC
0sa-miR1857-5p PtHsp100-76 3,00 19.842 | UGGUUUUUUUGGAGCAUGAGG UCUUAUGCUGCAAUAAAAUCA
0sa-miR2122 PtHsp100-44 2,50 16.748 | UUUCAAAAAUAACCUUUUGU GCAAGAGCUUAUUUUUGGAA
0sa-miR2275a PtHsp100-55 2,50 7.009 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAA
0sa-miR2275a PtHsp100-75 3,00 9.616 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAG
0sa-miR2874 PtHsp100-74 3,00 20.129 | AUGUGAACAGUGUCAAACAGUGU ACAUUGUUUGAGGCUGUUCACAG
0sa-miR2928 PtHsp100-58 2,50 13.905 | AAGAAGACGACAUUUUGUUG CAAGAAAGUCUCGUCUUCUU
0sa-miR414 PtHsp100-31 3,00 16.059 | UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGAGGAAGAUGUUGAGGAUGA
0sa-miR414 PtHsp100-48 3,00 3.183 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GAUGAGGAUGAGGAGGGUGA
0sa-miR414 PtHsp100-80 3,00 12.927 | UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGAGGAAGAUGUUGAGGAUGA
0sa-miR414 PtHsp100-82 3,00 10.677 | UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGAAGAUGAUGAUGAAGGUGA
0sa-miR5073 PtHsp100-83 3,00 24.404 | GUUUGGUGAAUCGGAAACUAUU GAUGGUCUCAGAUUCAUCAAAC
0sa-miR5145 PtHsp100-05 1,05 17.282 | ACCUGUUUGGAUUCUUGAGGGCU AUUUCUCAGGAAUCCAGACAGGU
0sa-miR5157a-5p PtHsp100-83 3,00 17.586 | AACUUUUUAAUAGCUACAACUU AGGAUGUAGCUAUAGAGAAGUU
0sa-miR5489 PtHsp100-11 3,00 18,29 CAGGUGUUCUCGAUGGCUUCC GGUAGCCAU-GAGAACACCUG
0sa-miR5489 PtHsp100-12 3,00 18,29 CAGGUGUUCUCGAUGGCUUCC GGUAGCCAU-GAGAACACCUG
0sa-miR5500 PtHsp100-83 3,00 14,79 | AUCACUG-AUGAAAUCUUGC GCAAUAUUUCAUGCAGUGAU
0sa-miR5543 PtHsp100-31 3,00 16.959 | UAUGAAUGGUAUAUUUUCUU AAGGAAAGAUACUAUUUGUA
0sa-miR5817 PtHsp100-79 3,00 14509 | AUCGAAUUUGAAAGAAAAAG UUUUUUCUCUCAAAUUCGUU
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EK 33’iin devama;

Picea abies

pab-miR1311 PtHsp100-53 2,50 24.617 | UCAGAGUUUUGCCAGUUCCG UGGGUCUGGUAAAACUCUGA
Prunus persica

ppe-miR6275 PtHsp100-35 3,00 1.953 AGUGGAAGUAGCAAGGGGAAG CUUCCACUCGCUUCUUCCACU
ppe-miR6288c-3p PtHsp100-69 3,00 17.877 | AACCAAUUAGAA-AAUAACAA UUCUUAUUCUUCUAAUUGGUU
ppe-miR6291c-3p PtHsp100-83 3,00 11.342 | CAAGGUAGUUUAUAAAUGUGG UCAAAUUUACAAAAUACCUUG
Physcomitrella patens

ppt-miR1039-5p PtHsp100-10 3,00 17.503 | UCUUUGGGUCUuUcucuccuy AGGAGAGAAAUCCUCAAGGA
ppt-miR1039-5p PtHsp100-63 3,00 15,15 UCUuuGGGUCUUUcucuccu AGGAGAGAAAUCCUCAAGGA
ppt-miR1046-5p PtHsp100-55 2,50 12.806 | UGGAUUUCAUAUUUUUCACG CGUGAGCGAUAUGAGAUCCA
ppt-miR1046-5p PtHsp100-75 2,50 16.433 | UGGAUUUCAUAUUUUUCACG CGUGAGCGAUAUGAGAUCCA
ppt-miR1061-5p PtHsp100-73 3,00 12.887 | UUAUUUCAUAGACUACUCAAA UUUGAGGAGUCAAUGAAAUAU
ppt-miR1078 PtHsp100-61 3,00 18.065 | UUUGGAUGAUUCAAUUGUGA UUGCCAUUGUAUCAUCCAAA
ppt-miR1217-3p PtHsp100-55 2,00 19.229 | AAUUUGAAGCAUGAUGUCAAG UUUAAUAUUAUGCUUCAAAUU
ppt-miR1217-3p PtHsp100-75 1,05 18.416 | AAUUUGAAGCAUGAUGUCAAG UUUAACAUUAUGCUUCAAAUU
ppt-miR414 PtHsp100-31 3,00 16.059 | UCAUCCUCAUCAUCCUCGUCC GGAGGAAGAUGUUGAGGAUGA
ppt-miR414 PtHsp100-36 3,00 23.743 | UCAUCCUCAUCAUCCcUCGUC GACAAGGAAGAUGAGGGUGG
ppt-miR414 PtHsp100-46 3,00 21,34 UCAUCCUCAUCAUCCUCGUC GACAAGGAAGAUGAGGAUGU
ppt-miR414 PtHsp100-48 2,00 3.183 UCAUCCUCAUCAUCCUCGUC GAUGAGGAUGAGGAGGGUGA
ppt-miR414 PtHsp100-80 3,00 12.927 | UCAUCCUCAUCAUCCUCGUCC GGAGGAAGAUGUUGAGGAUGA
ppt-miR414 PtHsp100-82 3,00 11.409 | UCAUCCUCAUCAUCCUCGUC GGCGAGGAAGAUGAUGAUGA
ppt-miR477g-3p PtHsp100-35 3,00 15.031 | GUUGGAAGCCUUCGUGGGAG CUCGCACGAAGG-UUCCAAC
ppt-miR902j-3p PtHsp100-23 2,50 19.422 | AGAAGGAUCUGCAACAUAGAC GUCUAUUUUGCAGAUUCUUCA
Pinus taeda

pta-miR1311 PtHsp100-53 2,50 24.617 | UCAGAGUUUUGCCAGUUCCG UGGGUCUGGUAAAACUCUGA
pta-miR1314 PtHsp100-69 3,00 19.624 | UCGGCCUUGAAUGUUAGGAG AUCCUGACGUUAAAGGCCGA
pta-miR398 PtHsp100-70 3,00 17.246 | UGUGUUCCAAGGUCACCCCAG CUGGGGUGACAUUGGAACGAA
Populus trichocarpa

ptc-miR172b-5p PtHsp100-45 3,00 12.622 | GGAGCAUCAUCAAGAUUCAC GUGCAUCUUGGUGAUACUCC
ptc-miR477d-5p PtHsp100-33 3,00 16.732 | AUCUCCCUCAAAGGCUUCCUC GAGGAAGCUUUUG-GGGAGGU
ptc-miR6421-5p PtHsp100-36 2,50 24,34 UCCCUUACAAUCUACUCUUU AAAGAGAAGAUUGCAAGGGA
Phaseolus vulgaris

pvu-miR482-5p PtHsp100-48 2,50 11.684 | GGAAUGGGCUGAUUGGGAAG CUUCCCACUCACCUCAUUCC
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EK 33’iin devama;

Sorghum bicolor

shi-miR6218-3p PtHsp100-39 3,00 18,22 ACAAGUUUCGUGAUUUUUGG CAAGAAAUCAUGGAAUUUGU
shi-miR6218-3p PtHsp100-40 3,00 18,22 ACAAGUUUCGUGAUUUUUGG CAAGAAAUCAUGGAAUUUGU
shi-miR6218-3p PtHsp100-48 2,50 6.744 ACAAGUUUCGUGAUUUUUGG CCAAACAUCAUAAAACUUGU
shi-miR6232b-5p PtHsp100-52 2,50 6.755 UUUUUGGUACAUUGAAUUUG CAGAUUCAAGAUACCAAAAA
Setaria italica

sit-miR20-npr PtHsp100-53 3,00 17.624 | UUCUCAAAUUUUGCAUGAUG CAUCCUGAGAAGUUUGAGAA
sit-miR20-npr PtHsp100-73 3,00 17.233 | UUCUCAAAUUUUGCAUGAUG CAUCCUGAGAAGUUUGAGAA
Solanum lycopersicum

sly-miR6024 PtHsp100-03 2,50 20.855 | UUUUAGCAAGAGUUGUUUUA AAAAACCACUCUUGCUAAAG
sly-miR6024 PtHsp100-03 2,50 20.855 | UUUUAGCAAGAGUUGUUUUA AAAAACCACUCUUGCUAAAG
sly-miR9472-5p PtHsp100-47 2,50 12.601 | UUUCAGUAGACGUUGUGAAU AUGCAAAACGUUUACUGAAA
sly-miR9477-5p PtHsp100-76 2,50 23.564 | UAUCCGUUGUUCCCUUUUCCUAC GUCGGAAAAGGGAACAAGGGAUC
Solanum tuberosum

stu-miR172d-5p PtHsp100-45 3,00 12.622 | GGAGCAUCAUCAAGAUUCAC GUGCAUCUUGGUGAUACUCC
stu-miR172e-5p PtHsp100-11 2,50 22.022 | GCAACAUCAUCAAGAUUCAC GUGACAUUUGAUGAUGUUGC
stu-miR172e-5p PtHsp100-12 2,50 22.186 | GCAACAUCAUCAAGAUUCAC GUGACAUUUGAUGAUGUUGC
stu-miR172e-5p PtHsp100-65 2,50 19.915 | GCAACAUCAUCAAGAUUCACA UGUGACAUUUGAUGAUGUUGC
stu-miR172e-5p PtHsp100-84 2,50 20.894 | GCAACAUCAUCAAGAUUCAC GUGACAUUUGAUGAUGUUGC
stu-miR6024-3p PtHsp100-03 2,50 20.855 | UUUUAGCAAGAGUUGUUUUC AAAAACCACUCUUGCUAAAG
stu-miR6024-3p PtHsp100-55 2,50 19.775 | UUUUAGCAAGAGUUGUUUUC GAAACCAGCUCUUGCUAGAG
stu-miR8035 PtHsp100-04 3,00 15.191 | UCCAUCUUCAAUAUCACUUU AUGGUGAUGCUGAAGAUGGA
stu-miR8040-3p PtHsp100-74 3,00 8.481 CUUAUAAUUGUAAUUAUGAU AUCAUAAUCAUAAUAAUAAG
Triticum aestivum

tae-miR2275-3p PtHsp100-55 2,50 7.009 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAA
tae-miR2275-3p PtHsp100-75 3,00 9.616 UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU AGCUAAUGGAGGAAAUCAAG
Vitis vinifera

wi-miR3631b-3p PtHsp100-83 2,00 20.814 | UGUUGGAUGAUGUCAAUAAGU GCUUGUUGAGAUCAUUCAACA
wi-miR477a PtHsp100-35 3,00 18.794 | AUCUCCCUCAAAGGCUUCCA UGGGAGUCUUGAAGGGAGAU
wi-miR477b-3p PtHsp100-27 1,00 20.246 | CGAAGUCUUUGGGGAGAGUGG UCAUUCUCCCCAAGGACUUCG
Zea mays

zma-miR2275h-3p PtHsp100-53 3,00 18.446 | UUCAGUUUCCUCUAAUAUCU AGGCAUUUGAGGAAGCUGAA
zma-miR482-3p PtHsp100-45 3,00 15.995 | UCUUCCUUGUUCCUCCCAUU GGUGGGAAGGACAAGGAGGA
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EK 34 PtHsp100 genlerine ait ortolog gen iliskiler (Arabidopsis thaliana)

(PtHsp100) - Populus —Arabidopsis

Gen Adi | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks My
AT1G64110.3 1 343 017 0,04 26,39
PtHsp100-01 1 ATAG28000.1 4 2,82 0,21 0,07 21,73
AT5G52882.1 5 3,38 0,22 0,06 25,97
PtHsp100-02 1 AT4G12060.1 4 50,05 038 0,01 385,00
ATA4G25370.1 4 251 043 017 19,32
PtHsp100-03 1 AT2G03670.1 2 2,13 0,18 0,07 21,00
PtHsp100-04 1 AT1G80350.1 1 2,90 012 0,04 22,33
AT5G58870.1 5 1,78 0,18 0,10 13,71
PtHsp100-05 1 AT3G47060.1 3 143 0,16 011 10,97
AT1G50250.1 1 4747 0,63 0,01 365,14
AT1G06430.1 1 2745 0,67 0,02 211,16
PtHsp100-07 1 AT3G27120.1 3 1,80 014 0,08 13,88
AT2G45500.1 2 60,16 0,67 0,01 462,77
PtHsp100-08 9 AT3G27120.1 3 1,80 014 0,08 13,88
AT2G45500.1 2 60,16 0,67 0,01 462,76
PtHsp100-10 9 AT5G43010.1 5 249 8,83 354 19,17
AT1G45000.1 1 3,22 16,76 5,20 24,79
PtHsp100-14 3 AT4G29040.1 4 8,27 412 0,50 63,59
AT2G20140.1 2 11,14 459 041 85,70
AT1G64110.2 1 240 1747 7,28 18,44
PtHsp100-16 4 AT4G28000.1 4 3,72 16,84 4,53 28,58
AT5G52882.1 5 0,19 15,90 83,44 147
PtHsp100-17 4 ATAG04180.1 4 588 558 0,95 45,26
PtHsp100-18 4 AT3G02450.1 3 47,60 4,96 0,10 366,18
PtHsp100-20 4 AT5G43010.1 5 041 15,93 38,77 3,16
AT1G45000.1 1 12,63 13,10 1,04 97,14
PtHsp100-22 5 AT3G05530.1 3 10,05 13,86 1,38 77,30
AT1G09100.1 1 0,16 15,89 98,99 123
PtHsp100-23 5 AT5G64580.1 5 33,51 595 0,18 257,79
PtHsp100-28 6 AT5G58290.1 5 147 1742 11,82 11,34
PtHsp100-33 6 AT3G24530.1 3 0,12 1153 99,01 090
PtHsp100-35 6 AT3G52490.1 3 1,56 541 347 11,98
PtHsp100-37 8 AT3G52490.1 3 2,83 3,62 1,28 21,73
PtHsp100-39 9 AT5G19990.1 5 52,68 1,35 0,03 405,26
AT5G20000.1 5 20,17 994 049 155,13
PtHsp100-40 9 AT1G07510.1 1 2,64 0,16 0,06 20,30
AT2G29080.1 2 3,26 0,15 0,05 25,04
PtHsp100-41 9 AT2G29970.1 2 243 045 0,18 18,68
PtHsp100-42 10 AT5G19990.1 5 1,36 0,04 0,03 10,49
AT5G20000.1 5 140 0,05 0,03 10,78
PtHsp100-43 10 AT1G79560.1 1 151 014 0,10 11,61
PtHsp100-45 10 AT2G27600.1 2 4,00 012 0,03 30,81
PtHsp100-47 11 AT2G34560.1 2 2,24 013 0,06 17,26
PtHsp100-51 1 AT5G53540.1 5 3,00 045 0,15 23,05
ATA4G27680.1 4 53,62 041 0,01 41248
PtHsp100-52 12 AT5G52882.1 5 248 017 0,07 19,06
AT4G28000.1 4 2,21 017 0,08 16,96
AT5G03340.1 5 12,17 0,06 0,01 93,63
PtHsp100-53 12 AT3G09840.1 3 8,70 0,06 0,01 66,92
AT3G53230.1 3 594 0,06 0,01 45,66
PtHsp100-55 1 AT5G50920.1 5 2,15 0,08 0,04 16,54
AT3G48870.1 3 2,07 0,10 0,05 15,96
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EK 34’iin devami; (Arabidopsis thaliana)

PtHsp100-56 2 AT5G51070.1 5 206 | o2 010 1575
PtHspl00-57 2 ATAG12060.1 1 5318 | 040 001 20905
PtHp 10055 ” AT3G05530.1 3 185 | 002 001 14,20
AT1G09100.1 1 208 | 003 001 1601

PtHspl00-59 IR AT3G04340.1 3 1% | 02 011 14,98
PtHsp100-60 13 AT5G53350.1 5 13l | 027 002 8702
PtHsp100-62 1 AT2G45500.2 2 15% | 018 011 11.96
PtHp100-65 " AT2G30950.1 2 187 | 008 004 14,39
AT1G06430.1 1 192 | 008 004 14,79

S 14 ATAG29040.1 1 231 | 002 001 .77
AT2G20140.1 2 226 | 002 001 17,40

10067 " ATAG27680.1 Z 224 | o1l 005 17.20
AT5G53540.1 5 23 | 014 006 18,04

PtHspl00-68 15 AT1G33360.1 1 798 | 034 004 6138
PtHsp100-69 15 AT5G53170.1 5 183 | 015 008 14,08
AT5G52882.1 5 206 | 05 007 1581

PtHsp100-70 15 ATAG28000.1 1 211 | 016 008 1622
ATIG6A110.2 1 641 | 048 003 2929

PtHspl00-71 15 ATIG74310.1 1 350 | 007 002 26,95
PtHspl00-72 15 ATIG74310.1 1 349 | 007 002 26,86
——— Y AT3G09840.1 3 811 | 006 001 62,36
AT3G53230.1 3 59 | 006 001 1583

S a AT5G50020.1 5 200 | 009 005 15,67
AT3G48870.1 3 200 | oa 006 15,52

PtHspl00-76 15 AT5G51070.1 5 200 | ozl 011 1544
PtHspl00-78 16 AT5G58290.1 5 208 | 004 001 2.9
AT3G53230.1 3 239 | 003 001 18,37

PtHsp100-80 16 AT5G03340.1 5 240 | 004 001 1844
AT3G09840.1 3 220 | 004 002 1691

0061 o AT2G29080.1 2 23 | 018 004 3350
tHsp100- ATIG07510.1 1 455 | 018 004 3508
PtHsp100-82 7 ATIG05910.1 1 161 | ow 011 1237
AT5G15250.1 5 346 | 016 005 26,60

PtHsp100-84 17 AT1G06430.1 1 575 | 02 000 35192
AT2G30950.1 2 2979 | 023 0,00 383,01

PtHsp100-85 7 AT3G48870.1 3 5055 | 055 001 388,83
PtHspl00-86 18 AT3G24530.1 3 244 | 016 007 18.79
PtHep100.69 | soaffod 175 ATAG27680.1 Z 269 | 051 019 2067
AT5G53540.1 5 5882 | 056 001 15245

PtHspl00-90 | scaffold 586 AT5G64580.1 5 230 | 014 006 17,68
Ortalama 10,57 2,43 3,98 81,29
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EK 34’iin devami; (Oryza sativa)

(PtHsp100) - Populus —Oryza sativa

Gen Adi Kromozom Gen Ad Kromozom Ks Ka Ka/Ks | Myo
LOC_0s01g12660.1 1 288 | 020 | 007 | 2218
PHspl00-01| 1 LOC 0s05850750.1 5 288 | 025 | 009 | 2214
PtHspl00-02| 1 LOC_0s03gL4280.1 3 2268 | 043 | 001 | 32834
LOC_0s04g42110.1 4 313 | 027 | 009 | 2407
PHspl00-03| 1 LOC_0s05¢31220.1 5 334 | 024 | 007 | 2566
PtHspl00-04] 1 LOC_0s01g49000.1 1 790 | 013 | 0,02 | 6079
LOC_0s02g43350.1 2 610 | 022 | 004 | 4690
PtHspl00-05| 1 LOC_0s06051029.1 6 4480 | 063 | 001 | 344,60
LOC 0506a45820.2 6 3417 | 065 | 002 | 262,88
PtHspl00-07| 1 LOC_0s06g03940.1 6 5232 | 0,65 | 001 | 402,48
PtHspl00-08| 2 LOC_0s06g03940.1 6 5232 | 065 | 001 | 40247
PtHspl00-10] 2 LOC_0s0640560.1 6 813 | 1438 | 177 | 6251
LOC_0s03g18690.1 3 2220 | 403 | 010 | 32459
PtHspl00-14| 3 LOC_Os07g49150.1 7 41,18 | 410 | 010 | 31677
LOC_0s02g21970.1 2 1593 | 1221 | 077 | 12253
LOC_0s01g12660.1 1 201 | 412 | 141 | 2241
PtHspl00-16| 4 LOC_0s05¢50750.1 5 5250 | 345 | 007 | 40383
LOC_0s0143480.2 1 1239 | 308 | 025 | 9532
PtHspl00-17| 4 LOC_0s02g50680.2 2 700 | 1514 | 216 | 5394
LOC_0s04g39190.1 4 088 | 17,33 | 1969 | 6,77
Pirsp100-18| 4 LOC Os0645820.1 6 065 | 17,74 | 2745 | 497
LOC_0s02g10640.1 2 121 | 1794 | 1480 | 9,32
Pirsp100-20) 4 LOC_Os06g40560.1 6 011 | 1121 | 99,02 | 087
LOC_0s0607630.1 6 013 | 1259 | 9904 | 0,98
Pisp100-22) 5 LOC_0s02g56000.1 7 011 | 1093 | 99,03 | 085
PtHspl00-23| 5 LOC_0s0651029.2 6 047 | 1614 | 3414 | 364
PtHspl00-28| 6 LOC_0s02g21970.1 2 1152 | 402 | 035 | 8859
PtHspl00-35| 6 LOC_0s04g33980.1 4 1152 | 1360 | 118 | 88,65
PtHspl00-37| 8 LOC_0s04g33980.1 4 1623 | 1L72 | 072 | 12487
LOC_0s02g11050.1 2 5062 | 137 | 003 | 389,35
PiHsp100-39) 9 LOC_0s06g39870.1 6 5142 | 132 | 003 | 39556
LOC 0505¢38400.1 5 281 | 013 | 005 | 2163
Pirsp100-40) 9 LOC_0s01g62500.1 1 479 | 020 | 004 | 3683
LOC_0s02g11050.1 2 212 | 007 | 003 | 1630
Prsp100-42) - 10 LOC_0s06g39870.1 6 199 | 010 | 005 | 1527
PtHspl00-45| 10 LOC Os01004814.1 1 389 | 014 | 004 | 2094
PtHspl00-47| 11 LOC_0s01¢48270.1 1 258 | 013 | 005 | 1984
PtHspl00-49| 12 LOC_0s02g35630.1 2 5086 | 032 | 001 | 391,20
PtHspl00-51| 12 LOC_0s06g50050.1 6 5003 | 050 | 001 | 384,83
PtHspl00-52| 12 LOC_0s01g12660.1 1 279 | 021 | 008 | 2146
PtHspl00-53| 12 LOC_0s03g05730.1 3 770 | 006 | 001 | 5926
LOC_0s04g32560.1 4 250 | 009 | 004 | 1925
Pirsp100-55) 12 LOC_0s11g16590.1 1 568 | 021 | 004 | 4372
PtHspl00-56| 12 LOC_0s02¢32520.1 2 268 | 018 | 0,07 | 2059
LOC_0s0607630.1 6 254 | 004 | 001 | 1958
Pirsp100-58| 13 LOC_0s02g56000.1 7 265 | 005 | 002 | 2041
PtHspl00-60| 13 LOC_0s02g19150.1 2 2934 | 028 | 001 | 37953
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EK 34’iin devami; (Oryza sativa)

PtHsp100-65 14 LOC 0s06g45820.1 6 471 | 009 | 002 [ 3625
LOC_0s03¢18690.1 3 367 | 005 | 001 | 2822
PiHsp100-66 14 LOC_Os07g49150.1 7 1997 | 005 | 000 | 153,61
PtHsp100-67 15 LOC_0s06¢50050.1 6 590 | 016 | 003 | 4540
PtHsp100-68 15 LOC_0s02¢35630.1 2 4923 | 029 | 001 | 37872
PtHsp100-69 15 LOC 0s01g43150.2 1 623 | 017 | 003 | 47,92
PtHsp100-71 15 LOC_0s05¢44340.1 5 3727 | 010 | 000 | 286,69
PtHsp100-72 15 LOC_0s05¢44340.1 5 3570 | 010 | 000 | 274,64
LOC_0s03g05730.1 3 765 | 004 | 001 | 5886
PtHsp100-73 15 LOC_0s10g30580.2 10 673 | 005 | 001 | 51,73
PtHsp100-75 15 LOC_0s04¢32560.1 4 236 | 010 | 004 | 1815
PtHsp100-78 16 LOC_0s02¢21970.1 2 3258 | 006 | 000 | 250,65
LOC_0s10g30580.2 10 337 | 004 | 001 | 259
PiHsp100-80 16 LOC_0s03g05730.1 3 511 | 005 | 001 | 39,32
PtHsp100-81 16 LOC_0s05¢38400.1 5 326 | 011 | 003 | 2510
LOC 0s06g45820.1 6 4844 | 021 | 000 | 37258
PtHsp100-84 17 LOC_0s06¢12370.1 6 12,36 | 019 | 002 | 9504
LOC_0s03¢31300.1 3 297 | 012 | 004 | 22,85

PtHsp100- 17 a
QR 1002 LOC_0s02908490.1 2 5057 | 023 | 000 | 388,98
PtHsp100-86 18 LOC_0s02¢16660.1 2 413 | 022 | 005 | 3174
PtHsp100-89 | scaffold 179 | LOC 0Os06g50050.1 6 973 | 054 | 006 | 7484
Ortalama 1657 | 304 | 593 | 127,44
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EK 34%iin devami; (Glycine max)

(PtHsp100) - Populus —Glycine max

Gen Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
Glyma.08G019400.2 8 121 0,15 0,13 9,31
PtHsp100-01 1 Glyma.11G020300.1 11 131 0,15 0,11 10,10
Glyma.01G223100.2 1 1,30 0,16 0,12 9,98
Glyma.16G173700.1 16 171 0,20 0,12 13,19
Glyma.01G212900.1 1 50,26 034 0,01 386,63
Glyma.09G153300.1 9 174 041 0,23 13,37
PtHsp100-02 1 Glyma.16G204100.1 16 1,96 0,42 0,21 15,08
Glyma.16G204000.1 16 242 042 0,18 18,64
Glyma.09G153200.1 9 1,79 044 0,25 13,78
PtHsp100-03 1 Glyma.02G118800.1 2 143 0,14 0,10 11,04
Glyma.07G034000.1 7 142 0,09 0,06 10,95
PtHsp100-04 1 Glyma.08G208100.1 8 153 0,09 0,06 11,80
Glyma.15G012200.1 15 187 013 0,07 14,36
Glyma.13G361600.1 13 149 0,04 0,03 11,45
Glyma.02G225300.2 2 137 0,16 0,12 10,51
PtHsp100-05 1 Glyma.14G192100.1 14 1,36 0,15 0,11 10,49
Glyma.18G065600.1 18 123 0,16 0,13 947
Glyma.U026800.2 1,26 0,16 0,13 9,71
PtHsp100-06 1 Glyma.18G062300.1 18 1,60 041 0,25 12,33
PtHsp100-07 1 Glyma.05G077900.1 5 113 017 015 8,67
Glyma.19G071600.1 19 112 017 015 8,62
PtHsp100-08 2 Glyma.05G077900.1 5 113 017 0,15 8,67
Glyma.19G071600.1 19 112 0,17 0,15 8,62
Glyma.06G029400.1 6 12,44 13,17 1,06 95,70
Glyma.04G029400.1 4 3,94 16,44 4,18 30,27
PtHsp100-10 2 Glyma.17G253600.1 17 417 16,27 3,90 32,11
Glyma.14G071000.1 14 547 15,76 2,88 42,07
Glyma.06G009700.1 6 3,30 15,20 4,61 25,35
Glyma.03G170600.1 3 6,40 10,80 1,69 49,20
PtHsp100-14 3 Glyma.19G171700.1 19 39,36 4,61 0,12 302,73
Glyma.10G043000.1 10 13,85 12,78 0,92 106,54
Glyma.08G019400.1 8 017 15,88 93,17 131
Glyma.11G020300.1 11 11,88 4,02 034 91,37
PtHsp100-16 4 Glyma.05G212900.1 5 1545 3,76 0,24 118,87
Glyma.01G223100.1 1 047 15,88 33,93 3,60
Glyma.09G127000.2 9 22,07 4,65 0,21 169,75
PtHsp100-17 4 Glyma.15G112100.1 15 171 8,24 4,83 13,13
Glyma.19G040200.1 19 52,84 3,86 0,07 406,49
PtHsp100-18 4 Glyma.13G049800.2 13 49,92 4,60 0,09 384,03
Glyma.09G237900.1 9 2,68 335 1,25 20,62
Glyma.06G029400.1 6 191 6,86 359 14,72
PtHsp100-20 4 Glyma.17G253600.1 17 1,40 17,45 12,47 10,76
Glyma.14G071000.1 14 0,18 17,49 98,98 1,36
Glyma.20G236500.2 20 184 5,61 3,05 14,15
Glyma.10G151900.1 10 737 1544 2,10 56,66
PtHsp100-22 5 Glyma.03G235200.1 3 2,75 6,39 2,33 21,12
Glyma.20G236500.1 20 164 4,62 2,82 12,59
Glyma.19G232900.1 19 5,59 16,23 2,90 43,04
PtHsp100-23 5 Glyma.04G213800.2 4 0,28 15,64 56,68 2,12
Glyma.06G152500.2 6 3547 537 0,15 272,81
PtHsp100-28 6 Glyma.18G050900.1 18 10,34 4,02 0,39 79,51
Glyma.11G200000.1 11 3,59 16,94 4,71 27,65
PtHsp100-33 6 Glyma.07G085800.2 7 0,16 16,07 98,97 1,25
PtHsp100-35 6 Glyma.02G198000.1 2 314 451 143 24,16
PtHsp100-37 8 Glyma.20G193900.1 20 547 317 0,58 42,04
PtHsp100-39 9 Glyma.07G002200.1 7 18,48 1,38 0,07 142,12
Glyma.12G061200.1 12 144 0,14 0,10 11,10
PtHsp100-40 9 Glyma.11G137700.1 11 150 0,18 0,12 11,53
Glyma.12G061400.1 12 147 0,17 0,12 11,29
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EK 34’iin devami; (Glycine max)

Glyma.08G224500.1 8 1,46 0,04 0,03 11,22
PtHsp100-42 10
Glyma.07G002200.1 7 1,40 0,04 0,03 10,80
Glyma.08G237500.2 8 1,24 0,12 0,09 9,56
PtHsp100-43 10
Glyma.08G237500.1 8 1,31 0,13 0,10 10,09
Glyma.12G183700.1 12 3,23 0,10 0,03 24,83
PtHsp100-45 10 Glyma.11G184700.2 11 4,09 0,11 0,03 31,50
Glyma.12G087700.1 12 513 0,11 0,02 39,46
Glyma.05G130700.1 5 1,02 0,09 0,09 7,81
PtHsp100-47 11
Glyma.08G085500.1 8 1,07 0,09 0,09 8,21
PtHsp100-49 12 Glyma.06G129100.1 6 1,80 0,22 0,12 13,83
Glyma.06G132800.1 6 2,86 0,39 0,14 22,02
PtHsp100-51 12
Glyma.04G232100.1 4 2,93 0,40 0,14 22,54
PtHsp100-52 12 Glyma.09G127000.2 9 1,23 0,15 0,12 9,47
Glyma.04G186000.1 4 1,32 0,04 0,03 10,18
Glyma.06G180000.1 6 1,34 0,04 0,03 10,33
PtHsp100-53 12
Glyma.03G182800.1 3 375 0,06 0,02 28,83
Glyma.19G183400.1 19 351 0,05 0,02 27,03
Glyma.04G194900.3 4 1,18 0,15 0,12 9,10
Glyma.06G171000.2 6 1,21 0,16 0,13 9,30
PtHsp100-54 12
Glyma.05G047400.2 5 1,13 0,15 0,13 8,68
Glyma.17G129200.1 17 1,12 0,15 0,13 8,58
Glyma.06G165200.2 6 153 0,06 0,04 11,80
PtHsp100-55 12
Glyma.04G200400.2 4 1,49 0,06 0,04 11,44
PtHsp100-56 12 Glyma.06G162200.1 6 1,35 0,20 0,15 10,36
PtHsp100-57 12 Glyma.09G153200.1 9 2,40 0,35 0,15 18,43
Glyma.20G236500.2 20 1,38 0,02 0,01 10,60
PtHsp100-58 13 Glyma.03G235200.1 3 1,34 0,04 0,03 10,33
Glyma.19G232900.1 19 1,33 0,08 0,06 10,24
PtHsp100-59 13 Glyma.10G164800.1 10 141 0,24 0,17 10,83
Glyma.06G129100.1 6 6,61 0,25 0,04 50,83
PtHsp100-60 13
Glyma.20G213400.1 20 1,49 0,18 0,12 11,47
Glyma.05G132000.1 5 1,43 0,07 0,05 11,03
PtHsp100-65 14 Glyma.15G158900.1 15 1,35 0,07 0,05 10,41
Glyma.09G052600.1 9 1,35 0,07 0,05 10,39
Glyma.03G170600.1 3 1,15 0,02 0,01 8,83
Glyma.19G171700.1 19 1,19 0,02 0,01 9,14
PtHsp100-66 14
Glyma.10G043000.1 10 1,04 0,02 0,02 7,99
Glyma.13G130400.1 13 1,04 0,02 0,02 8,02
Glyma.04G232100.1 4 1,55 0,09 0,06 11,89
PtHsp100-67 15 Glyma.14G117800.1 14 1,40 0,11 0,08 10,73
Glyma.06G132800.1 6 151 0,08 0,05 11,60
Glyma.04G235600.1 4 1,67 0,18 0,11 12,87
PtHsp100-68 15 Glyma.09G155200.2 9 9,00 0,31 0,03 69,23
Glyma.20G213400.2 20 371 0,24 0,06 28,56
Glyma.13G041700.1 13 1,19 0,13 0,11 9,15
PtHsp100-69 15
Glyma.14G124900.1 14 1,26 0,14 0,11 9,72
Glyma.09G127000.2 9 1,16 0,13 0,11 8,89
PtHsp100-70 15
Glyma.16G173700.1 16 111 0,14 0,12 8,55
Glyma.05G022200.1 5 2,13 0,06 0,03 16,38
PtHsp100-71 15
Glyma.06G202200.1 6 2,77 0,08 0,03 21,33
Glyma.05G022200.1 5 2,16 0,06 0,03 16,64
PtHsp100-72 15
Glyma.06G202200.1 6 2,71 0,08 0,03 20,83
Glyma.04G186000.1 4 1,31 0,04 0,03 10,11
PtHsp100-73 15 Glyma.13G323600.1 13 5,68 0,05 0,01 43,72
Glyma.10G057100.1 10 7,74 0,06 0,01 59,53
Glyma.06G165200.2 6 1,63 0,07 0,04 12,54
PtHsp100-75 15 Glyma.04G200400.2 4 1,60 0,07 0,04 12,33
Glyma.05G201100.1 5 151 0,07 0,05 11,64
PtHsp100-78 16 Glyma.18G050900.1 18 3,49 0,04 0,01 26,86
PtHsp100-78 Glyma.11G199900.1 11 3,82 0,04 0,01 29,36
Glyma.03G182800.1 3 1,43 0,02 0,02 10,99
Glyma.19G183400.1 19 1,21 0,02 0,02 9,33
PtHsp100-80 16 Glyma.13G323600.1 13 2,13 0,03 0,01 16,39
Glyma.12G177100.1 12 2,22 0,03 0,01 17,11
Glyma.13G143600.1 13 1,40 0,03 0,02 10,79
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EK 34’iin devami; (Glycine max)

Glyma.12G061200.1 12 2,59 0,17 0,06 19,90
PtHsp100-81 16 Glyma.11G137700.1 1 2,38 0,18 0,08 18,33

Glyma.12G061400.1 12 2,38 0,19 0,08 18,32

Glyma.12G052800.1 12 131 0,13 0,10 10,07
PtHsp100-82 17

Glyma.11G128300.1 11 1,36 0,14 0,10 10,47

Glyma.18G259700.1 18 1,55 0,10 0,07 11,94
PtHsp100-84 17 Glyma.08G086600.1 8 49,79 0,22 0,00 383,02

Glyma.09G052600.1 9 50,77 0,22 0,00 390,54

Glyma.18G264400.1 18 1,77 0,08 0,05 13,59

Glyma.08G242100.1 8 1,78 0,08 0,05 13,66
PtHsp100-85 17

Glyma.13G058600.1 13 1,79 0,09 0,05 1374

Glyma.19G027900.1 19 183 0,09 0,05 14,05

Glyma.09G191100.1 9 1,32 0,12 0,09 10,16
PtHsp100-86 18

Glyma.07G085800.1 7 1,30 0,11 0,08 9,98

Glyma.04G232100.1 4 2,29 0,55 0,24 17,61
PtHsp100-89 scaffold_179

Glyma.06G132800.1 6 173 0,54 0,31 1331
PtHsp100-90 scaffold_586 Glyma.04G213800.2 4 1,13 0,12 0,10 8,68

Ortalama 497 242 3,22 38,23
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EK 34’iin devam; (Eucalyptus grandis)

(PtHsp100) - Populus — Eucalyptus grandis

Gen Adi Kromozom |Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myb
PtHsp100-01 1,00 Eucgr.D01797.1 4 1,32 0,14 0,11 10,16
Eucgr.K00303.1 11 2,90 0,20 0,07 22,28

PtHsp100-02 1,00 Eucgr.E00488.1 5 184 0,33 0,18 1418
Eucgr.A02874.1 1 43,88 0,45 0,01 337,52

PtHsp100-03 1 Eucgr.G02441.1 7 1,66 0,16 0,09 12,77
PtHsp100-04 1 Eucgr.J03017.1 10 152 0,09 0,06 11,72
Eucgr.B02274.1 2 140 0,15 0,11 10,77
PtHsp100-05 1 Eucgr.F01206.1 6 47,69 0,65 0,01 366,32
Eucgr.A01933.1 1 49,60 0,65 0,01 381,955

Eucgr.J01348.1 10 11,33 0,70 0,06 87,13

PtHsp100-07 1 Eucgr.J02336.1 10 1,26 0,15 0,12 9,66
Eucgr.D02441.1 4 5747 0,61 0,01 442,10

PtHsp100-08 2 Eucgr.J02336.1 10 1,26 0,15 012 9,66
PtHsp100-10 2 Eucgr.F01600.1 6 2,57 17,24 6,70 19,80
PtHsp100-14 3 Eucgr.H00817.1 8 28,83 6,61 0,23 221,73
PtHsp100-16 4 Eucgr.D01797.1 4 12,29 3,656 0,30 94,53
Eucgr.K00303.1 11 54,66 3,46 0,06 420,48

PtHsp100-17 4 Eucgr.E03984.1 5 458 6,18 1,35 35,26
PtHsp100-18 4 Eucgr.102102.1 9 2,28 991 434 17,56

Eucgr.J01348.1 10 0,15 15,17 99,02 1,18

PtHsp100-20 4 Eucgr.F01600.1 6 0,18 18,12 99,00 141

PtHsp100-22 5 Eucgr.L00637.1 8 0,48 17,96 3742 3,69
PtHsp100-23 5 Eucgr.H04960.1 8 2,34 524 2,24 17,98

Eucgr.H04960.1 8 0,18 17,66 98,98 1,37

PtHsp100-28 6 Eucgr.B04032.1 2 9,36 3,85 041 71,98
PtHsp100-33 6 Eucgr.C01036.1 3 3,09 7,26 2,35 23,30
PtHsp100-35 6 Eucgr.A02599.1 1 2,15 17,95 8,34 16,55

PtHsp100-37 8 Eucgr.J00278.1 10 0,77 8,73 11,29 5,95
PtHsp100-39 9 Eucgr.C04160.1 3 50,66 1,36 0,03 389,71
Eucgr.B02323.1 2 153 013 0,08 11,79

PtHsp100-40 9 Eucgr.B02325.1 2 157 0,13 0,08 12,10
Eucgr.B02324.1 2 145 0,14 0,09 11,14

PtHsp100-41 9 Eucgr.J00203.2 10 3,00 051 017 23,09

PtHsp100-42 10 Eucgr.C04160.1 3 1,24 0,05 0,04 9,50
PtHsp100-43 10 Eucgr.F04462.1 6 1,37 0,14 0,10 10,53
PtHsp100-45 10 Eucgr.B03874.1 2 2,56 012 0,05 19,67
Eucgr.J00483.1 10 187 0,10 0,05 14,36

PtHsp100-47 11 Eucgr.D00296.1 4 1,16 0,10 0,09 8,90
PtHsp100-51 12 Eucgr.A01431.1 1 2,62 044 017 20,14
PtHsp100-52 12 Eucgr.K00303.1 11 157 0,16 0,10 12,08
Eucgr.B00242.1 2 1,61 0,04 0,03 12,39

PtHsp100-53 12 Eucgr.K01256.1 11 6,24 0,06 0,01 47,99
Eucgr.K01258.1 11 580 0,06 0,01 4459

PtHsp100-54 12 Eucgr.K02736.1 11 1,35 0,16 0,12 10,36
PtHsp100-55 12 Eucgr.K02198.1 11 1,78 0,06 0,04 13,69
PtHsp100-56 12 Eucgr.H00243.1 8 2,58 0,22 0,08 19,81
PtHsp100-57 12 Eucgr.A02874.2 1 1,61 0,25 0,16 12,36
PtHsp100-58 13 Eucgr.L00637.1 8 1,68 0,01 0,01 12,92

PtHsp100-59 13 Eucgr.H04217.1 8 1,22 0,15 012 9,37
PtHsp100-60 13 Eucgr.F04107.1 6 158 0,20 0,13 12,17
Eucgr.K00383.1 11 7,01 0,29 0,04 53,95
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EK 34’iin devami; (Eucalyptus grandis)

PtHsp100-62 14 Eucgr.D02441.1 4 123 0,13 0,10 9,44
PtHsp100-65 14 Eucgr.A01933.1 1 1,38 0,06 0,04 10,60
Eucgr.J01348.1 10 47,07 0,25 0,01 362,04

PtHsp100-66 14 Eucgr.H00817.1 8 2,59 0,05 0,02 19,90
PtHsp100-67 15 Eucgr.A01431.1 1 2,04 011 0,06 15,68
PtHsp100-68 15 Eucgr.F04107.1 6 54,18 0,30 0,01 416,80
PtHsp100-69 15 Eucgr.A01496.1 1 167 0,13 0,08 12,86
PtHsp100-70 15 Eucgr.K00303.1 11 149 0,14 0,10 1145
Eucgr.D01797.1 4 2,08 0,15 0,07 15,98

PtHsp100-71 15 Eucgr.K02521.1 11 2,89 0,06 0,02 22,24
Eucgr.B00581.1 2 191 0,10 0,05 14,68

PtHsp100-72 15 Eucgr.K02521.1 11 291 0,06 0,02 2242
Eucgr.B00581.1 2 193 0,10 0,05 14,88

PtHsp100-73 15 Eucgr.B00242.1 2 153 0,04 0,03 11,76
Eucgr.K01256.1 11 6,41 0,06 0,01 49,30

PtHsp100-73 15 Eucgr.K01258.1 11 5,57 0,06 0,01 42,86
Eucgr.K01260.1 11 7,81 0,10 0,01 60,08

PtHsp100-74 15 Eucgr.K02736.1 11 131 0,16 0,12 10,09
PtHsp100-75 15 Eucgr.K02198.1 11 1,80 0,08 0,04 13,86
PtHsp100-76 15 Eucgr.H00243.1 8 2,61 0,22 0,08 20,11
PtHsp100-78 16 Eucgr.B04032.1 2 5,05 0,05 0,01 38,86
Eucgr.K01256.1 11 1,40 0,02 0,02 10,78

PtHsp100-80 16 Eucgr.K01258.1 11 128 0,02 0,02 9,88
Eucgr.B00242.1 2 4,92 0,07 0,01 37,87

Eucgr.B02323.1 2 2,59 0,15 0,06 19,95

PtHsp100-81 16 Eucgr.B02325.1 2 2,85 0,15 0,05 21,96
Eucgr.B02324.1 2 2,53 0,15 0,06 19,46

PtHsp100-82 17 Eucgr.A00078.1 1 1,90 0,16 0,08 14,60
PtHsp100-83 17 Eucgr.J02835.1 10 157 0,13 0,08 12,05
PtHsp100-84 17 Eucgr.J01348.1 10 1,75 0,12 0,07 13,45
Eucgr.A01933.1 1 39,05 0,22 0,01 300,40

PtHsp100-85 17 Eucgr.101982.1 9 172 0,09 0,05 13,26
Eucgr.C02666.1 3 26,48 0,21 0,01 203,66

PtHsp100-86 18 Eucgr.C01036.1 3 164 0,14 0,09 12,65
PtHsp100-89 | scaffold_179 |Eucgr.A01431.1 1 2,34 0,53 0,23 17,96
PtHsp100-90 | scaffold 586 |Eucgr.H04960.1 8 1,53 0,18 0,12 11,74
Ortalama 8,04 1,99 4,33 61,81
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EK 35 Laboratuvar analizlerinde kullanilan tasarlanan primerlerin listesi

(Kuraklik stresi uygulamasi)

Name Forward Primers (5'- 3") Reverse Primers (5'- 3')
PtHsp70-03 ~ ACCCCGCAAATTGAGGTCAC GGGTCTCCTTTGTTGCGGT
PtHsp70-04 CAGAGAGGCAGCAGTGTCTA CTCCCTGCTGTTGCTGTTCA
PtHsp70-09  TTGTGCTGCTGGATGTGACT ATCTGAGGAACCCCTCTCGG
PtHsp70-10 GGTGGTGGGATTGGTAGCAC ATCTGCCCCACAAGCCTATC
PtHsp70-12  AGGGCACTGGTAAATCGGAG CAAACAGCTTCCACCTCCTTG
PtHsp70-16 CGATAAGGGAAGGCTGTCCAA GCACCGTCGCCCTGATAC
PtHsp70-17 CTAGGCACCACCTACTCATGC GCTTTTCAGCAGGACCTGGA
PtHsp70-20 ATGACTCGTGTTCCCAGGGT TGCTGTAGAGAAGACCTGGCT
PtHsp70-23 GCGACAAGCCCATGATTTCAG CGCATCACATTCAGACCAGC
PtHsp70-24 CCTACTCATGCGTCGGTGTT GGGACAACCTTGAAGGACCAA
PtHsp70-25 GAAGCAGTTTTCCGCCGAGG AACTCCAGCGTCCTTTGTGG
PtHsp70-26 ~ ATGCGGTAGTTACTGTCCCTG TCTTCTCGCCAACACTCGTT
PtHsp70-33 GGTGGTGAGTGATGCTGACA CTTCAGGTTCTGGGTTGGCT
18S rRNA TCAACTTTCGATGGTAGGATAGTG CCGTGTCAGGATTGGGTAATTT
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EK 35 Laboratuvar analizlerinde kullanilan tasarlanan primerlerin listesi

(Tuzluluk stresi uygulamasi)

Name Forward Primers (5'- 3') Reverse Primers (5'- 3")
PtsHsp-11 GACCGATGATGCTCTCAATCTC CACCTTAGGCACCACAACCTT
PtsHsp-17 CCTCTACAGATGAGGATGATGC TACCCCTTCTTTGCTAACCCC
PtsHsp-21 CCAAGCTCTTATGCGTTCGTC GGCTTCTTAGGCTCTGGAGG
PtsHsp-36 GGAGATAAAAGAGGGTGAAGATGAG TTCTTCTCCATTCTCTACGCCAT
PtsHsp-38 TTCCCTTCACTAGCACAGCC GCAAAACCCTGCCTTCCTCT
PtHsp40-97 TGCTCTCGGAAATGGCTCAG ACAACCATACACTCCCCAGC
PtHsp40-105 GTCGTTCTTGTCGGGGGTTT GTAAAAACACCTCGCCGCTG
PtHsp40-113 AGCCCAGAGAAGCCTCAAAG GATAGCCTCCTGTATGCGGT
PtHsp40-117 CGATGGGAAAAGAGGCAAGC AGCGGGAGGCTTATCAACAC
PtHsp60-31 AGAAGATCGTCCCTCCCTCC AGCACAGTGTCACCTTCCTT
PtHsp60-33 AGGAAGGAATGTGGTGTTGC GACCCTCAGCGATTAAACCA
PtHsp60-38 AAGGTGCTTGCTGTCAATGC TGGCAGGCTCAATTACTCCAG
PtHsp60-49 CGTGCTCAGCTAGGTGTTGA TATGAGTTGGCGCTTGACAG
PtHsp70-09 CGTGCCTGCTTACTTCAACG CTCCATCACCAACCTCCAGC
PtHsp70-12 CCTCGTGTTGCTGCTGTTTG CCACCTCCTCCATCTTGCTC
PtHsp70-25 GGCTGCGGATGACAAGAAGAA CACCCATGTCACCACCTCCG
PtHsp70-33 GTCATCCCCCATCAAGGCAA GGGGAACCCTAAAAGTCCGT
PtHsp90-02 ACGCCATTGATGAGTACGCC ACTCACCGGTCACCAAACAG
PtHsp90-07 AGGATGTGCTTGGTGACAGG CATCAGCCCTCTTCCTCAGC
PtHsp90-09 GGTTGGTCTGCGAACATGGA CCCTCTGCTGCCTCTTCCTTAT
PtHsp90-12 GCTCTGCTAACCTCTGGCTT CTCTCCTCAGCACCGTCTTC
PtHsp100-06 ATGTTCGGCAGTACCCAAAG CCTCAAAGCGTAGGACAAGC
PtHsp100-11 GCATCAGCTCAAAGTGGTGA AGAGGATTGCTCGGAACTCA
PtHsp100-21 GCTTTAGCAGCGATGACAGC AGCATCCCAGCTTCAACACA
PtHsp100-32 CCCTGGAACAGGTAAGACCA CTCCCTCTGCTTCTGCAATC
PtHsp100-75 AGCAAGGGCAGGACTGTAGA TCCTCTGTCACCAGGCTCTT
PtHsp100-80 GATGTTGAGGATGAGGTGGCA CGGATCGGACCCAGCACTA

18S rRNA

TCAACTTTCGATGGTAGGATAGTG

CCGTGTCAGGATTGGGTAATTT
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EK 35 Laboratuvar analizlerinde kullanilan tasarlanan primerlerin listesi

(Kadmiyum stresi uygulamasi)

Name Forward Primers (5'- 3") Reverse Primers (5'- 3)
PtsHsp-03 CAATGTTCCTGCCTCAACTGG ACCTGCGTAAAAACTTGCCG
PtsHsp-13 GGGTGCTTCAGATTAGCGGA ACCCCGTTCTCCATAGAAGC
PtsHsp-44 GAGGACTCGAATAGCCACCAAC CCTCATCCTCCTGTCCCCAATA
PtsHsp-54 GTCTTCGTCATCTGCCCCTT AACCTCCCCTCTTGTCCTGT
PtHsp40-17 GCGTCTTTCAGCTCCTCCTC TATTTGCGTGGCATTGCGGG
PtHsp40-36 TGAGCCAAACGAAGCCTAGC GTTGCTGCTGTTCCACCCCTA
PtHsp40-69 AGACGGCGACTAACGAGGTA TCCGATGGAAGCCCCAACTC
PtHsp40-117  CGATGGGAAAAGAGGCAAGC AGCGGGAGGCTTATCAACAC
PtHsp60-06 TTTGACGGAATTGAACGGCT AAAACCCTGCTGTCATTAACGG
PtHsp60-12 AGGTCTGTGCCATTACTCCT TGACACTGTGACCTTAGCAG
PtHsp60-33 GGAAGCTCTGGCTCCAATCA TAGTAGCAGTGCCCAACACC
PtHsp60-42 CCTCTTGCCTTCCCTCAACA ACATTACGCCCGTTAGGTCC
PtHsp70-09 AGTGCTGGAGGTTGGTGATG TCAGGGTGGTCTCAATGTGC
PtHsp70-21 GCCTTTTCCTGAACCACAGAGTC  ACCTTTGAGTCACGCAAGCAC
PtHsp70-24 CACCACCATTCCCACCAAGA TAGGTGCTGGAGGAATGCCA
PtHsp70-28 GCCCTGAGGAGATTAGTGCC ATCCTCGCAACTCTCACACC
PtHsp90-02 AAGAGTGGTGACGAGCTGAC CCCACGGCGTACTCATCAAT
PtHsp90-07 GGCACAAGCACTGAGGGATA CCCTCCTCAGCAGCATCTTC
PtHsp90-10 GTCACCCTGTGTCCTTGTGT CATCATCCTGGTTGCTCCTG
PtHsp90-12 CCTCGTGTTGCTGCTGTTTG CCACCTCCTCCATCTTGCTC
PtHsp100-22  CATTGGTAGCAAGCGTGGC TTTCCTGCAGTAGAGCGTCC
PtHsp100-29  GCACATCAAAGAAGGGGTTGC TAGCAGAGGGGGAACAAGGT
PtHsp100-51  TGGTGATTCTTCCTCTGCGG CATCGCCAAACCACTTGCTC
PtHsp100-71  GTGGTAGGACAGGACCAAGC TCCCACATACCCAGGAGGAG

18S rRNA

TCAACTTTCGATGGTAGGATAGTG

CCGTGTCAGGATTGGGTAATTT
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EK 36 Tanimlanan PtHsps genlerinin filogenetik siniflandirilmas
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EK 37 Tuz stresi uygulanan kavak klonlarinin fotograflari

(GEYVE Klonlar)

KONTROL 14. GUN 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 37’in devamu;

(1-214 Klonlar)

KONTROL 14. GUN 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 37’in devamu;

(N.03.368 A Klonlar)

KONTROL 14. GUN 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 37’in devamu;

(SAMSUN Klonlari)

KONTROL 14. GUN 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 38 QRT-PZR deney sonucunda elde edilen “Erime Egri” grafikleri

-Kuraklik stresi-N.03.368A-N.62.191
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EK 38’in devamu;

-Tuzluluk stresi-1-214

Melting Peaks

8

11.003-

:

66 6 70 72 74 7 78 80 82 e 8 e 90 92 94 9%
Temperature (*C)

§

-(ddT) Fluorescence (465-510)
» @ 0 oR
8§ 88888

§

2003

Klonu-

Melting Peaks

80
Temperature (*C)

-Tuzluluk stresi-N.03.368A Klonu-

Melting Peaks

Melting Peaks

15.014] 20510
13514 18510]
12014 16510}

g 10.514] ﬁ 145104

2 3

% go14 £ 12510]

Iy 8

5 7514 gm.su}

5 eon 5 esio|

b =

g 4514 £ 891

K 3

T 2014 T 46107
1514 2519
di 0510]

388

E6 68 70 72 74 7% 78 80 82 84 86 83 0 R 94 %
Temperature (*C)




EK 38’in devamu;

-Tuzluluk stresi-Samsun Klonu-
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EK 39 Kadmiyum stresi uygulanan kavak klonlarinin fotograflar

-Geyve Klonlari-

KONTROL 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 39’un devami;

-N.03.368 A Klonlari-

KONTROL 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 39’un devami;

-1-214 Klonlari-

KONTROL 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 39’un devami;

-Titrek Kavak Klonlari-

Titrek K.

KONTROL 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 39’un devami;

-Samsun Klonlari-

KONTROL 28. GUN
STRES UYGULAMASI
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EK 40 QqRT-PZR deney sonucunda elde edilen “Erime Egri” grafikleri
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EK 40

gRT-PZR deney sonucunda elde edilen “Erime Egri” grafikleri

-Kadmiyum Stresi-1-214 Klonlari-
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EK 40 qRT-PZR deney sonucunda elde edilen “Erime Egri” grafikleri
-Kadmiyum Stresi-Samsun Klonlari-
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