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Yüksek Lisans  

LEA (LATE EMBRYOGENESIS ABUNDANT) GENLERĠNĠN KAVUN 

(Cucumis melo L.) VE KARPUZ (Citrullus lanatus) TÜRLERĠNDE 

TANIMLANMASI, BĠYOĠNFORMATĠK ANALĠZLERĠ VE KURAKLIK 

STRESĠ ALTINDA GEN ĠFADE ANALĠZLERĠNĠN ĠNCELENMESĠ 
 

 

Sibel KARA 

Kastamonu Üniversitesi  

Fen Bilimleri Enstitüsü  

Genetik ve Biyomühendislik Ana Bilim Dalı 

 

DanıĢman: Doç. Dr. M. Cengiz BALOĞLU 

LEA genleri çeĢitli stres faktörlerine karĢı önemli fonksiyonlara sahip olan geç yanıt 

veren genlerdir. Kavun ve karpuz genomları yayınlanmıĢ olmasına rağmen LEA 

gen ailesi ile ilgili çalıĢmalar yok denecek kadar azdır. Bu çalıĢmada kavun ve 

karpuz türlerindeki LEA gen ailesi üyeleri biyoinformatik programlarla kapsamlı bir 

Ģekilde incelenmiĢtir. Kavunda 61, karpuzda ise 73 LEA geni tanımlanmıĢtır. En 

yüksek ortolog gen oranları kavun ile soya arasında %63, karpuz ile kavak arasında 

%71 iliĢki saptanmıĢtır. Diğer türlerdeki LEA genleriyle segmental ve tandem 

duplikasyonlar belirlenmiĢtir. Ġki tür için korunmuĢ miRNA‘lar in silico olarak 

analiz edilmiĢtir. Kavunda 21 farklı miRNA‘nın 21 CmLEA geni; karpuzda ise 22 

farklı miRNA tarafından 21 ClLEA geninin hedeflendiği görülmüĢtür. Ġki türün 

SRA veritabanından transkriptom analizi yapılmıĢtır. Kavunun farklı çeĢitlerinde 

tuz stresi altında CmLEA genlerinin ifadesinin çoğunlukla arttığı gözlenmiĢtir. 

ClLEA genlerinin ifade seviyesinin floem dokudakilerin vasküler dokulardakine 

göre arttığı tespit edilmiĢtir. Ayrıca bu çalıĢmada kuraklık stresi altında LEA gen 

ailesi üyeleri olan kavunda CmLEA 42, CmLEA 43; karpuzda ise ClLEA 46, ClLEA 

48‘in gen ifade seviyesi Real Time PZR analizi ile incelenmiĢtir. Ġki bitki türünde 

kuraklık stresi altında yaprak ve köklerden 0., 3., 12. ve 24. saatte örnekleme 

yapılmıĢtır. EĢ zamanlı PZR sonuçlarına göre yaklaĢık olarak kavunda CmLEA 42 

geni yaprakta 24. saatte 4 kat; kökte 3. saatte 1,5 kat; CmLEA 43 geni 24. saatte 

yaprakta 2,5 kat, kökte 24. saatte 3 kat gen ifadesi artmıĢtır. Karpuzda ise ClLEA 46 

geni yaprakta 3. saate 2,5 kat, kökte 12. saatte 1,2 kat; ClLEA 48‘de ise yaprakta 3. 

saatte 1,2 kat, kökte 3. ve 24. satte 1,5 kat bir artıĢ göstermektedir. ÇalıĢmamız LEA 

genlerinin, kavun ve karpuzda kuraklığa yanıt mekanizmasının açığa 

çıkarılmasında öncü bir çalıĢma olabileceği gibi gelecekteki çalıĢmalara da farklı 

bir perspektif oluĢturabilir. 
 

Anahtar Kelimeler: Kavun, karpuz, LEA, biyoinformatik, kuraklık stresi, 

PEG, qRT-PCR, gen ifadesi, transkriptom analizi. 
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ABSTRACT 

MSc. Thesis 

IDENTIFICATION, BIOINFORMATICS ANALYSIS OF LEA (LATE 

EMBRYOGENESĠS ABUNDANT) GENES IN MELON (Cucumis melo L.) AND 

WATERMELON (Citrullus lanatus) AND GENE EXPRESSION ANALYSIS 

UNDER DROUGHT STRESS CONDITION 
 

Sibel KARA 

Kastamonu University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences  

Department of Genetics and Bioengineering 

 

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. M. Cengiz BALOĞLU  

LEAs which are late responsive genes, have important functions in response to 

various stress factors. Although genomes of melon and watermelon have been 

published, there is a little information about LEA gene family in these species. LEA 

gene family members in melon and watermelon species were examined in a 

comprehensive manner with bioinformatics tools. A total of 61 and 73 LEA genes 

have been identified in melon and watermelon, respectively. The highest 

orthologous genes rates were observed with melon and soybean (%63); watermelon 

and poplar (71%). The highest orthologous genes rates were observed with melon 

and soybean (%63); watermelon and poplar (71%). In silico conserved miRNAs 

analysis was preformed for two species. It was shown that 21 different CmLEA and 

ClLEA genes were targeted with 21 and 22 different miRNAs, respectively. Two 

species of transcriptome analysis was made from SRA databases. When compared 

to different melon varieties under salt stress condition, gene expression of CmLEA 

genes were generally up-regulated. Gene expression of ClLEA genes were 

significantly increased in phloem tissue rather than vascular tissue. Furthermore, 

gene expression levels of LEA gene family members including CmLEA 42, CmLEA 

43 in melon and ClLEA 46, ClLEA 48 in watermelon were examined by Real Time 

PCR. Leaves and roots from two plant species under drought stress at 0, 3, 12 and 

24 hours were sampled. Expression level of CmLEA 42 gene increased to 4 folds in 

the leaves (24th hours) and 1,5 folds in the roots (3rd hours). CmLEA 43 gene 

expression raised to 2,5 folds at 24th hours in leaves and 3 folds at 24th hours in 

roots. In watermelon, ClLEA 46 gene expression increased to 2,5 folds in the leaves 

(3rd hours) and 1,2 folds in the roots (12th hours). ClLEA 48 gene expression raised 

to 1,2 folds at 3rd hours in leaves and 1,5 folds at 24th hours in roots. This research 

may be a pioneer work for uncovering of drought- response mechanism in melons 

and watermelons and may provide a different perspective for the future studies. 
 

Key Words: Melon, watermelon, LEA, bioinformatics, drought stress, PEG, 

qRT-PCR, gene expression, transcriptome analysis. 
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1. GĠRĠġ 

Cucurbitaceae familyası, 119 cins ve 825 türü içerisinde barındırmaktadır (Jeffrey, 

2005; Sarıjlu, 2011). Kavun (Cucumis melo) ve karpuz (Citrullus lanatus) dünya 

üzerinde sıcak bölgelerde yayılıĢ gösteren, yüksek ekonomik değere sahip olan 

Cucurbitaceae familyasının iki farklı türüdür. Kavun, sağlık açısından bakıldığında 

içerisinde doğal vitamin, mineral ve pigment içeriği barındıran antioksidan ve anti-

inflamatuvar özellikleri olan bir bitkidir. Bu sebeplerden dolayı oldukça fazla 

tüketilmektedir. Bilhassa da A ve C vitamini, potasyum ve B6 vitamini deposudur. 

Kavun hastalıkların önlenmesine katkısı olan, antioksidan özellikli fitokimyasallar ve 

bir grup karotenoidi yapısında barındırmaktadır (Van Kappel vd., 2001; Vouldoukis, 

2004; Solval vd.,2011; Kubilay, 2014). Karpuz ise kırmızı renkli diğer meyve 

çeĢitlerine göre daha fazla likopen içermektedir. Likopen, kalp krizi ve bazı kanser 

türlerinin önlenmesi için yararlı olduğu düĢünülmektedir (Güner ve Wehner, 2004). 

Karpuzun kabukları hayvan beslenmesinde, çekirdekleri ise kozmetik ve ilaç 

sanayinde kullanılmaktadır. Karpuz çekirdeğinin besleyici yönü üzerine yapılan 

araĢtırmalar sonucunda gıda alanında tüketilmesi öngörülmüĢtür (GüneĢ ve AĢkın, 

2016). 

Kavun ve karpuz, dünyada ve ülkemizde en çok üretimi yapılan tarım ürünleridir 

(TaĢkaya ve Keskin, 2004). Türkiye‘de doğal olarak yayılıĢ gösteren, iki türün 

üretimi ve ihracatı açısından da bakıldığında ülkemiz dünya genelinde oldukça 

önemli bir yere sahiptir. FAO verilerine göre dünya sıralamasında ülkemiz 2013 

yılında kavun üretiminde 1 699 500 tonla ikinci sırayı alırken, karpuz üretiminde ise 

3 887 324 tonla üçüncü sırada yer almaktadır (URL-1, 2013). Türkiye, kavun 

üretiminde dünya sıralamasında ikinci sırada yer alsada 1993 yılında yapılan üretim 

miktarıyla 2013 yılındaki üretim miktarı birbirine çok yakındır. Karpuzda ise son 20 

yılda dünya sıralamasında ikinci sırada yer alırken sadece 2013 yılı üretimi ile 

üçüncü sıralara gerilemektedir. 
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Küresel ısınma sonucunda oluĢabilecek olumsuz iklim Ģartları açısından ülkemiz, 

risk grubu ülkeler arasında olduğu tahmin edilmektedir (Kapluhan, 2013). Ġklim 

değiĢikliğine nedeniyle artması öngörülen ciddi kuraklık olaylarının sonucunda 

atmosferik evaporasyon kayıplarının artacağı düĢünülmektedir (Teuling vd., 2013; 

Örs ve Ekinci, 2015). Bu durumda birçok kültür bitkiside verimlerin düĢmesine 

neden olacağı su götürmez bir gerçektir. Bu zararlarden etkilenmemek için kuraklık 

stresine karĢı oluĢan mekanizmanın açıklığa kavuĢması gerekmektedir.  

Kuraklık stresi, tüm organizmaların yaĢam döngüsünü olumsuz bir Ģekilde 

etkilemektedir. Bitkinin çimlenmeden sonraki erken dönemlerinde oluĢabilecek 

kuraklık stresinde, bitkide kök sistemi iyi geliĢmediği için geri dönüĢümü olmayan 

yıkıcı zararlar verebilir (Duque vd., 2013). Bu koĢulların atlatılmasında bitkilerde 

fizyolojik, hücresel ve moleküler olmak üzere bir dizi yanıtın oluĢmasına neden 

olmaktadır (Dilek, 2013; Amara vd., 2014).  

Organizmalar stres koĢullara karĢı enzim aktivitesinde değiĢiklik ve gen ifadesinin 

düzenlenmesi gibi birçok mekanizmayla hayatta kalmaya çalıĢırlar. Adaptasyon 

aĢamasında çok sayıda gen indüklenebilmektedir (Dilek, 2013). Bitki 

adaptasyonunda en önemli nokta; karmaĢık gen etkileĢimlerini içeren çoklu 

yanıtların aktivasyonunu ve çok sayıda moleküler yolaklarla karıĢmasıdır (Umezawa 

vd., 2006; Basu, 2012; Duque vd., 2013). Stres koĢullarına tolerans birden fazla gen 

tarafından kontrol edildiğinden bunların klasik ıslah yöntemleriyle belirlenmeside 

mümkün değildir (URL-2, 2005). Son yıllarda çalıĢmalar abiyotik stres koĢulları 

altında bitkilerde oluĢan yanıtın farklı bileĢenleri ve moleküler faktörlerin 

aydınlatılması üzerinde durulmaktadır (Duque vd., 2013). Kuraklık stresinin 

oluĢabilecek zararların önüne geçilebilmesinde LEA genlerinin gen ifade sisteminin 

anlaĢılması büyük önem arz etmektedir. Bir bitkide LEA proteinlerinin varlığı 

kuruma, tuzluluk ya da dondurucu koĢullarla indüklenebilen dehidrasyona karĢı 

hücresel toleransla iliĢkilendirilir (Dilek, 2013).  

Kavun genom dizisi yayınlanmıĢ olmasına rağmen bu bitkideki kuraklık stresi 

altında LEA genlerinin ifadesi daha önce hiç çalıĢılmamıĢtır. Karpuzda ise 2015 
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yılında tek bir LEA geninin kuraklık, düĢük sıcaklık, tuzluluk ve ABA stresine maruz 

bırakılarak gen ifadesi incelenmiĢtir.  

Biyoinformatik yöntemlerden homoloji analizinde bir atadan gelmiĢ olan canlılarda 

ortak genetik özellikler (değiĢim göstermeyen ve korunmuĢ karakterler) ve yeni 

oluĢmuĢ özellikler yani mutasyon veya rekombinasyon gibi olaylar tespit 

edilebilmektedir. Genler bu özelliklerine göre paralog ve ortolog gen olarak ikiye 

ayrılmaktadır. Farklı türlerde bulunan benzer dizilere veya fonksiyonlara sahip 

homolog dizilere ortolog diziler veya genler denilmektedir. Paralog diziler veya 

genler duplikasyon sonucu meydana gelen aynı tür içerisinde atadan gelen homolog 

dizilerden oluĢmaktadır (Ġnal, 2011).  

Bu tez çalıĢmasında biyoinformatik yöntemlerle kavun ve karpuz bitkilerindeki LEA 

gen ailesi üyelerini tespit edilerek LEA protein ailesi üyelerinin genomdaki dağılımı, 

LEA proteinlerindeki korunmuĢ motiflerinin tanımlanması, tahmini üç boyutlu 

yapılarının incelenmesi ve diğer bitki türlerinde bulunan LEA proteinleri ile ortolog 

iliĢkiler ve karĢılaĢtırılması ve korunmuĢ miRNAların saptanması hedeflenmiĢtir.  

Deneysel çalıĢmalarda kuraklık stresi altında kavunda (Cucumis melo) CmLEA 42 

(MELO3C020416P1), CmLEA 43 (MELO3C021179P1); karpuzda (Citrullus 

lanatus) ise ClLEA 46 (Cla012811) ile ClLEA 48 (Cla021949)‘in LEA genlerinin 

ekspresyon seviyesi araĢtırılmıĢtır. Kavun ve karpuz tohumları hoagland solüsyonu 

ile belli bir olgunluğa eriĢince kadar yetiĢtirilmiĢtir. Ġki bitki türünde de yaprak ve 

köklerden kontrol grubu için örnekleme yapılmıĢtır. Kuraklık stresi oluĢturmak için 

%10‘luk PEG solüsyonu 3., 12. ve 24 saatte verilerek bir örnekleme yapılmıĢtır. 

Örneklere daha sonra sırası ile RNA izolasyonu, DNAz ile muamele ve cDNA 

sentezi gerçekleĢtirilmiĢtir. LEA genlerinin PZR ile optimizasyonu yapıldıktan sonra 

LEA genlerinin Real Time PZR ile analizleri ile gen ekpresyonunun seviyeleri tespit 

edilmesi amaçlanmıĢtır.  
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1.1. Kavun ve Karpuz Hakkında Genel Bilgiler 

1.1.1. Kavun (Cucumis melo) 

Kavun, 480 milyon baz çifti barındıran genoma (2n = 24) sahip olan kabakgiller 

familyasından tek yıllık bir bitki türüdür (Barbazuk vd, 2007; Dönmez vd., 2015). 

Kavun genomu 12 adet kromozom içermektedir. Gövdesi, tüylü ve sürünücü olan 

sarılıcı kollara sahiptir (Saygılı, 2005). Kavunun gövdesi büyüme döneminde otsu, 

yuvarlak ve sert tüylere sahip bir yapıyken daha sonra kısmen odunlaĢarak çok köĢeli 

bir görünüm alır ve tüyleri azalır (MEB, 2011). Kavunda kök sistemi uygun 

koĢullarda toprak yüzeyine yakın bir Ģekilde geliĢim göstermektedir. Kökleri kazık 

ve saçak köklerin kombinasyonundan oluĢmaktadır. Kazık kök, 90 cm‘e kadar 

uzayabilirken, saçak kökler 45 cm‘e kadar uzabilmektedir. Yaprakları yeĢil veya 

koyu yeĢil, oldukça iri, girintili ve çıkıntılı, yüzeyi de hafifçe tüylüdür. Kavunun 

çiçekleri erkek ve diĢi çiçek veya erselik çiçek tipleri olmak üzere iki tiptir. Erkek 

çiçekler ana kollar üzerinde bulunurken, diĢi veya erselik çiçekler ise yan kollar 

üzerinde yerleĢmiĢtir (Özgür, 1995). Kavunun çiçekleri ve çekirdekleri sarı renkte 

olup meyveleri oldukça iri yapılıdır (ġekil 1.1). 

 

ġekil 1.1. Kavun bitkisinin Ģematik gösterimi (URL-3, 2002) 
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1.1.1.1. Kavunun tarihçesi 

Kavun (Cucumis melo L.) diğer bitkilerle kıyaslandığında yeni kültür tarihine 

sahiptir. M.Ö. 3000 tarihinden daha önce bir tarihte bu türün kültüre alınmıĢ 

olabileceği düĢünülmektedir. Fakat M.Ö. 2400‘ lü yıllara ait eserler üzerinde kavuna 

benzer meyve figürlerine rastlanmıĢtır. Ayrıca Çin‘ de Ch‘ian Shan Yang bölgesinde 

yapılan kazılarda tarihi tam netleĢmese de bazı kavun tohumları görülmüĢtür. 

Bitkinin kökenine dair modern bilgiler 1882 yılında De Candolle ile baĢlamıĢ olup, 

kavunun gen merkezinin batı Afrika ve Hindistan olduğunu ileri sürmüĢtür. Fakat 

kültürün her iki kıtada farklı zamanlarda baĢladığını belirtmiĢtir. 1897 yılında 

Hooker‘e göre kavunun ilk gen merkezi Afrika, ikinci olarak gen merkezi ise Ġran, 

Hindistan, Rusya ve Çin‘ dir (Candan ve Kesercioğlu, 2012). 

1.1.1.2. Kavunun sınıflandırılması 

Kavun, Cucurbitales takımından Cucurbitaceae familyasına ait olan bir kültür 

bitkisidir (Tablo 1.1). Sistematikçiler, kavunun sınıflandırmasını yaparken farklı 

tasnifleme yolları izlemiĢlerdir. Bunlardan bazıları kavunun altı farklı varyete 

grubuna ayırmaktadır (Özgür, 1995). 

Tablo 1.1. Kavun (Cucumis melo) sınıflandırılması (MEB, 2011) 

Domain Eukarya (Ökaryotlar) 

Alem Plantae 

Altalem Tracheobionta 

Bölüm Magnoliophyta 

(Kapalı tohumlular) 

Sınıf Magnoliopsida 

(Ġki çenekliler) 

Takım Cucurbitales 

Familya Cucurbitaceae (Kabakgiller) 

Cins Cucumis 

Tür Cucumis melo 

 

1.1.1.3. Kavunun ekonomik önemi 

Kavun, farklı iklimlerde yetiĢebilme kabiliteyinden dolayı dünyada geniĢ bir tarımsal 

üretim alanına sahiptir. Dünyada kavun üretimini yapan baĢlıca beĢ ülkenin üretim 

miktarı ve üretimdeki payı Tablo 1.2‘ de verilmiĢtir. Kavunun 2013 yılı FAO 
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verilene göre dünya genelinde toplam 29 462 541 ton üretimi yapılmaktadır. Bu 

üretimde Çin %48,6‘ lık payla en büyük üreticidir. Ülkemiz ise Çin‘den sonra 

%5,8‘lik payla ikinci sırada yer almaktadır. Özellikle FAO verilerine göre 2003 ile 

2013 yılları arasında dünya kavun üretiminin ortalaması alındığında, Çin‘den sonra 

ülkemiz ikinci sırayı korumaktadır. 

Tablo 1.2. Dünya kavun üretiminde ilk 5 ülkenin 2013 yılı üretim rakamları ve dünya 

üretiminden aldıkları pay (FAOSTAT) 

 
 Ülke Üretim Miktarı 

(ton) 

Üretimdeki payı 

(Yüzde) 

1 Çin 14 336 814 % 48,6 

2 Türkiye 1 699 550 %5,8 

3 Ġran 1 501 411 %5,09 

4 Mısır 1 020 679 %3,4 

5 Hindistan 1 000 000 %3,39 

Toplam üretim hacmi 29 462 541 % 100 

 

Ülkemizin yıllara göre kavun üretimimn ortalaması Tablo 1.3‘ te verilmiĢtir. Türkiye 

son beĢ yılda ortalama 793 382 dekar alanda 1 692 629 ton üretim yapmaktadır 

(URL-4, 2015). Ülkemizde yüksek üretim hacmi ile kavun stratejik ürünler arasında 

sayılabilir (Çelik ve Çelik, 2012). Dolayısıyla kavun üretimini arttırmaya yönelik 

tüm çalıĢmalar büyük önem teĢkil etmektedir. 

Tablo 1.3. Ülkemizde yıllara göre kavun üretimi ve ekilen alan. (URL-1,2016; URL-4, 2015) 

Yıllar Üretim (Ton) Ekilen Alan (Dekar) 

2004 1 750 000 926 350 

2005 1 825 000 925 430 

2006 1 765 605 887 144 

2007 1 661 130 849 185 

2008 1 749 935 854 895 

2009 1 679 191 826 373 

2010 1 611 695 795 713 

2011 1 647 988 800 794 

2012 1 688 687 796 417 

2013 1 699 550 787 687 

2014 1 707 302 791 488 
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1.1.1.4. Kavunun yetiştiği iklimsel koşullar ve toprak isteği 

Kavun ılık ve sıcak iklimler de yetiĢmektedir. Uzun bir geliĢme süresi 

bulunmaktadır. Bu süre zarfınca güneĢli, sıcak ve kuru bir hava ile yeterli toprak 

nemi olan yerlerde verimli bir geliĢim göstermektedir (Saygılı, 2005). Nemli yerlerde 

yetiĢtiklerinde ise mantar hastalıklarından etkilenerek meyve kalitesinde düĢüĢler 

yaĢanır (URL-5, 2007). 

Kavununun toprak isteği derin, geçirgen, humus ve besin maddelerince oldukça 

zengin, kumlu-tınlı veya tınlı-kumlu topraklardır. Ülkemizde nehir kenarlarındaki 

topraklarda, rutubetçe zengin veya geliĢme dönemlerinde düzenli sulama yapılan 

yerlerde daha verimli mahsuller alınabilmektedir. Toprağın asitliği yüksek olan 

yerlerde kavun iyi bir geliĢme gösteremez. Kavun yetiĢtirmek için en elveriĢli 

toprağın pH‘ı 6,0- 6,7 arasında olması gerekir (MEB, 2011).  

Kavun tohumunun çimlenebilmesi için toprak sıcaklık isteği minimum 15,5 ºC, 

optimum 24–35ºC, maksimum 38ºC‘dır. Kavun tohumları 8 ila 10 günde çimlenerek 

kök salmaya baĢlar. Hipokotil uzamaya devam eder ve toprak yüzeyine tohum 

kabuğu ile ilerler. Çoğunlukla tohum kabuğu toprakta kalır. Kotiledon yaprakların 

olgunlaĢması toprak yüzeyine çıkmalarından itibaren 5 ila 7 gün sonrasındadır. 

Sürgün ucu belirginleĢmeye baĢladığında köklerin geliĢimi hızlanarak 2 veya 4 köklü 

bir görünüm oluĢur. Ġlk yaprak geliĢiminden sonra 15–20 gün içinde 4–5 yapraklı bir 

yapı kazanır (URL-5, 2007). 

1.1.2. Karpuz (Citrullus lanatus) 

Karpuz, 424 milyon baz çifti genom büyüklüğüne sahip olan, 11 kromozomlu, 

dikotil, tek yıllık bir bitki türüdür (Güner ve Wehner, 2004). Yaprakları yer yer kısa 

veya uzun bir sapla gövdeye bağlanan oymalı, loplu bir görünümdedir. Genellikle 

yaprak beĢ parçadan oluĢmaktadır. Yaprakları diğer kabakgiller üyelerine göre daha 

tüysüz bir yapıdadır (URL-6, 2009). Sürünücü gövdesi ile toprak yüzeyinde 

yayılarak büyümektedir. Karpuzlarda biyolojik açıdan sapları daha uzun erkek 

çiçekler çoğunluktayken, diĢi çiçekler erkek çiçeklere nazaran biraz daha büyük, 

sapları daha kısa, kalın ve yüzeyleri hafifçe tüylüdür. Az miktarda erselik çiçek 
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durumlarına rastlanır. Tohum renkleri ve boyutu türlere göre farklılık göstermektedir 

(MEB, 2008). 

1.1.1.1. Karpuzun tarihçesi 

Karpuz yetiĢtiriciliği, Orta Doğu ve Afrika‘da oldukça uzun bir geçmiĢe sahiptir. 

10.yüzyılda karpuzun Çin ve Rusya‘da yetiĢtirilmeye baĢlandığı düĢünülmektedir. 

Karpuz 16. yüzyıldan itibaren Ġspanyollar, Avrupa‘lı göçmenler ve Afrika‘lı köleler 

sayesinde yeni dünya ile tanıĢmıĢtır (Robinson ve Decker- Walters 1997; Sarı vd., 

2007). 

1.1.1.2. Karpuzun sınıflandırılması 

Cucurbitales takımından Cucurbitaceae familyasına ait Citrullus cinsine ait bir türdür 

(Tablo 1.4). Afrika, Asya ve Akdeniz‘in sıcak bölgelerinde yetiĢen Citrullus cinsi 4 

diploid (n=11) türü içerisinde barındırmaktadır (Jeffrey, 1975; Whitaker ve Davis, 

1962; Robinson ve Decker- Walters 1997; Sarı vd., 2007). Bunlar; Citrullus lanatus, 

Citrullus colocynthis, Citrullus eccirrhous, Citrullus rehmii (Sarı vd., 2007). 

Tablo 1.4. Karpuz (Citrullus lanatus) sınıflandırılması (URL-7, 2016) 

Domain Eukarya (Ökaryotlar) 

Alem Plantae 

Altalem Tracheobionta 

Bölüm Magnoliophyta 

(Kapalı tohumlular) 

Sınıf Magnoliopsida 

(Ġki çenekliler) 

Takım Cucurbitales 

Familya Cucurbitaceae (Kabakgiller) 

Cins Citrullus 

Tür Citrullus lanatus 

 

1.1.1.3. Karpuzun ekonomik önemi 

FAO verilerine göre dünyada yaĢ sebze üretiminde en çok üretimi yapılan ikinci 

sebze karpuzdur. Dünyada karpuz üretimini yapan baĢlıca beĢ ülkenin üretim miktarı 

ve üretimdeki payı Tablo 1.5‘ te verilmiĢtir. 2013 yılında ortalama karpuz üretiminde 

Çin 72 943 838 tonla birinci, Ġran 3 947 057 tonla ikinci, Türkiye ise 3 887 324 tonla 
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üçüncü sırada yer almaktadır. Karpuz üretiminde 2003 ile 2013 yılları arasındaki 

üretimin ortalaması alındığında, 3 903 506 tonla ülkemiz ikinci sırada yer almaktadır. 

Fakat ülkemizin 2013 yılında karpuz üretimi ortalamanın üstünde olmasına rağmen, 

dünya karpuz üretiminde üçüncü sıraya gerilemiĢtir. 

Tablo 1.5. Dünya karpuz üretiminde ilk 5 ülkenin 2013 yılı üretim rakamları ve dünya 

üretiminden aldıkları pay (FAOSTAT)  

 

 

 

 

 

 

 

Ülkemizin yıllara göre karpuz üretimi Tablo 1.6‘ da verilmiĢtir. Ülkemizde son beĢ 

yılda 965 302 dekar alanda ekimi yapılıp 3 915 657 ton karpuz üretimi yapılmıĢtır 

(URL-4, 2015).  

Tablo 1.6. Ülkemizde yıllara göre karpuz üretimi (FAOSTAT; URL-4, 2015) 

Yıllar Üretim miktarı 

(Ton) 

Ekilen Alan 

(Dekar) 

2004 3 825 000 1 170 740 

2005 3 970 000 1 165 460 

2006 3 805 306 1 090 219 

2007 3 796 680 1 082 076 

2008 4 002 285 1 096 112 

2009 3 810 205 997 205 

2010 3 683 103 956 598 

2011 3 864 489 979 644 

2012 4 022 296 977 322 

2013 3 887 324 979 458 

2014 3 885 617 954 627 

 

1.1.1.4. Karpuzun yetiştiği iklimsel koşullar ve toprak isteği 

Karpuz bitkisinin en iyi yetiĢebildiği topraklar iyi havalanabilen, derin, su tutma 

kapasitesi fazla olan, kumlu, kumlu-tınlı özelliklerdedir. Karpuz, çoğu kültür 

  Ülkeler Üretim miktarı 

(ton) 

Üretimdeki payı 

(yüzde) 

1 Çin 72 943 838 %66,7 

2 Ġran 3 947 057 %3,6 

3 Türkiye 3 887 324 %3,6 

4 Brezilya 2 163 501 %1,9 

5 Mısır 1 894 738 %1,7 

Toplam üretim hacmi 109 278 714 100 
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bitkisinin tersine, toprak asitliğine karĢı dayanıklılık göstermesinden dolayı hafif 

asitli topraklarda da yetiĢtirilebilmektedir. YetiĢtiği en elveriĢli toprak pH‘ sı 5,0-6,5 

olmasına rağmen pH 5,0 olan topraklarda iyi sonuçlar alınabilmektedir (MEB, 2008).  

Ilık iklim bitkisi olan karpuz soğuklardan oldukça etkilenmektedir. Bu nedenle 

ilkbahar ve sonbahar ayları arasındaki koĢullarda yetiĢtirilebilir. Tohum ekiminde 

toprak sıcaklığının minimum 12˚C ve bunun üzerinde olması gerekir. Sıcak ve nemli 

ortamlarda çeĢitli zararlı ve hastalıklardan çabucak etkilenmektedir (MEB, 2008). 

1.2. Bitkilerde Stres Kavramı  

Organizmaların optimum Ģartların dıĢında elveriĢli olmayan herhangi bir çevre 

faktörüne stres, elveriĢsiz bir çevre faktörüne karĢı bitkinin hayatta kalabilme 

yeteneğine ise stres direnci adı verilmektedir (Levitt, 1980; Çırak ve Esendal, 2003). 

Canlılar âlemine göre bitkiler aktif hareket edememeleri ve bağımlı olarak 

yaĢadıkları çevre koĢullarındaki değiĢikliklerden olumsuz etkilenmelerinden dolayı 

diğer organizmalara göre çok daha fazla etkilenmektedirler. YaĢam döngüleri 

boyunca gerçekleĢebilecek olan kuraklık, tuzluluk, aĢırı yağıĢ, sıcaklık veya soğuk 

gibi iklimsel faktörlere bağlı abiyotik stres koĢulları altında bitkinin büyümesi ve 

geliĢmesini doğrudan etkilemektedir (Taiz ve Zeiger, 2010; Öztürk, 2015).  

Stres faktörleri iki farklı Ģekilde sınıflandırılabilirler (ġekil 1.2); biyotik ve abiyotik 

stres faktörleri. Biyotik stres faktörleri, mikroorganizmaların enfeksiyonu ve zararlı 

hayvanların saldırıları sonucunda bitkinin strese girmesine neden olurlar. Abiyotik 

stres faktörleriyse su, sıcaklık, radyasyon, kimyasallar, manyetik ve elektriksel 

alanlar gibi çevresel faktörlerdir (Lichtenhaler, 1996; Büyük vd., 2012). 
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ġekil 1.2. Bitkilerde stres faktörleri (Larcher, 1995; Büyük, 2014) 

Bitkiler, çevresel koĢullardaki bu gibi değiĢikliklerden en az zarar görecek Ģekilde 

büyüme ve geliĢme mekanizmalarında değiĢikliklere gidebilirler. Hatta uzun zaman 

boyunca aynı Ģartlarda yetiĢtiklerinde çevresel faktörlerden en az etkilenecek Ģekilde 

uyum sağlayabilirler (Dolfeus 2014; Öztürk, 2015). 

1.2.1. Kuraklık stresi  

Kuraklık, tarımsal üretimin kısıtlanmasında en çok öne çıkan abiyotik stres 

faktörlerinden biridir. Dünya üzerinde kullanılabilir tarım alanları stres etkenlerine 

göre bir sıralama (Tablo 1.7) yapıldığında kuraklık stresi % 26‘lık bir değerle en 

büyük paya sahiptir (Kalefetoğlu ve Ekmekçi 2005; KuĢvuran vd., 2011).  
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Tablo 1.7. Dünyada kullanılabilen alanların farklı stres faktörlerinden etkilenme oranları 
(Kalefetoğlu ve Ekmekçi 2005; Kuşvuran vd., 2011) 

 

Stres faktörleri Etkilenme oranları 

Kuraklık stresi %26 

Mineral madde stresi %20 

Soğuk ve don %15 

Diğer stres faktörleri %29 

%10‘nun stres altında olmadığı varsayılmaktadır. 

 

Bitkilerde kuraklık stresi genel olarak su noksanlığı ve kuruma olarak ikiye 

ayrılabilir (Smirnoff, 1993; Örs ve Ekinci, 2015). Su noksanlığı, stomaların 

kapanması ve gaz değiĢimine sınırlamalar getiren orta düzeydeki su kaybı olarak 

tanımlanabilir. Bitkinin su kapsamının yaklaĢık % 70‘de kaldığı hafif su 

noksanlığında stomaların kapanmasına bağlı olarak karbondioksit alımı 

kısıtlanmaktadır. Kuruma ise hücre yapısının ve metabolizmanın tamamen bozulması 

ve enzimle katalizlenen reaksiyonlar sekteye uğrayarak aĢırı miktarda su kaybı 

yaĢanması ile ortaya çıkan bir durumdur (Smirnoff, 1993; Kalefetoğlu ve Ekmekçi, 

2005; Örs ve Ekinci, 2015). Kurumaya duyarlı vasküler bitkilerin çoğu vejetatif 

dokusu, % 30‘un altındaki oransal su kapsamına ulaĢtıktan sonra iyileĢme sürecine 

girememektedirler (Kalefetoğlu ve Ekmekçi, 2005; Örs ve Ekinci, 2015).  

Bitkilerde kuraklık stresinin etkileri sınıflandırıldığında mekanik, metabolik ve 

oksidatif etkiler olarak üç grupta incelenebilir:  

Mekanik Etki: Bitki hücrelerinden belirgin bir su kaybı gerçekleĢtiğinde bitkide 

oluĢan turgor basınıcının kaybıyla, membran yapısı değiĢikliğe uğramaktadır (EriĢ, 

1990; Kutlu, 2010). DeğiĢiklik sonrasında oluĢan bu yeni yapıda membran lipitleri 

sıvı-katı fazdakine göre daha az kinetik enerji ile lateral ve rotasyonal hareket 

göstermektedir. Su kaybı nedeniyle de hücrede hacim azalarak plazma membranı 

hücre duvarından ayrılır. Böylece yalnız plazmodezmler aracılığıyla iliĢkisini 

sürdürerek plazmoliz olayı gerçekleĢir. Gerilim altındaki plazma membranında 
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yırtılmalar meydana gelebileceği gibi normal hücre metabolizmasını da kalıcı olarak 

bozabilmektedir (McKersie ve Leshem, 1994; Kutlu, 2010). 

Metabolik Etki: Su, hücre ortamında taĢıma, çözme, kimyasal reaksiyonlara katılma 

gibi çoğu fonksiyonel olayda görev yapmaktadır. Hücrede su kaybıyla meydana 

gelen iyon birikimi, membran bütünlüğünü denatürasyon ve enzim inhibisyonu gibi 

iç dengeyi bozacak olaylar hücredeki mevcut proteinlerin yapısını bozarak metabolik 

etkiyi baĢlatmaktadır. Bununla birlikte hücrede DNA, RNA degredasyonu da 

gözlenebilmektedir (Kutlu, 2010; Ebrahime, 2013). 

Oksidatif Etki: Su miktarının azaldığı dönemlerde vejetatif bitki dokularında 

oksidatif stresin oluĢmasının sebebi, kloroplastta gerçekleĢen ıĢık-klorofil 

etkileĢimleri olduğu varsayılmaktadır. Bitki suyun kısıtlı olduğu durumlarda daha 

fazla su kaybetmemek için, genelde, stomalarını kapatır, bu da fotosentezle fiksasyon 

için gerekli CO2‘nin alımının kısıtlanmasına neden olur (Kalefetoğlu ve Ekmekçi 

2005). Birçok türde, kuraklık koĢullarına karĢı artan O2 oluĢum hızı; lipid 

peroksidasyonuna, yağ asidi doygunluğuna ve sonuçta membranların tamamına zarar 

verir (Kutlu, 2010). 

1.2.1.1. Kuraklık stresi ile bağlantılı genler 

Bitkilerde kuraklık stresi altındayken gen ifadesi değiĢen birçok gen ve gen ailesi 

bulunmaktadır. Bu genler strese karĢı değiĢen gen ifadesinin erken veya geç 

olmasına göre ayırt edilebilirler. Erken yanıt veren ve geç yanıt veren genler olarak 

iki gruplu bir sınıflandırma yapılabilir (Sairam, 2004; Ebrahime, 2013). 

Erken yanıt veren genler, dakikalar içerisinde strese yanıt oluĢturarak geçici bir süre 

indüklenebilirler. Böyle bir durumda ortamda sinyal bileĢenleri olduğu için bu 

genlerin indüklenmesinde yeni bir protein sentezine de gerek duyulmamaktadır. Bu 

genler geç yanıt veren genlerin aktivasyonunu sağlayarak transkripsiyon faktörlerinin 

de sentezine sebep olurlar (Sairam, 2004; Ebrahime, 2013). 

Geç yanıt veren genler ise kuraklık stresi altında ifadeleri artan genlerin çoğunu 

içerisine almaktadır. Geç yanıt oluĢturan genlerin indüklenmesi yavaĢ ve sürekli bir 
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Ģekilde gerçekleĢmektedir. Bu genlerin proteinleri arasında LEA proteinleri de yer 

almaktadırlar (Shinozaki ve Yamaguchi-Shinozaki, 1997; Sairam, 2004; Ebrahime, 

2013).  

Geç yanıt veren genler arasında yer alan LEA gen ailesinin stres koĢulları altındayken 

ifade ettiği hidrofilik LEA proteinlerinin suyu bağlama kapasitesi bulunmaktadır. Bu 

nedenden dolayı su noksanlığı durumunda bitkide oluĢabilecek olumsuz etkileri 

azalttığı ve hücresel bütünlüğün korunmasında da etkin bir rolünün olduğu 

düĢünülmektedir (Sairam ve Tyagi 2004). 

1.3. LEA Proteinleri (Geç Embriyogenez Proteinleri)  

Embriyogenezin geç aĢamasında bol miktarda bulundukları için Geç Embriyogenez 

Proteinleri (Late Embriyogenesis Abundant) olarak bir adlandırma yapılmıĢtır. Bu 

proteinler ilk olarak buğday (Triticum aestivum) ve pamuk (Gossypium hirsutum L.) 

embriyolarında tanımlanmıĢlardır (Dure vd., 1981; Galau vd., 1986). 

Yüksek yapılı bitkilerde LEA proteinleri, tohum geliĢiminin geç dönemi sırasında 

dehidrasyon ile birlikte oluĢan, 10 kDa-30 kDa arasında değiĢen küçük 

moleküllerdir. (He, 1996; Hong-Bo vd., 2005). Bitkilerde kuruma meydana gelmesi 

halinde, tohum geliĢiminin son aĢamasındayken yüksek konsantrasyonda LEA 

proteinlerinin çoğunun mRNA‘sı embriyo dokularında depolanmaktadır (Bartel vd., 

1988; Ingram ve Bartels, 1996; Hong-Bo vd., 2005; Hand vd., 2011, Amara vd., 

2014). Embriyo, bitkinin geliĢimi sırasında bir dizi aĢamadan geçerken yeĢerme 

süresi için gerekli enerjiyi hücresel geniĢleme aĢamasında kuru kütle artıĢı ile 

sağlamaktadır. Yani tohumun su içeriğinde bir azalmaya gidilir. Bitkilerin çoğunda 

bu azalma tohum geliĢiminin son aĢamasında ve olgunlaĢma aĢamasında yaklaĢık 

olarak %10‘na kadar varmaktadır. Bu aĢamada tohumun tüm metabolizmasında gen 

ifadesi ve protein profilleri önemli ölçüde değiĢebilmektedir. LEA proteinleri, 

tohumda depolanan diğer proteinlerin aksine sonradan birikmeye baĢlamaktadır. 

Öyle ki, son embriyogenez aĢamasında depolanan proteinlerin genleri tamamen 

degrede olmuĢken, LEA proteinlerinin mRNA‘ları dehidre olmuĢ olgun 

embriyolarda yüksek miktarda bulunmaktadırlar (Goldberg vd., 1989; Skriver ve 

Mundy, 1990; Hong-Bo vd., 2005; Amara vd., 2014). LEA proteinleri, bitkide kök 
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ve diğer organlarda da bulunmaktadır. Hücrede ise genel olarak sitoplazma ve 

çekirdekte bulunmaktadır (He, 1996; Hong-Bo vd., 2005).  

1.3.1. LEA proteinlerinin yapısı  

LEA proteinleri, bir çok hücre tipinde ve değiĢen konsantrasyonlarda 

bulunmaktadırlar (Pedrosa vd., 2015). Yapılan araĢtırmalar sonucunda LEA 

proteinlerinin transmembran proteinler olmadığı, sitoplazmadaki çekirdek, 

mitokondri ve kloroplast gibi subsellüler alanlarda ifade buldukları belirlenmiĢtir 

(Chen et al., 2002; Dilek, 2013).  

LEA proteinlerinin ortak özelliği, yüksek hidrofiliteye (Wise and Tunnacliffe, 2004) 

sahip küçük moleküller olmalarıdır. Bir diğer ortak özellikleri ise; çözeltideki ısı 

stabilitesi ile sonuçlanan bir aminoasit kompozisyonunun olmasıdır. AraĢtırıcılar, 

LEA proteinlerini hidrofilinler olarak da sınıflandırabilmektedirler. LEA 

proteinlerinin çoğu hidrofilik yapıdadır. Glisin, alanin, glutamik asit ve treonin 

aminoasitleri bakımından zengindirler. Fakat triptofan ve sistein amioasitlerinden 

yoksundurlar (Dure, 1997; Dilek, 2013). Bu biyokimyasal özelliklerin LEA 

proteinlerinin ısı ve asit dayanma kapasitelerinde payı bulunmaktadır (Oliveira vd., 

2007; Du vd., 2013). LEA proteinleri sulu çözeltilerde doğal olarak düzensiz ve 

yapılandırılmamıĢ olmasına rağmen, bazı üyeleri kuraklık sırasında üç boyutlu yapı 

kazanabilirler (Goyal vd., 2003; Du vd., 2013). Yüksek osmotik koĢullara karĢı 

oluĢan yanıtta LEA proteinleri, evrimsel olarak korunmuĢ geniĢ bir hidrofilik protein 

grubunun üyeleridirler. LEA proteinleri ailesinde hidrofobik özellik gösteren 

proteinler de yer almaktadır. Bu gruplandırmanın fonksiyonel önemi açıklığa 

kavuĢmadığı gibi bu proteinlerin varlığı otuz yıldır bilinmesine rağmen tanımlanmıĢ 

fonksiyonları hakkındaki bilgi oldukça sınırlıdır (Dilek, 2013). 

1.3.2. LEA proteinlerinin sınıflandırılması 

‗LEA Proteins DataBase‘ veri tabanına göre Ģimdiye kadar 1493 adet LEA proteini 

tanımlanmıĢtır (URL-8, 2015). AraĢtırmacılar tarafından LEA proteinleri, farklı 

parametrelere göre farklı sınıflandırmalara tabii tutulmuĢtur. Yeni keĢfedilen LEA 

proteinleriyle ilgili bilgilerin artması, bu proteinlerin gen ifade profillerindeki 
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farklılıklar ve özellikle de biyoinformatik araçlarla diğer organizmalarda 

belirlenmesi nedeniyle sınıflandırmada birçok düzenlemeye gidilse de ortak bir 

sınıflandırma yapılamamıĢtır (Tunnacliffe vd., 2005; Bies-Etheve vd., 2008; 

Battaglia vd., 2008; Battaglia vd., 2013; Amara vd., 2014). LEA proteinleri veri 

tabanına (URL-8, 2007) göre yıllara göre araĢtırmacıların yapmıĢ olduğu 

sınıflandırmalar ile PFAM (URL-9, 2014) da yapılmıĢ olan sınıflandırmalar 

arasındaki farklılıklar Tablo 1.8‘de verilmiĢtir (Hunault ve Jaspard, 2010; Amara vd., 

2014). 

Tablo 1.8. LEA genlerinin sınıflandırılması (URL-7, 2015) 

PFAM 

 

1989 1993 2007 2008 2008 

 

2008 2010 

Dure 

vd. 

Bray Tunnacliffe 

and Wise 

Battaglia 

vd. 

Bies-

Estheve 

vd. 

Hundertmark 

ve Hincha 

LEAP 

dp 

PF00257 D11 Grup 2 Grup 2 Grup 2 Grup 2 Dehidrin Sınıf  

1-4 

PF00477 D19, 

D132 

Grup 1 Grup 1 Grup 1 Grup 1 LEA-5 Sınıf 5 

PF02987 D7 Grup 3 Grup 3 Grup 3A Grup 6 LEA-4 Sınıf 6 

D29 Grup 5 - Grup 3B - 

PF03168 D95 - - Grup 5C Grup 7 LEA-2 Sınıf 7 

ve 8 

PF03242 D73 - LEA5 Grup 5B Grup 6 LEA-3 Sınıf 9 

PF03760 - Grup 4 Grup 4 Grup 4A Grup 4 LEA-1 Sınıf 10 

D113 Grup 4B 

PF04927 D34 Grup 6 Grup 6 Grup 5A Grup 5 SMP Sınıf 11 

PF10714 - - - Grup 6 Grup 8 PvLEA18 Sınıf 12 

Grup 7 

 

Günümüzde LEA proteinlerinin iki ölçüte göre sınıflandırılması yapılmaktadır. Ġlk 

ölçüt, aminoasit dizisi ve korunmuĢ motiflere dayanarak proteinleri 6 altsınıfa 

ayırmaktadır. Bu değerlendirme yöntemine klasik değerlendime adı verilmektedir 



17 

(Dure vd., 1989; Bray 1993; Cuming 1999; Bies‐Etheve vd. 2008; Büyük, 2014). 

Bunlar; LEA-1, LEA-2, LEA-3, LEA-4, LEA-5, Atipik LEA proteinleri olarak 

sınıflandırılmıĢtı. Diğer değerlendirme yönteminde ise peptit kompozisyonlarına 

bağlı olarak proteinleri sınıflandıran bir bilgisayar analizine (Protein or 

Oligonucleotide Probability Profile, POPP), dayandığı için POPP sınıflandırması adı 

verilmektedir. Bu sınıflandırmada LEA proteinleri Grup 1, Grup 2, Grup 3 ve Grup 4 

olmak üzere 4 gruba ayrılır (Wise 2002, 2003). 

1.3.3. LEA proteinlerinin fonksiyonları 

LEA gen ekspresyonu dehidrasyon, soğuk, tuz veya absisik asit ve etilen gibi bitkide 

strese neden olacak etmenlere maruz kalan dokularda gözlemlenmiĢtir (Skriver ve 

Mundy 1990; Close 1997; Zegzouti vd., 1997; Steponkus vd., 1998; Grelet vd., 

2005; Lang vd., 2013). LEA genlerinin aĢırı ekpresyonunun aydınlatılmasında 

transgenik bitki ve mayalarda stres tolerasına karĢılık gelen proteinler kullanılmıĢtır. 

LEA proteinlerini kodlayan genlerin aĢırı ekspresyonu transgenik bitkilerde stres 

toleransını arttırabilmektedir (Dilek, 2013). Buğdayda LEA geninin (WCOR410) aĢırı 

ekspresyonu, transgenik çilek yaprağında donma toleransını geliĢtirmiĢtir (Houde 

vd., 2004; Lang vd., 2013). Çeltik ve buğdayda bir arpa geni olan HVA1 geninin aĢırı 

ekpresyonu transgenik bitkilerde kuraklık ve tuz toleransını artırırken,  Arabidopsiste 

(Puhakainen vd., 2004; Lang vd., 2013) birden fazla LEA geninin aĢırı ekspresyonu, 

donma toleransını artırmıĢtır (Xu vd., 1996; Sivamani vd., 2000; Lang vd., 2013). 

LEA proteinini kodlayan çam geninin (CuCOR19) ekspresyonuyla transgenik 

tütünün soğuk toleransı artmıĢtır (NDong vd., 2003; Dilek, 2013).  

LEA proteinlerinin enzim aktivitelerinde koruyucu rol oynadığı belirlenmiĢtir. LEA 

proteinleri üzerine yapılan in vitro deneylerde su eksikliğinde laktat dehidrogenaz 

veya malat dehidrogenaz enzimlerinin inaktivasyonunda görev aldığı kabul edilmiĢ 

olup, (Goyal vd., 2005; Reyes vd., 2008; Cao ve Li, 2015) benzer Ģekilde katalaz 

(Hara vd., 2001), sitrat sentetaz (Goyal vd., 2005) ve mitokondriyal enzimlerden olan 

fumaraz ve rhodanaz (Grelet vd., 2005) enzimlerini koruyucu nitelik taĢımakta 

olduğu saptanmıĢtır (Cao ve Li, 2015). Bazı LEA proteinlerinin membran 

stabilizyonunu sağlamada iĢlev gördüğü, kuraklık halinde ve dondurucu soğuklarda 

anyonik fosfolipid veziküllerle membranı stabilize ettiği bulunmuĢtur (Kosova´ vd., 
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2007; Tolleter vd., 2010; Cao ve Li, 2015). DNA ve RNA‘ya bağlanma, sıkı bir 

hidrojen ağ (Shih vd., 2004; Wolkers vd., 2001) oluĢturularak hücresel yapıları 

stabilize etme ve kuraklık sırasında serbest radikalleri yok edici olarak görev 

almaktadır (Hara vd., 2003; Li ve Cao, 2015).  

LEA proteinlerinin varlığı, kuraklığın yanında tuzluluk ya da dondurucu koĢullarla 

indüklenebilen dehidrasyona karĢı oluĢan toleransla da iliĢkilendirilmektedir. 

Sakkaroz ve treholaz gibi disakkaritlerin hücresel kurumaya karĢı oluĢan toleransta 

önemli görevler aldığı bilinmesine rağmen anhidrobiyozun oluĢabilmesi için 

hücrenin de Ģekerler dıĢında baĢka ek maddelere ihtiyacı vardır (Dilek, 2013). LEA 

proteinlerinin görevi Ģekerlerle beraber membranı korumak ve iyonlar ile kompleks 

oluĢturmak olduğu düĢünülmektedir. ġekerlerin varlığının, dehidrasyon altında LEA 

proteinlerinin koruyucu etkisini arttırdığı da öne sürülmüĢtür (Wolkers vd., 2001; Liu 

vd., 2010; Cao ve Li, 2015). Buna ek olarak yapılan son araĢtırmalarda bazı LEA 

proteinlerinin antibakteriyel akviteye sahip oldukları ortaya çıkmıĢtır (Liu vd., 2013; 

Cao ve Li, 2015). 

LEA proteinlerinin fonksiyonu hakkında birçok mekanizma önerilmesine rağmen 

kesin fonksiyonu tam olarak bilinememektedir (Du vd., 2013).  

1.4. Bitkilerde Stres KoĢullarında Gen Ġfadesinin Düzenlenmesi 

Bitkiler, diğer organizmalarda olduğu gibi iç dengelerini koruma eğilimi 

göstermektedirler. DeğiĢmiĢ çevresel koĢullar altında bitki, strese karĢı yeniden bir 

homeostazis kurmayı amaçlayarak aktif bir süreç baĢlatır. Bitkiler değiĢen Ģartları 

algılayarak zarar görmeyi önleyecek Ģekilde bir yanıt oluĢtururlar. Bitkide stres 

cevabının ilk aĢaması bir alarm aĢamasıdır (ġekil 1.3) ve genellikle kısa sürerek 

saatler alabilir. Ardından alıĢma fazı günler, direnç fazı ise haftalar sürerek strese 

olan direncini artırabilir (Kosova vd, 2015). Bu karmaĢık mekanizmanın genlerin 

ifadesinde çeĢitlilik bulması, farklı stres faktörleri tarafından indüklenmesinden 

kaynaklanmaktadır (Duque vd., 2013). 
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ġekil 1.3. Bitki stres algısı dinamiklerinin ve hücresel düzeyde stres tepkisinin Ģematik 

gösterimi (Kosova vd, 2015) 

 

Strese maruz kalan bir bitkide sinyal iletimi sinyalin algılanması ile baĢlar. Bunu 

sekonder mesajcıların (Örneğin; inozitol fosfatazlar ve reaktif oksijen türleri) 

oluĢturulması izler. Sonrasında çoğunlukla strese karĢı düzenlenen genlerin spesifik 

gruplarını kontrol eden transkripsiyon faktörleri veya hücre savunmasıyla doğrudan 

ilgili proteinleri hedefleyen protein fosforilasyon kaskatı devreye girer (ġekil 1.4). 

Bahsi geçen bu genlerin ürünleri bitki hormonlarına benzerlik gösteren düzenleyici 

moleküller oluĢturur. Sekonder sinyal molekülleri reseptör yönetimli Ca
+2

 

salınmasını sağlar. Sinyal iletim parçaları ana yol tarafından düzenlenebilir. Sinyal 

iletiminin erken basamaklarında, Ca
+2

 sekonder sinyal iletim moleküllerini hücre 

içerisinde dolaĢtırır (Keskin, 2012). 
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ġekil 1.4. Bitkiler stres yanıtının iletim yolları (Keskin, 2012) 

Çevresel stresle indüklenebilen genler, esas olarak protein ürünleri açısından iki ana 

gruba ayrılmaktadır. Birinci grup genler; LEA proteinler, AFPs proteinler, ozmotik 

düzenleyici proteinler, betain sentezleyen enzimler, pirolin ve diğer osmoregülatör 

gibi doğrudan çevresel strese karĢı hücreyi koruma amaçlı ürün oluĢtururlar. Ġkinci 

grup genler ise örneğin transkripsiyon elemanları olarak, gen ekspresyonu ve sinyal 

transdükyonunu düzenlemekte rol alanlardır (Ciarmiello vd., 2011). 

Abiyotik stres koĢulları altında bitkide transkriptom seviyesinde yanıtın oluĢmasında 

yeniden düzenlenme, mitojen ile aktive olan protein kinaz (MAP kinaz) yolağı ile 

baĢlamaktadır. MAP kinazlar, hücre dıĢı sinyallerin hücre genomuna iletilmesinde 

önemli rol oynayan oldukça korunmuĢ bir enzim ailesidir. MAP kinaz yolağı 

aracılığıyla genoma aktarılan bilgi çok sayıda farklı transkripsiyon faktörleriyle 

metabolizmanın yeniden düzenlenmesinde görevlidir (Bhargava ve Sawant, 2013; 

Dolferus, 2014; Öztürk, 2015).  

Abiyotik ve biyotik stres koĢullarında gen anlatımının yeniden yapılanmasında rol 

oynayan bir diğer etkende miRNA‘lardır. Besin eksikliği (Fujii vd., 2005), kuraklık 
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(Liu vd., 2008; Zhou vd., 2010), soğuk (Zhou vd., 2008), tuzluluk (Liu vd., 2008; 

Sunkar, vd., 2008), bakteriyel enfeksiyon (Navarro vd., 2006), UV-B radyasyonu 

(Zhou vd., 2007) ve mekanik stres (Lu vd., 2005) gibi farklı stres koĢulları altında 

birçok bitkide tanımlanmıĢtır (Khraiwesh vd., 2012).  miRNAi mekanizması ilk kez 

Park vd. (2002)  tarafından Arabidopsis‘te üzerine yapılan araĢtırmalarda ortaya 

çıkmıĢtır. Bu genlerin iĢlevinin belirlenmesi için HEN1-1 ve CAF-1 mutant 

Arabidopsis ile mutasyon içermeyen Arabidopsis bitkisinden miRNA izole 

edilmiĢtir. Ayrıca tütün, çeltik ve mısır bitkilerinden de homolog olduğu varsayılan 

genlerin izolasyonu yapılmıĢtır. AraĢtırma sonucunda miRNA oluĢumunun geliĢim 

tarafından kontrol edildiği ve HEN1-1 and CAF-1 mutant bitkilerde yoğunluğunun 

azaldığı belirlenmiĢtir (Park vd., 2002; Aras vd., 2015).  

Çevresel stres koĢulları, bitkilerde miRNA‘ların ifadesinin azalması, artması veya 

yeni miRNA‘ların sentezlenmesine neden olabilir (Khraiwesh vd., 2012). 

miRNA‘lar, kuraklık stresine maruz kalan bitkilerde gen anlatımının yeniden 

yapılanmasında rol oynarlar (Öztürk, 2015). Kuraklık stresi altında Arabidopsis, 

çeltik ve kavakta miRNA profillemesi yapılmıĢtır. Arabidopsiste yapılan 

çalıĢmalarda miR396, miR168, miR167, miR165, miR319, miR159, miR394, 

miR156, miR393, miR171, miR158 ve miR169 kuraklığa duyarlılık gösterirken 

dehidrasyondan sorumlu olan miR393, miR319 ve miR397 regülasyonu artmaktadır 

(Sunkar ve Zhu, 2004; Liu vd., 2008; Khraiwesh vd., 2012). Çeltikte ise miR393 

geçici kuraklıkta indüklenirken, miR169g Ģiddetli kuraklıkta regülasyonu artmıĢtır 

(Zhao vd., 2007; Khraiwesh vd., 2012). Kavakta  da miR171l-N, miR1445, 

miR1446a-e ve miR1447 gibi kuraklığa yanıt oluĢturan miRNA‘lar tespit edilmiĢtir 

(Lu vd., 2008; Khraiwesh vd., 2012). Son yıllarda yapılan bazı çalıĢmalarda örneğin 

fasulye, Medicago truncatula, buğday, mısır gibi birçok bitkide keĢfedilen 

miRNA‘lar kuraklık stresi ile iliĢkilendirilmiĢtir. KorunmuĢ miRNA‘ların çoğu, 

transkripsiyon faktörlerinin çeĢitli ailelerinin hedef mRNA‘sını kodlamaktadır 

(Khraiwesh vd., 2012). Transkripsiyon faktörleri, kuraklık Ģartları altında gen 

anlatımını düzenleyen faktörlerden biridir. Kuraklık koĢulları altında gen anlatımını 

düzenleyen transkripsiyon faktörleri, bZIP, AP2/ERF, HD-ZIP, MYB, bHLH, NAC, 

NF-Y, EAR ve ZPT2 ailelerine dahil çok sayıda spesifik iĢlevde görev alan 

proteinlerden oluĢan geniĢ aileler olduğu için henüz pek çoğunun hücre içi görevi 
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tam olarak bilinmemektedir (Bhargava ve Sawant, 2013; Dolferus, 2014; Öztürk, 

2015).   

Bitkiler stresle iliĢkili çok çeĢitli proteinler, transkripsiyon faktörleri, metabolitler 

aracılığıyla yanıt oluĢturabileceği gibi epigenetik regülasyonlar yolu ile de strese 

cevap oluĢturabilirler. Epigenetik değiĢiklikler; özellikle bitki bir abiyotik strese 

maruz kaldığında gen ekspresyonu değiĢikliklerinde önemli rol oynayan RNA 

tarafından yönlendirilmiĢ DNA metilasyonu, histon ve ya DNA modifikasyonlarını 

kapsar (Cushman ve Bohnert 2000; Chinnusamy, 2009; Aras vd., 2015). 

1.5. Gen Ġfadesinde Kullanılan Analizler 

Son yıllarda geliĢen teknoloji, transkripsiyonel cevaplardan sorumlu binlerce genin 

hızla değerlendirilmesine olanak sağlamaktadır (Stanton, 2001; Kömürcü-Bayrak ve 

Erginel-Ünaltuna, 2011). ĠĢlevsel genomik üzerine yapılan çalıĢmalarda iki temel 

yaklaĢım bulunmaktadır. Bunlardan ilki RNA düzeyindeki çalıĢmalarda, gen anlatımı 

analiz yöntemlerinin kullanılmasıdır. Ġkinci yaklaĢım ise proteom araĢtırmalarında 

kullanılan kütle spektrometri dizilemesi, iki boyutlu jel elektroforezi ve protein array 

gibi yöntemler kullanılmasıdır. Gen anlatımı analizinde RNA düzeyinde kullanılan 

yöntemler genel olarak dört grupta incelenebilir (Hess vd., 1998; Kömürcü-Bayrak 

ve Erginel-Ünaltuna, 2011). ġekil 1.5‘ te RNA düzeyindeki gen anlatımı analiz 

yöntemlerinin sınıflandırılması verilmiĢtir. 



23 

 

ġekil 1.5. RNA düzeyindeki gen anlatımı analiz yöntemleri (Hess vd., 1998; Kömürcü-

Bayrak ve Erginel-Ünaltuna, 2011) 

1.5.1. EĢ Zamanlı - PZR 

EĢ zamanlı PZR sistemi, PZR‘nin sonuçlarını elde etmek için harcanan vakitten daha 

kısa sürede sonuçlar elde etmektedir. Buna ilaveten kullanıcının PZR ürünlerinin 

amplifikasyonunun eĢ zamanlı olarak gözlemlenebilmesini sağlarken, tek bir 

reaksiyon sonucunda ulaĢılan bilginin artırılması için geliĢtirilmiĢtir. PZR 

uygulamalarında optimum performans arayıĢı sonucunda bu analiz yöntemi 

geliĢtirilmiĢtir (Chou vd., 1992; Kellog vd., 1994; Roche, 2015). Hata payı yüzde 

birin altındadır (ġanlıdilek, 2009).  

1- Dizileme Temelli 
Yöntemler  

EST  

(Expressed 
sequence tags) 

dizileme  

SAGE  

(Gen anlatımının 
seri analizi)  

MPSS  

(Kitlesel Paralel 
Ġmza 

Dizilemesi)  

RNAP  

(RNA polimeraz 
ile dizileme) 

2- PZR temelli 
teknikler  

EĢ zamanlı PZR 

DD 
(Diferansiyal 

ekran veya RNA 
parmakizi 
tekniği) 

3- Hibridizasyon 
temelli teknikler  

DNA mikroarray  

Dot/Northern 
blot tekniği  

Nükleaz koruma 
analizi  

Ayırıcı plak 
hibridizasyonu  

Ġn Situ 
Hibridizasyon  

4- Hibridizasyon ve 
PZR 

kombinasyonundan 
oluĢan teknikler  

RDA  

(Simgesel fark 
analizi)  

ESD  

(ÇıkartılmıĢ 
hibridizasyon ve 
DD tekniğinin 
kombinasyonu)  

SHL  

(ÇıkartılmıĢ 
hibridizasyon 
kütüphanesi)  
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EĢ zamanlı PZR analizinde PZR reaksiyonlarında sıcaklık döngüleri oluĢturabilmek 

için kullanılan cihazlar (Thermal cycler ısı bloğu) hassas ölçüm aletleriyle bir araya 

getirilmiĢtir (Higuchi vd., 1993; ġanlıdilek, 2009). 

EĢ zamanlı PZR‘de floresans boyalarla oluĢturulan reaksiyon sırasında her bir PZR 

döngüsünde verilen ürünün floresans ıĢığa göre bilgilerini kaydeden ve 

reaksiyonunun her aĢamasından sonuna kadar oluĢan ürünün miktarını denetleyen bir 

sistemdir. EĢ zamanlı PZR sisteminde diziye özgü problar ve diziye özgü olmayan 

floresan boyalar kullanılarak ıĢımanın sonuçları bir kamera eĢliğinde bilgisayar 

sistemine aktarılmaktadır (Higuchi vd.,1993; Lay ve Wittwer 1997; ġanlıdilek, 

2009). 

EĢ zamanlı PZR analizi öncesinde kullanılan biyolojik materyalin bir dizi iĢlemden 

geçmesi gerekmektedir. Bu iĢlemlerden sonra optimizasyon ve konsantrasyon gibi 

bilgiler ıĢığında eĢ zamanlı PZR mümkün olmaktadır. Biyolojik materyalin 

hazırlanması için uyulması gereken süreç Ģekil 1.6‘da verilmiĢtir.  

 

 

ġekil 1.6. EĢ Zamanlı PZR‘nin çalıĢma prensibi (Günel ve Aydınlı, 2009) 
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EĢ zamanlı PZR‘de kullanılan farklı Ģekillerde floresans ıĢıma alabilen teknikler 

bulunmaktadır. Bunlar SYBR Green, hibridizasyon probu, hidroliz probu, simple 

prob vb. gibi tekniklerdir (Dilek, 2013).  

SYBR green 

Sybr green uygulamasında; sadece floresans ıĢımayı çift zincirli DNA‘ya 

bağlandıklarında verebilen syber green boya kullanılmaktadır. Amplifıkasyona bağlı 

olarak Sybr green‘li reaksiyondaki DNA artıĢına göre floresansın miktarı ile ölçüm 

yapılmaktadır. Reaksiyon tüpünün içerisinde sybr green, primerler ve denatüre olmuĢ 

kalıp DNA ayrı ayrı yer aldığı için amplifikasyon baĢlangıç aĢamasında floresans 

ıĢıma yok denecek kadar az miktarlardadır. Primerin bağlanmasından sonra 

gerçekleĢen uzama aĢamasında kalıp DNA‘nın çift zincirli yapıyı oluĢturmasıyla 

DNA‘ya bağlanan boya miktarı artmaktadır (ġekil 1.7). Buna bağlı olarak ıĢıma 

gösteren floresans miktarında zaman içinde bir artıĢ meydana gelmektedir (Williams 

1996; Grove 1999; ġanlıdilek, 2009). 

 

 

ġekil 1.7. Syber green tekniğinin aĢamaları (Smith ve Osborn, 2009) 
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EĢ zamanlı PZR‘nin sonuçları relatif ve standart-eğri kantitasyonu olarak iki analitik 

yöntem ile analiz edilebilmektedir (Ginzinger, 2002; Kubista vd., 2006; Kömürcü 

vd., 2011)  

Sybr Green probu, ortamda istenmeyen çift zincirli DNA moleküllerine yani primer 

dimerlere veya özgül olmayan PZR ürünlerine de bağlanabilmektedir (Bustin and 

Mueller 2005; YüzbaĢıoğlu, 2008). Bu sebeple floresans ıĢımasının artıĢı her zaman 

istenilen amplifikasyonun gerçekleĢtiğini göstermez. Amplifikasyon ürününün özgül 

olup olmadığı Sybr green ile muameleden önce PZR ürünlerinin agaroz jel 

elektroforezi ile incelenmesi sonucunda belirlenebilmektedir. Bunun dıĢında RT-

PZR cihazlarında primer dimerin oluĢumu ve özgül olmayan amplifikasyon 

ürünlerinin tespiti için ikinci bir seçenek ise ―melting curve‖ (erime eğrisi) analizidir 

(YüzbaĢıoğlu, 2008).  

 
 

ġekil 1.8. Erime eğrisi (Melting curve) örneği (YüzbaĢıoğlu, 2008) 

Her çift zincirli DNA molekülü kendine has bir ―melting temperatures‖ diğer bir 

deyiĢle Tm sıcaklığına sahiptir. Yani çift zincirli DNA‘nın %50‘sinin tek zincirli 

hale dönüĢmesi için uygun bir sıcaklık bulunmaktadır (ġekil 1.8). Amplifikasyon 

sonrasında sıcaklık yükseltilerek belirli aralıklar ile floresans ıĢıma miktarı tespit 

edilir. Çift zincirli DNA‘nın denatüre olmasıyla Syber green serbest kaldığı için 

ölçülen floresans ıĢıma miktarında azalma meydana gelir. Böylelikle elde edilen 

erime eğrisi yorumlanarak amplifikasyonun özgüllüğü tespit edilebilmektedir. Tm 

değerinin tam olarak elde edilebilmesi için erime eğrisinin zamana karĢı türevinin 

çizilmesi sıklıkla baĢvurulan bir yöntemdir (ġekil 1.9) (YüzbaĢıoğlu, 2008). 
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ġekil 1.9. Erime eğrisinin (Melting curve) zamana karĢı türevine örnek (YüzbaĢıoğlu, 2008) 

EĢ zamanlı PZR uygulamalarında kullanılan en önemli değiĢken eĢik döngü değeri 

olan ―Threshold cycle‘‘ kısaca Ct değeridir. Bu değer ilk anlamlı artıĢın olduğu diğer 

bir deyiĢle PZR reaksiyonun gerçekleĢtiği noktayı belirmektedir. Böylece kurgulanan 

bir deneyin referans bir gen ile karĢılaĢtırılarak, farklı PZR reaksiyonlarında yer alan 

kalıp örneklerin miktarı elde edilen Ct değerlerinden öngörülebilmektedir (Womg ve 

Medrano, 2005). 

1.5.2. Yeni nesil DNA dizileme 

DNA dizi analizi, bir DNA fragmentinde bulunan A, C, G, T nükleotid sıralarının 

belirlenmesi olarak nitelendirilmektedir. DNA fragmentine ait olan bu nükleotid 

dizilerinin belirlenmesi; DNA bölgesinin kodladığı hedef proteinine iliĢkin bilgilerin 

elde edilmesinde, genomik DNA dizisi ile komplementer DNA‘ya ait dizi bilgilerinin 

karĢılaĢtırılarak ekzon ve intron bölgelerinin ortaya çıkarılmasında, gen aktivitesini 

kontrol eden bölgelerin tanımlanmasında ve evrimsel akrabalık iliĢkilerinin 

tanımlanmasında kullanılmaktadır (TürktaĢ, 2011; Dönmez vd., 2015). 

Son yıllarda geliĢtirilen teknolojiyle DNA dizileme sistemleri, çok daha hızlı bir 

Ģekilde ve tek bir okumada baĢka hiçbir deneysel yöntem ile elde edilemeyecek 

kadar zengin dizileme yapabilecek kapasiteye ulaĢmıĢtır. GeliĢtirilen DNA dizileme 

sistemleri günümüzde yeni nesil dizileme olarak adlandırılmaktadır. Yeni nesil DNA 

dizileme sistemleriyle yüksek doğrulukla, ultra hızlı olarak, dizileme 

yapılabilmektedir (TürktaĢ, 2011; Üstek vd., 2011). Yeni nesil dizileme sistemleriyle 
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genom, transkriptom, DNA-protein etkileĢimlerinin geniĢ kapsamlı analizini sağladığı 

gibi bu teknoloji ile mRNA, küçük RNA profili, transkripsiyon faktörlerinin bağlanma 

bölgelerinin genom boyunca karakterizasyonu, kromatin yapısı ve metilasyon paterni, 

atasal DNA mikrobiyolojisi ve metagenomik çalıĢmaları da yapılmaktadır (TürktaĢ vd., 

2014). 

Günümüzde kullanılan yeni nesil dizileme sistemleri GS FLX 454, Illumina Genome 

Analyzer, Applied Biosystems SOLID, Helicos, Pacific Biosciences ve ION Torrent 

PGM‘dir (Çakar, 2013). Bu sistemler DNA‘yı dizilemede kullandığı yöntem 

bakımından sentez aracılığıyla dizileme, ligasyon aracılığıyla dizileme ve tek 

molekül dizileme olmak üzere üç grup altında toplanabilir. Yöntemlerin temelindeki 

farklılıklar okuma uzunluğu, verim, hata oranı gibi performasyonları etkileyecek 

farklılıkların oluĢmasına neden olmaktadır (Dönmez vd., 2015). Bu durum 

sonucunda yeni nesil dizileme yöntemleri arasında çalıĢma süresinde, okuma 

uzunluğunda ve tek seferde okuma sayısında da farklılıklar oluĢmasını sağlar (Tablo 

1.9). 

Tablo 1.9. Yeni nesil dizileme yöntemlerinin karşılaştırılması (Dönmez vd., 2015) 

Dizileme 

platformu 

Dizileme 

yöntemi 

Dizileme 

kimyası 

ÇalıĢma 

süresi 

Okuma 

uzunluğu  

(bç) 

Tek 

çalıĢmadaki 

okuma sayısı 

(milyon) 

Roche 454 

FLX 

Sentez 

aracılığıyla  
Pirodizileme 24 saat 400-500 ~ 1 

Illuminia 
Sentez 

aracılığıyla  

Reversible 

terminatör 

3-10 

gün 
100 160 

Ion torrent 

 

Sentez 

aracılığıyla  

Naturel 

nükleotidler 

(200) 
2 saat 200 100 

ABI Solid 

 

Ligasyon 

aracılığıyla  

Parçalanabilir 

ligasyon  

7-14 

gün 
50 500 

 

Polonator 

Ligasyon 

aracılığıyla  

Parçalanmayan 

ligasyon  
80 saat 28 300-400 

Helicos 

HeliScope 

Tek zincir 

dizileme 

Reversible 

terminatör 
8 gün 25-55 600-800 

Pacific 

BioSciences 

Tek zincir 

dizileme 
Real time ~ 1 saat 1300 35000 
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Sentez Aracılığıyla Dizileme  

Sentez aracılığıyla dizileme teknolojisinde belirli büyüklükteki DNA fragmentlerine 

adaptör dizileri bağlanırlar. Bu diziler floresan veya kimyasal olan sinyali geliĢtirmek 

üzere amplifiye edilirler. Ardından örnekler flow cell döngüsü için ayrılarak 

sabitlenir. DNA dizilerinin uzamasında reaksiyonunda DNA polimeraz enzimi görev 

alır. Bu dizileme tekniğinde okuma uzunluğu, örneklerin amplifiye edilmesi ve 

sabitlenmesi bakımından farklılık gösteren üç farklı metot bulunmaktadır. Bunlar 

454 GS20 pirodizileme, Illuminia ve Ion Torrent metotlarıdır (Egan vd, 2012; 

Dönmez vd., 2015). 

Pirodizileme Metoduyla Genom Dizileme  

Pirodizileme tekniğinin temelinde dizileme reaksiyonu sırasında, kalıp DNA dizisine 

her nükleotit bağlanmasından sonra apiraz enzimi ortamdaki diğer nükleotitleri 

uzaklaĢtırır. Nükleotitlerin takılmasıyla yapılan üretimden sonra DNA Polimeraz bir 

pirofosfat (PPi) açığa çıkarır. Sülfirilaz enzimi ise bu pirofosfatları ATP‘ye 

dönüĢtürür. Üretilen her ATP Lusiferaz enzimi tarafından hidrolize edilir ve 

oksilusiferin ve lusiferin substratından ıĢıma meydana gelir (Boyacıgil, 2012). Bu 

reaksiyonda ıĢımayı oksilusiferin sağlamaktadır. Bu ıĢığın Ģiddeti ATP miktarıyla 

doğru orantılı olması sayesinde aynı dizi üzerindeki tek nükleotid tekrarlan 

(homopolimer) tespit edilir. Ortaya çıkan bu ıĢık CCD kamera tarafından kaydedilir 

ve bilgisayar program yardımıyla dizi verilerine (flogram) dönüĢtürülür (Ronaghi, 

2001; Üstek vd., 2011) 
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ġekil 1.10. Pirosekanslamanın reaksiyon diyagramı (O‘meara vd., 2001) 

Pirosekanslamanın tarihçesi göz önüne alındığında 1985‘te pirofosfat algılama 

prensibi ortaya atılmıĢ, 1988 yılında ise DNA dizileme için bu prensibe dayalı yeni 

bir metot geliĢtirilmiĢtir (Nyren ve Lundin, 1985; Hyman, 1988; Dönmez vd., 2015). 

Bu teknik daha sonra ticari olarak kullanımı için geliĢtirilmiĢtir. 2005 yılında ilk yeni 

nesil dizileme tekniği olarak 454 teknolojisi piyasada yerini almıĢtır. Son yıllarda bu 

teknoloji çok kullanılmakta olup hakkında araĢtırma yayını yapılan yeni nesil 

dizileme sistemidir. 454 teknolojisi; 24 saat çalıĢabilen, 400-500 bç okuma yapan, 

her çalıĢma için ise yaklaĢık 1 milyon okuma yapan bir sistemdir (Dönmez vd., 

2015). 2008 yılında 454 GS FLX Titanium sistemi piyasaya çıkarılmıĢtır. Bu 

sistemde doğruluk payı %99,9 olmakla beraber 700 bç uzunluğunda okuma 

yapabilmektedir. 24 saat içerisindeki her çalıĢmada 0,7 G veri çıkıĢı alınır. 2009 

yılının sonlarında GS Junior 454 dizileme sistemi ile birleĢtirilerek kütüphane 

hazırlanması ve veri iĢlemesi basitleĢtirilmiĢtir. Böylece veri çıkıĢı her çalıĢmada 14 

G'ye kadar yükseltilmiĢtir (Ansorge, 2009; Dönmez vd., 2015). Bu yöntem 
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genomların (bakteri, hayvan, insan) dizilenmesi için kullanılmaya baĢlanmıĢtır. 

Roche sisteminin en büyük avantajı hızıdır. Dizilemenin baĢlangıcından sonuna 

kadar 10 saat sürmektedir (Egan vd., 2012; Dönmez vd, 2015). 

Melonomiks projesinde, kavunun (Cucumis melo L.) 480 Mbp‘lik genomu, Roche 

454 GS FLX Titanium sistemi ile dizilenmiĢtir. Toplam olarak 24 milyondan fazla 

okumayı temsilen 17.6 X kavun genomu ortaya çıkarılmıĢtır. ġu ana kadar kavun 

genomunun 382 Mb‘lık kısmı yani yaklaĢık %80‘ ni dizilenmiĢ bulunmaktadır 

(Barbazuk vd, 2007; Dönmez vd., 2015). 
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2. KURAMSAL TEMELLER 

Kavun genom dizisi (2n=24) 2012 yılında yayınlanmıĢtır (Garcia-Mas vd., 2012). 

Karpuzun genom dizisi ise doğu Asya karpuzunun (2n = 2x = 22) dizilenmesi ile 

2013 Ocak ayında elde edilmiĢtir (Guo vd., 2013). Bu tip genomik çalıĢmalar 

ürünlerin ıslahında ve çeĢitliliğin genetik temelinin ortaya çıkarılmasında yeni ve 

farklı bakıĢ açıları geliĢtirilmesi için değerlidir. Genom dizilerinin belirlenmesi ile 

ürün veriminin arttırılması ve gıda güvenliğinin sağlanması öngörüldüğü gibi 

araĢtırmacıların fonksiyonel ve yapısal genomik çalıĢmalara yönelmesinin de önünü 

açmaktadır (Muthamilarasan vd., 2013).  

Bitkiler çeĢitli çevresel değiĢikliklerle karĢı karĢıya kaldığında gen ifade değiĢikliği 

yoluyla kendilerini koruyabilmektedirler (Boyer, 1982; Ahuja vd., 2010; Kim vd., 

2015). Bitkilerde LEA proteinlerinin çevresel strese karĢı koruma mekanizmalarına 

katıldığı düĢünülmektedir (Liang vd., 2013; Kim vd.,2015). Çeltikte LEA 

proteinlerinin abiyotik stres koĢulları altında hasara uğrayan hücre zarını koruyarak 

bitkinin performansını arttırdığı düĢünülmektedir (Chandra vd., 2004). LEA (Late 

embryogenesis abundant) proteini isminden de anlaĢılacağı üzere ilk defa embriyo 

geliĢiminin ileri safhalarında tohumda keĢfedilmiĢtir (Li ve Galau, 1981). Durum 

böyleyken, LEA proteinlerinin varlığı yanlızca tohum ile sınırlı değildir. Pek çok 

LEA proteininin vejatatif dokularda da varlığı söz konusudur (Borovskii vd., 2002; 

Öztur vd., 2002; Dalal vd., 2009; George vd., 2009; Olvera-Carrillo vd., 2010; 

Monteiro Costa vd., 2011). Bazı araĢtırmalarda bakteri ve hayvanlarda da LEA 

protein homologları saptanmıĢtır (Stacy ve Aalen, 1998; Boswell vd., 2009; 

Denekamp vd., 2010; Warner vd., 2010; Wu, vd., 2011). Tanımlanan LEA 

proteinleri, dizi benzerlikleri ve belli motiflerin varlığı da dikkate alınarak en az yedi 

grup olarak sınıflandırılmıĢtır, fakat bu proteinlerin evrensel olarak 

sınıflandırılmasında açık bir ölçüt henüz oluĢturulamamıĢtır (Dure vd., 1989; 

Hunault ve Jaspard, 2010). 

Bitkilerde kuraklık ve tuz stresine toleransta etkili olan aday genlerin belirlenmesi 

abiyotik stres yolaklarının aydınlatılmasında önemli rol oynamaktadır. LEA (Late 
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Embryogenezis Abundant) gen ailesi ve üyesi Dehidrin (DHN) genlerinin kuraklık 

ve tuz stresi karĢısında verdiği yanıtta, pozitif bir korelasyon gösterdiği bilinmektedir 

(Ebrahime, 2013). Kuraklık, tuz stresi ve ABA uygulamasına maruz bırakılan mısır 

çeĢitlerinin yapraklarında abiyotik stres-yanıt geni olan LEA14 geninin ifadesi üzerine 

yapılan çalıĢmada LEA14 geninin dayanıklı iki mısır çeĢidinin (Dogef1 ve Samada) 

yapraklarının kuraklık ve tuz stresi ile ABA uygulamasının etkilerine karĢı yüksek 

düzeylerde ifade edildiği kanıtlanmıĢtır (Dilek, 2013). Büyük (2014) tarafından yapılan 

araĢtırmada LEA-3 geninin fasulye bitkisinde hem tuz hem kuraklık stresine karĢı olan 

savunma mekanizmasında rol oynadığı tespit edilmiĢtir. Salatalıkta LEA genlerinin 

belirlenmesi üzerine yapılan çalıĢmada CsLEA 09, 32 54, 57 genlerinin kuraklık 

koĢullarında görevli olan genler olabileceği öne sürülmüĢtür (Çelik-Altunoğlu vd., 

2016). 

LEA proteinleri üzerine çalıĢılmasının sebebi, farklı hücresel yapılarda bulunduğu 

gibi çok çeĢitli organizmalarda bulunarak geniĢ bir aileyi oluĢturmaktadırlar. Bunun 

yanında yapıları hakkında pek fazla bilgi bulunmamaktadır. Çoğunun doğal halinin 

katlanmamıĢ olduğu düĢünülebilir; bu da üç boyutlu yapılarının eksikliğini 

açıklayabilir. Bu bakımdan bu protein ailesinin üç boyutlu yapılarının var olmadığı 

değerlendirmesi yapılabilir. Ayrıca LEA proteinlerinin moleküler etki mekanizmaları 

hakkında da çok az bilgi mevcuttur. Iki dehidrin proteini olan ve grup 2 LEA 

proteinleri içerisinde yer alan ERD10 and ERD14‘ün, potansiyel moleküler 

Ģaperonlar olduğu gösterilmiĢtir (Kovacs vd., 2008). Mutant LEA proteinleri 

kullanılarak yapılan çalıĢmalar da lizin aminoasitince zengin korunmuĢ dizileri (K 

segmentleri) içeren bu LEA protein tipinin anyonik fosfolipidlerce zengin membran 

yüzeylerine bağlanmak için bir arayüz oluĢturduğu hipotezini desteklemiĢtir (Koag 

vd., 2009). Moleküler dinamik simülasyonları gibi bazı teorik çalıĢmalar (Li ve He, 

2009) olmasına rağmen hala pekçok LEA proteininin moleküler düzeydeki asıl 

fonksiyonel mekanizmalarının gösterilmesi gerekmektedir. LEA proteinlerinin yapı 

ve fonksiyonu arasındaki iliĢkileri araĢtırmak bu bakımdan ilgi çekicidir, fakat 

zorludur. Çünkü deneysel delilleri elde etmek hala güçtür. LEA protein dizilerinin 

bilgisayar ile analizleri, alternatif umut verici bir yol sunmaktadır (Hunault ve 

Jaspard, 2010).  
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Genom dizileri belirlenmiĢ olmasına rağmen salatalık, kavun ve karpuzda tüm 

genom kullanılarak yapılan gen tanımlamaları ve onların karakterizasyonu 

çalıĢmaları sınırlıdır (Ling vd., 2011; Li vd., 2012; Baloglu vd., 2014). 

2015 yılında karpuz üzerine yapılan çalıĢmada Cl017745, grup 3 LEA geninin soğuk, 

kuraklık, tuzluluk, ABA stresine karĢı yanıtı, eĢ zamanlı PZR analizi ile gen 

ekspresyonu incelenmiĢtir. ÇalıĢılan tüm stres faktörlerinde gen ifadesinde artıĢ 

gözlenmiĢtir (Kim vd., 2015). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM  

3.1. Materyal 

3.1.1. Kimyasal Madde ve Kitler 

Asetik Asit (Glasiyal Asit, Merck) 

Agaroz (Applichem, Almanya) 

EDTA (Applichem, Almanya) 

Etanol (Kimetsan, Türkiye) 

Hoagland (Phyto Techology Laboratories, ABD) 

Ġzopropanol (Applichem, Almanya) 

Kloroform (Applichem, Almanya) 

Light cycler 480 SYBR Green I kiti (Roche, ABD) 

Nücleik Asit Boyama Solüsyonu-Jel Boyası (Intron Biotechology)  

Polietilen Glikol 6000 (Applichem, Almanya) 

Revertaid first strand cDNA synthesis kit (Thermo Scientific, Litvanya) 

RNAse zap (Ambion, ABD) 

Sıvı azot 

Trizol Reagent (Ambion, ABD) 

PZR reaksiyon tüpü (Greiner bio-one, ABD) 

Tris (Applichem, Almanya) 

3.1.2. Kullanılan Cihaz ve Aletler 

Buz makinesi (Hoshizaki, Europe Limited) 

Derin Dondurucu -82 °C (Glacier Nuaıre Nu-9668E, Meksika) 

Derin Dondurucu -20 °C, Buzdolabı +4 (Arçelik 4252N, Türkiye) 

Distile Su Cihazı (Protek Lab, Türkiye) 

Elektroforez (Thermo Scientific EC1000XL2 ve EC300XL2, ABD) 

Hassas Terazi (Presica 350-8519, Ġsviçre) 

Jel görüntüleme sistemi ECX-F20.M (Vilber lourmat, Fransa) 

Jel görüntüleme sistemi Quantum ST5 (Vilber lourmat, Fransa) 

Light cycler 480 II (Roche, ABD) 
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Manyetik KarıĢtırıcı (Wisd Laboratory MSH-20A, Kore) 

Mikrodalga Fırın (Arçelik, Türkiye) 

Mikropipet (Thermo, ABD)  

Mikrosantrifüj (N2631-0007 Star Lab, Kore)  

Multipurpose Vorteks (Wisd Laboratory Instruments, Kore) 

Phmetre (Jenco Quality Instruments, Çin) 

Realtime PCR (Roche Light Cycler 480 II, Almanya) 

Spektrofotometre Nano Drop (Thermo Sci. Multiskan go, Finlandiya) 

Soğutmalı Santrifüj (Hetrich Micro 220/220R, Almanya) 

Steril kabin Class II (Tezsan) 

Test kabini TK252 (Nüve, Türkiye) 

Thermal Cycler Isı bloğu (Thermo, ABD) 

Thermo-Shaker (Biosan Ts-100, Letonya) 

UV Table Manuel (Prizma, Fransa) 

UV Fırın (LG Solar Dom, Kore) 

3.1.3. Bitki materyali 

Bu çalıĢmada materyal olarak Galia kavun ve Crisby karpuz tohumları Monsanto 

Gıda ve Tarım Tic. Ltd. ġti (Antalya)‘ den temin edilmiĢtir. Tohumların 

çimlendirilmesi iĢlemleri ile bitkilerin gerekli sürede büyümeleri ve stres 

uygulamaları Kastamonu Üniversitesi Genetik ve Biyomühendislik Laboratuvarı‘nda 

bulunan çimlendirme kabininde gerçekleĢtirilmiĢtir. Gen ifade çalıĢmaları 

Kastamonu Üniversitesi Genetik ve Biyomühendislik Ana bilim dalı, Genetik ve 

Biyomühendislik AraĢtırma Laboratuvarı‘nda yürütülmüĢtür. 

3.2. Yöntem 

3.2.1. Kavun ve Karpuzda LEA Genlerinin Biyoinformatik Analizleri 

Biyoinformatik analizlerin uygulanabilmesi için öncelikle Cucumis melo ve Citrillus 

lanatus’da bulunan LEA proteinlerinin tanımlanarak protein ve mRNA sekanslarının 

elde edilmesi gerekmektedir.  
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LEA genlerinin Cucumis melo ve Citrillus lanatus’da tanımlanması 3 farklı 

yaklaĢımla yapılmıĢtır. 

1. LEAP veri tabanı kullanılarak (URL-10, 2007) (Hunault ve Jaspard, 2010) 14 

bitkinin (Arabidopsis thaliana, Gossypium hirsitum, Oryza sativa, Glycine 

max, Sorghum bicolor, Triticum aestivum, Triticum durum, Pisum sativum, 

Zea mays, Hordeum vulgare, Brassica napus, Medicago truncatula, 

Nicotiana tabacum, Vitis vinifera) LEA protein dizileri elde edilmiĢtir.  

2. Elde edilen bu protein dizileri karpuz için ise Cucurbit Genomics veri tabanı 

(URL-11, 2013), kavun türü için Melonomics veri tabanı kullanılarak (URL-

12, 2012) kullanılarak bu bitkilerdeki benzer dizilerle karĢılaĢtırılıp, elde 

edilen diziler korunmuĢ bölgelere göre çalıĢmaya ilave edilmiĢtir. 

3. ÇalıĢmaya dahil edilen her dizinin korunmuĢ bölgeleri Pfam (URL-9, 2014) 

veri tabanı kullanılarak kontrolü yapılmıĢtır. 

LEA genleri kavun ve karpuzda ProtParam Tool (URL-13, 2012) veri tabanı 

kullanılarak izoelektronik etki değeri (pI), moleküler ağırlıkları ve değiĢkenlik 

durumları hesaplanmıĢtır.  

3.2.2. LEA Genleri Kromozomal YerleĢimlerinin Belirlenmesi, Gen Yapısının 

Tahmini ve Genomik Dağılımın Hesaplanması 

Kavunda bulunan LEA proteinleri scaffold seviyesinde olduğu için kromozomal 

yerleĢimleri belirlenememiĢtir. Karpuzdaki LEA proteinlerini kodlayan genlerin 

kromozomal yerleĢimleri için ise Cucurbit Genomics veri tabanı (URL-11, 2013) 

kullanılmıĢtır. 

Kavunda bulunan tandem ve segmental duplikasyonların bulunmasında Melonomics 

veri tabanından (URL-12, 2012), Karpuzda ise Cucurbit Genomics veri tabanından 

(URL-11, 2013) faydalanılmıĢtır.  

https://melonomics.net/tools/blast/run/
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3.2.3. Dizi Hizalanması, Filogenetik Analizler ve KorunmuĢ Motiflerin 

Belirlenmesi 

Ġki bitki türünün sahip olduğu LEA genlerinin aminoasit dizileri, MEGA5 

programına (Tamura vd., 2011) aktarılmıĢtır. Çoklu dizi hizalamalarının 

belirlenmesinde ClustalW programı kullanılmıĢtır. Elde edilen hizalanmıĢ dizi 

dosyasından filogenetik ağaç oluĢturulması için komĢu birleĢtirme (neighbor joining) 

adı verilen bir metot (Saitou ve Nei, 1987) kullanılmıĢtır. Motifler ise protein dizisi 

içerisinde korunmuĢ kısa bölgelerdir (Tanyolaç vd., 2012). Protein dizi motiflerinin 

oluĢturulmasında MEME (URL-14, 2015) DNA motif arama aracı (Bailey ve Elkan, 

1994) kullanılmıĢtır. Bu oluĢturulan MEME motifleri, InterProScan ile InterPro veri 

tabanında taranmıĢtır (Quevillon vd., 2005). 

3.2.4. Gen Ontoloji Analizleri 

Kavun ve karpuzda bulunan LEA dizilerinin fonksiyonel analizlerinin yapılabilmesi 

için Blast2GO (URL-15, 2015) programına proteinlerin aminoasit dizileri (Conesa ve 

Götz, 2008) yüklenmiĢtir. Kullanılan bu program aracılığıyla GO sınıflandırmasının 

üç kategorisi olan biyolojik iĢlevler, hücresel içerikler ve moleküler fonksiyonlar 

olarak belirlenmiĢtir.  

3.2.5. Kavun ve Karpuzdaki LEA Proteinlerinin Diğer Türler Ġle 

KarĢılaĢtırmalı Fiziksel Haritasının Çıkarılması 

Kavun ve karpuzun kromozomları ile diğer türler arasındaki ortolog iliĢkilerin ortaya 

çıkarılmasında BlastP programı kullanılarak kavun ve karpuz LEA proteinlerinin 

aminoasit dizilerine karĢılık Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Glycine max, 

Populus trichocarpa, Solanum tuberosum, Vitis vinifera ve Zea mays peptid dizileri 

taratılmıĢtır. Phytozome veri tabanında (URL-16, 2015) elde edilen veriler arasından 

E-değeri ≤ 1e-5 ve en az %70 benzerlik gösterenler anlamlı kabul edilmiĢtir. Kavun 

ve karpuz ile Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Glycine max, Populus trichocarpa, 

Solanum tuberosum, Vitis vinifera ve Zea mays kromozomlarında bulunan LEA 

genleri arasındaki ortolog iliĢkiler, MapChart programı ile görüntülenmiĢtir. 
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3.2.6. Homolog ve Homolog Olmayan DeğiĢim Oranlarının Hesaplanması 

Kavun ve karpuzda LEA genlerinde duplikasyona uğramıĢ proteinleri kodlayan 

aminoasit dizileri ile Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Glycine max, Populus 

trichocarpa, Solanum tuberosum, Vitis vinifera ve Zea mays arasındaki ortolog gen 

çiftleri CLUSTALW (URL-17, 2015) tabanlı çoklu dizi hizalama aracıyla 

hizalanmıĢtır. 

LEA genlerinin aminoasit dizileri ile orjinal komplementer DNA dizilerinin 

hizalanması yöntemiyle homolog (Ks) ve homolog olmayan (Ka) değiĢim oranlarını 

hesaplanması için CODEML (URL-18, 2006) programı (Suyama vd., 2006) 

kullanılmıĢtır. 

Her iki bitki türünde LEA genlerindeki duplikasyonlar ile ayrılma zamanı 

(milyonlarca yıl önce, MYÖ), λ değiĢimlerinin her homolog bölge ve her yıla 

karĢılık homolog mutasyon oranı denklem (3.1) kullanılarak hesaplanmıĢtır (Lynch 

ve Conery, 2000; Yang vd., 2008). 

2

Ks
T    ( 9105,6  )              (3.1) 

3.2.7. LEA Genlerini Hedef Alan miRNA’ ların Bilgisayarlı Tanımlanması 

MIR adı verilen endojen genler tarafından kodlanması yapılan miRNA‘lar ve bu 

genlerden birçoğu farklı bitki türleri arasında korunmuĢlardır (Nozawa vd., 2012; 

Çoruh vd., 2014; Pekmezci, 2015). LEA genlerinde miRNA kontrollü gen 

hedeflerinin tanımlanması, miRNA fonksiyonlarının anlaĢılmasında büyük bir rol 

oynamaktadır. Bu nedenle önceden belirlenmiĢ olan bitki miRNA öncülleri, 

miRBase v20.0 (URL-19, 2014) programıyla elde edilmiĢtir. Kavun ve karpuz LEA 

genlerini hedef alan miRNA‘ların tanımlanması için bitki miRNA veri tabanı (URL-

20, 2010) kullanılmıĢtır.  
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Ġnternet tabanlı psRNA Target Server (URL-21, 2011) aracılığıyla bilinen tüm bitki 

miRNA‘ları ile kavun ve karpuz LEA gen transkriptleri hizalandırılıp, varsayılan tüm 

bitki türleri ile kavun ve karpuz miRNA‘larının tanımlanması yapılmıĢtır.  

2005 yılında Zhang tarafından oluĢturulan parametreler kullanılarak bilinen tüm bitki 

miRNA‘ları ile onların potansiyel hedefleri değerlendirilmiĢtir. Bu miRNA 

hedeflerini doğrulamak amacıyla varsayılan gen homologlarını belirlemek için 

analizler BLASTX taraması ile yapılmıĢtır. BLASTX taraması, nükleotid dizisini 

dönüĢtürerek bir protein veri tabanına karĢı mukayese etmektedir (Tanyolaç vd., 

2012). 

3.2.8. LEA Proteinlerinin Homoloji Modellemesi 

Biyoinformatik analiz yöntemlerinden biri olan homoloji modellemesi, modellenecek 

proteine dizi benzerliğine sahip Ģablon bir yapı mantığıyla çalıĢmaktadır (Hansen, 

2004; Çatık 2008). Bu analizin temelinde çözülmüĢ yapılar arasında yeterli çeĢitlilik 

sağlanarak geri kalanlar yapıları modellemektir. Proteinlerin Ģablonla iliĢkili 

olmadığı durumlarda araĢtırmacılar güvenilir sonuçlar elde edilmesi için dizin 

hizalamasının en doğru Ģekilde yapılması gerektiği kanatine varmıĢlardır (Zhang ve 

Skolnick, 2005; Çatık 2008). Homoloji modellemesi, bir proteinin üç boyutlu (3D) 

yapısının, yapısı çözümlenmiĢ olan bir ya da birkaç protein yapısı üzerinden 

çözümlenmesidir. Bu metodla elde edilen yapılar, dizilerin birbirlerine benzerliğine 

bağlıdır (Baxevanis, 1998; Çatık, 2008). 

BLASTP kullanılarak kavun ve karpuzdaki tüm LEA genlerindeki benzer dizilerin ve 

bilinen üç boyutlu yapıya sahip en iyi örneğin belirlenmesi amacıyla Protein Data 

Bank‘da (PDB) (Berman vd., 2000) taratıldı. BlastP taramasında aminoasit dizisinin 

bir protein veri tabanına göre kıyaslanması yapılmıĢtır (Tanyolaç vd., 2012). 

Phyre2 (URL-22, 2009) programı kullanılarak homoloji modellemesi ile proteinlerin 

üç boyutlu yapısı tahmin edilmiĢtir (Kelley ve Sternberg, 2009).  
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3.2.9. Transkriptom Verisi Kullanılarak Kavun ve Karpuz LEA Genleri 

Ekspresyon Profilinin Çıkarılması 

RNA-Seq analizlerinin yapılması esnasında bütün Illimuna HiSeq okumalarına, açık 

bir veri bankasının arĢivinden (SRA, Sequence Read Archive) ulaĢılmıĢtır. Kavun ve 

karpuz için kullanılacak olan okumaların giriĢ numaraları Tablo 3.1 ve Tablo 3.2‘de 

verilmiĢtir.  

Tablo 3.1. CmLEA genlerinin transkriptom analizi için kullanılacak okumaların giriş 

numaraları 

 

GiriĢ numarası Açıklaması 

SRR411102 (SRX121032: Cantalupo vedrantais) 

SRR411100 (SRX121031: Piel de sapo pinonet) 

SRR411106 (SRX121030: Conomon SC PI161375) 

SRR411104 (SRX121029: Piel de sapo-t111) 

SRR1033647 (Cucumis melo tuz) 

SRR1033646 (Cucumis melo kontrol) 

SRR2082958 (Olgun aĢamada beyaz meyve kabuğu 1) 

SRR2082965 (Olgun aĢamada beyaz meyve kabuğu 2) 

SRR2082865 (Çiçek açtıktan 10 gün sonra beyaz meyve kabuğu 1) 

SRR2082935 (Çiçek açtıktan 10 gün sonra beyaz meyve kabuğu 2) 

SRR2082943 (Çiçek açtıktan 20 gün sonra beyaz meyve kabuğu 1) 

SRR2082953 (Çiçek açtıktan 20 gün sonra beyaz meyve kabuğu 1) 

SRR2082831 (Olgun aĢamada sarı meyve kabuğu 1) 

SRR2082832 (Olgun aĢamada sarı meyve kabuğu 2) 

SRR2082790 (Çiçek açtıktan 10 gün sonra sarı meyve kabuğu 1) 

SRR2082791 (Çiçek açtıktan 10 gün sonra sarı meyve kabuğu 2) 

SRR2082796 (Çiçek açtıktan 20 gün sonra sarı meyve kabuğu 1) 

SRR2082813 (Çiçek açtıktan 20 gün sonra sarı meyve kabuğu 2) 
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Tablo 3.2. ClLEA genlerinin transkriptom analizi için kullanılacak okumaların giriş 

numaraları 

 

GiriĢ numarası Açıklaması 

SRR1724899 (Döllenmeden sonra 10 günde toplanmıĢ meyve) 

SRR1724900 (Döllenmeden sonra 18 günde toplanmıĢ meyve) 

SRR1724901 (Döllenmeden sonra 26 günde toplanmıĢ meyve) 

SRR1724902 (Döllenmeden sonra 34 günde toplanmıĢ meyve) 

SRR1724903 (Döllenmeden sonra 42 günde toplanmıĢ meyve) 

SRR1724943 (Döllenmeden sonra 50 günde toplanmıĢ meyve) 

WM-UR-1/SRR1001435 (10 günlük beyaz meyve) 

WM-UR-2/SRR1001436 (10 günlük beyaz meyve) 

WM-IM-1/SRR1001437 (18 günlük açık pembe meyve) 

WM-IM-2/SRR1001438 (18 günlük açık pembe meyve) 

WM-PM-1/SRR1001439 (28 günlük Pembe meyve) 

WM-PM-2/SRR1001440 (28 günlük Pembe meyve) 

WM-MA-1/SRR1001441 (34 günlük Olgun Kırmızı meyve) 

WM-MA-2/SRR1001442 (34 günlük Olgun Kırmızı meyve) 

SRR494474 (WMN- Floem1) 

SRR518988 (WMN- Floem 2) 

SRR518988 (WMN- Floem 3) 

SRR494479 (WMN- Vasküler doku) 

SRR518992 (WMN- Vasküler doku 2) 

SRR518993 (WMN- Vasküler doku 3) 

 

Tüm okumalar ham sekans verisi olarak ―.sra‖ formatında indirilerek ―fastq‖ 

formatına dönüĢtürülmüĢtür.  

DüĢük kalitedeki okumalar yani skor değeri 20 altında olanlar (Phred quality Q) 

çıkarıldıktan sonra temiz bütün okumalara her baz için dizi kalitesi, kalite skoru, baz 

nükleotid içeriği ve dizi duplikasyon düzeyleri açısından okuma kalitelerinin kontrol 
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edilebilmesi için FastQC analizi uygulanmıĢtır. Veri tabanlarının sürekli olarak 

güncellenmesi dolayısıyla çalıĢma esnasında kavun ve karpuz ile iliĢkili RNA-seq 

yeni yüklenen verilerde kontrol edilerek çalıĢmaya dahil edilmiĢtir.  

3.2.10. Bitki Örnekleri, YetiĢtirme KoĢulları ve Stres Uygulanması 

Kavun ve karpuz tohumları Monsanto Gıda ve Tarım Tic. Ltd. ġti (Antalya)‘ den 

temin edilmiĢtir. Tohumlar distile suyla üç defa yıkandıktan sonra plastik saksılara 

alınmıĢtır. Bitki büyütme kabini içerisinde Hoagland solüsyonu (Hoagland ve Arnon, 

1950) içeren kültür ortamında 24 ± 2 °C ve 16 saat ıĢık ve 8 saat karanlık 

fotoperiyotta 400 μmol m–2 s–1 ıĢık Ģiddetinde 30 gün boyunca yetiĢtirilmiĢtir. 

YetiĢtirilen kavun ve karpuz örnekleri fotoğraf 3.1 ve 3.2‘te gösterilmiĢtir. 

 

 
Fotoğraf 3.1. Kavun tohumlarının Hoagland çözeltisi ile sulanmasının 7. günü görüntüleri 



44 

 

Fotoğraf 3.2. Karpuz tohumlarının Hoagland çözeltisi ile sulanmasının 22. günü görüntüleri 

 

Kavun ve karpuz bitkilerinde kuraklık stresi oluĢturulabilmesi için Hoagland 

solüsyonu ile %10‘luk polietilen glikol 6000 (PEG-6000) çözeltisi hazırlanmıĢtır. 

PEG 6000 kullanımı, bitkilerde kuraklık stresine neden olmaktadır. Ġn vitro 

koĢullarda yetiĢtirilen kuraklığa dayanıklı genotiplerin test edilmesinde oldukça uzun 

bir süredir kullanılan güvenilir bir maddedir. PEG 6000‘in kuraklık stresi 

oluĢturmasının temel nedeni ise çözünen potansiyelini (Ψs) arttıran, suyun bitkinin 

kök sistemi tarafından emilimini engelleyen, nüfuz etmeyen ozmatik bir ajan gibi 

davranmasıdır (Chezen vd., 1995; Jiang vd., 1995). 

Gen ifade analizleri için kullanılacak olan bitkiler 4 veya 5 hafta süresince 

yetiĢtirilmiĢtir. RNA izolasyonu için kontrol bitkisinden kök ve yaprak örnekleri 

alınmıĢtır. Stres uygulaması için ise bitkilere 3., 12. ve 24. saatlerinde stres verilerek 

örnekleme yapılmıĢtır. Daha sonra morfolojik özellikleri dikkate alınarak Baloğlu vd. 

(2014)‘nin salatalık bitkisinde uygulamıĢ oldukları parametreler kullanılmıĢtır. 

Kontrol bitkileri ve strese tabii tutulmuĢ bitkiler bitki büyütme kabininde aynı 

büyüme koĢullarında yetiĢtirilmiĢtir. 0. saatte alınan örnekler kontrol olarak 

kullanılmıĢtır. GeliĢmiĢ olan bitkilerin kök ve yapraklarından doku spesifik ifade 

analizi için örnekler ayrı ayrı alınmıĢtır.  
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Alınan doku örneklerinin her birinden üçer biyolojik örnekleme yapılmıĢtır. 

Sonrasında ise sıvı nitrojen ile dondurularak doku spesifik gen ifade analizlerinde 

kullanılmıĢtır. 

3.2.11. Moleküler Genetik Metodlar  

3.2.11.1 RNA izolasyonu  

Total RNA izolasyonu Trizol solüsyonu ile yapıldı. Ġzolasyonlarda Ünver‘in 2009‘da 

belirttiği parametreler kullanılmıĢtır (Ünver ve Budak, 2009).  

Homojenizasyon işlemi 

Çimlendirme kabininde yetiĢtirilen kavun ve karpuz bitkilerinin yaprak ve köklerinin 

hasatı gerçekleĢtirilmiĢtir. Hasat sonrasında elde edilen bitkilerin yaprakları ve 

kökleri sıvı azot aracılığıyla ayrı ayrı havanda toz haline gelene kadar parçalanmıĢtır. 

Daha sonra 100 mg‘ lık bitki örnekleri 2 ml‘lik steril tüplere alındı. 1 ml Trizol 

reaktifi içerisinde homojenize edilmiĢtir. 

Faz ayrımının gözlenmesi 

Homojenize olmuĢ örnekler nükleoprotein komplekslerinin tamamen ayrıĢtırılması 

için oda sıcaklığında 5 dk bekletilmiĢtir. Üzerine her 1 ml Trizol reaktifi için 0,2 ml 

kloroform eklenmiĢtir. 

Tüplerin kapakları dikkatlice kapatılıp 15 sn boyunca elle kuvvetlice karıĢtırılmıĢtır. 

Sonrasında 2-3 dk oda ısısında bekletilip 20 dk 4°C‘ de 15.000 rpm‘de santrifüj 

edilmiĢtir. Tüp içerisinde santrifüj sonrasında Ģekilde gösterildiği gibi üç ayrı faz 

oluĢmaktadır (ġekil 3.1). RNA bu fazlardan en üstteki fazda bulunmaktadır. Üstteki 

sıvı faz yeni bir tüpe aktarılmıĢtır.  
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ġekil 3.1. RNA izolasyonunda oluĢan faz ayrımı (URL-23, 2016) 

RNA’nın çöktürülmesi işlemi 

RNA‘nın çökmesini sağlamak için izopropil alkol eklenmiĢtir. Ġzopropil alkol 

miktarı homojenizasyon esnasında kullanılan Trizol reaktifinin yarısı kadar 

kullanılmıĢtır. Örnekler oda ısısında 10 dk bekletildikten sonra 4°C‘ de 15 000 rpm‘ 

de 10 dk santrifuje edilmiĢtir. RNA çökeltisi %75‘lik etanol ile bir kez yıkandı. 

Örnekler için kullanılan her 1 ml Trizol reaktifi için 1 ml etanol eklenerek vorteks ile 

karıĢtırılmıĢtır. Sonrasında 4°C‘de 5 dk 10.000 rpm‘de santrifüj edilerek elde edilen 

RNA çökeltisi 5-10 dk kurumaya bırakılmıĢtır. Kuruyan RNA 30 µl steril su ile 

çözündürülerek 10 dk 55-60°C‘ de bekletilmiĢtir. Kullanılmak üzere –80°C‘ de 

saklanmıĢtır. 

Ġzole edilen RNA‘nın, agaroz jel elektroforezi ve Nano Drop/Thermo cihazı 

kullanılarak kalite ve sağlamlığı kontrol edilmiĢtir. Elde edilen RNA‘nın saflığının 

A260/A280 oranının 1,9 – 2,1 arasında olup olmadığı kontrol edilmiĢtir. 

3.2.11.2. DNaz muamelesi 

Elde edilen RNA örneklerinin kalitesi belirlenip konsantrasyonu ölçüldükten sonra, 

DnazI enzimi kullanılarak örneklerde bulunan tek ve çift zincirli DNA fragmentleri 

ortamdan uzaklaĢtırılmıĢtır. Tablo 3.3‘ te verilen miktarlara göre reaksiyon karıĢımı 

hazırlanmıĢtır.  
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Tablo 3.3. RNA örneklerine DNaz enzimi ile muamelesinde reaksiyon bileşenleri 

BileĢenler Miktar 

RNA örnekleri 1 µg 

10X Reaksiyon tampon 1 µl 

MgCl2 1 µl 

DNaz I enzimi 1 µl (1u) 

DEPC ile muamele edilmiĢ su 10 µl tamamlanır. 

37ºC‘ de 30 dk inkübasyona bırakılır. 

50 mM EDTA 1 µl eklenir 

65ºC‘ de 10 dk inkübasyona bırakılır. 

 
 

Tüm reaksiyonlardan sonra elde edilen RNA‘nın konsantrasyonu ölçülerek bu 

değerlerle cDNA sentezine gidilmiĢtir. (Reaksiyondan bir gün önce DEPC‘li su 

sterilize edilmiĢtir.) 

% 0,1’lik DEPC su hazırlama 

1 ml DEPC 1000 ml distile suda çözündükten sonra oda sıcaklığında 12 saat inkübe 

edilmiĢ, inkübasyon sonrasında 121°C ‘da 20 dk otoklavlanmıĢtır.  

3.2.11.3. cDNA sentezi (Komplementer DNA sentezi) 

cDNA‘nın sentezlenmesi iĢlemi, mRNA‘dan reverse transkriptaz enzimi ile DNA 

kopyasının oluĢturulmasıdır. Yapay oligonükleotitler, mRNA‘ya bağlanarak tek 

zincirli yapay cDNA‘yı oluĢtururlar. Ortama katılacak olan DNA, polimeraz ile tek 

zincirli formdan çift zincirli forma geçmektedir (ġekil 3.2).  
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ġekil 3.2. mRNA‘dan cDNA sentezlenme aĢaması (Tobin ve Dusheck, 2001) 

cDNA sentezi iki aĢamada gerçekleĢtirilmiĢtir. cDNA sentezi için ilk aĢamada tablo 

3.4 ‘te verilen miktarlar kullanılarak her örnek için ayrı nükleaz içermeyen steril 

tüplerde reaksiyon hazırlanmıĢtır.  

Tablo 3.4. cDNA sentezinde I. aşamada kullanılan reaksiyon bileşenleri 

BileĢenler Miktar 

Total RNA 1 ile 5 µg arasında 

Oligo dT primer 1 µl 50 pmol/µl 

RNAze içermeyen su 
Toplam hacim 12 µl olacak 

Ģekilde ayarlandı. 

 

Reaksiyon hazırlama aĢamalarının tümü buz içerisinde gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Reaksiyon hazırlandıktan sonra karıĢım 65°C‘da 5 dk bekletilerek RNA‘nın 

sekonder yapısı denatüre edilmiĢtir. Daha sonrasında bu karıĢım hemen buza alınarak 
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primerin bağlanması sağlanmıĢtır. cDNA sentezi için 2. aĢamaya geçildiğinde tablo 

3.5‘ te verilen bileĢenler önceden hazırladığımız 12 µl‘ lik karıĢımımıza ilave 

edilmiĢtir. Örneklerimiz 42°C‘da 1 saat, 70°C‘da 5dk olmak üzere inkübasyona 

bırakılmıĢtır. RT reaksiyonunda 42°C‘de uzama, 70°C‘da ise enzim inaktivasyonu 

sağlanması amaçlanmıĢtır. 

Tablo 3.5. cDNA sentezinde II. aşamada kullanılan reaksiyon bileşenleri 

BileĢenler Miktar 

5X Reaksiyon buffer 4 µl 

RiboLock RNase inhibitör 1 µl 

10 mM dNTP karıĢımı 2 µl 

Revertaid M-MuLV RT 1 µl 

Toplam karıĢım 20 µl olacak Ģekilde hazırlandı. 

 
 

Ġkinci zincir oluĢumu cDNA‘nın birinci zincir sentez karıĢımı uygun sıcaklıklarda 

primerlerin PZR‘ da çoğaltılmasıyla elde edilmiĢtir. Agaroz jelde ve Nano 

Drop/Thermo cihazıyla oluĢturulan iki zincirli cDNA' ların kalite ve miktarları tayini 

yapılmıĢtır. Elde edilen cDNA‘lar eĢ zamanlı PZR reaksiyonuna kadar -20°C‘de 

muhafaza edilmiĢtir. 

3.2.11.4. Primer tasarlama 

PZR ve eĢ zamanlı PZR (RT-PZR) analizinde transkriptom verisi sonuçlarına göre 

her bitki için iki LEA geni saptanarak, Primer 5 software programıyla saptanan LEA 

genleri için spesifik primerler tasarlanmıĢtır. Kavun ve karpuz için tasarlanan genler 

ve büyüklükleri Tablo 3.6 ve 3.7‘ de verilmiĢtir. Bu çalıĢmada internal kontrol geni 

olarak 18SrRNA geni kullanılmıĢtır (Baloğlu vd., 2014). 18SrRNA geni primer 

dizileri (GenBank ID:X51542.1) Tablo 3.7‘ de verilmiĢtir. 
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Tablo 3.6. Cucumis melo için tasarlanan PZR primer dizileri 

Primer 

(5'→3') Sekans 

Bağlanma 

sıcaklığı 

(Tm) 

Primer 

uzunluğu 

CmLEA 42 

Ġleri 

Primer 

GGCCGATGTCAGTGGGATTC 60,82°C 
 

161 bç CmLEA 42 

Geri 

Primer 

GAATCAGCCCAGCGATCAGT 60,18°C 

CmLEA 43 

Ġleri 

Primer 

CCAAGCTCAGCCTCTCACTC 60,11°C 
 

293 bç CmLEA 43 

Geri 

Primer 

CTGACACATCGGCAGTCAGT 60,04°C 

 

Tablo 3.7. Citrullus lanatus için tasarlanan PZR primer ve kontrol gen dizileri 

Primer 

(5'→3') Sekans 

Bağlanma 

sıcaklığı (Tm) 

Primer 

uzunluğu 

ClLEA 46 

Ġleri 

primer 

ATTCCGTTGCAGAGCAGTCC 60,67°C 
 

81 bç ClLEA 46 

Geri 

primer 

ATGGCCTTGAGTTCCGTAGG 59,46°C 

ClLEA 48 

Ġleri 

primer 

GTCGAGGAGGGTGTTCAAGA 59,03°C 
 

231 bç ClLEA 48 

Geri 

primer 

GGATCGGGTGAGTTTCTCCA 59,10°C 

18SrRNA geni primer dizileri (GenBank ID:X51542.1) 

5‘-GTGACGGGTGACGGAGAATT-3‘ 

5‘-GACACTAATGCGCCCGGTAT-3‘ 

 
 



51 

3.2.11.5. Agaroz jel elektroforezi 

Kullanılacağımız örneklerin konsantrasyonları ve çoğaltılan DNA büyüklükleri 

dikkate alınarak %1‘lik agaroz jel hazırlanmıĢtır.  

Agaroz jel hazırlanışı 

Beher içerisinde 2 gr agaroz tartılıp üzerine 100 ml 1X TAE buffer eklenmiĢ ve 

mikrodalga (Arçelik) fırında 900W 1-1,5 dk ısıtılmıĢtır. Hafifçe çalkalanarak 

homojenizasyonu sağlanmıĢtır. Boyanın jel içerisinde homojen bir Ģekilde 

dağılabilmesi için agaroz elle dokunulacak seviyeye kadar soğutulmuĢtur. 5 μL jel 

boyası (Ġntron Biotechology) eklenmiĢtir. Tekrar çalkalama iĢlemi ile 

homojenizasyonu tamamlandıktan sonra elektroforez tankına aktarılmıĢtır. Vakit 

kaybetmeden taraklar yerleĢtirilmiĢtir. 15-20 dk sonra jel katılaĢarak taraklar jelden 

uzaklaĢtırılmıĢtır. Böylelikle yüklemeye hazır bir jel elde edilmiĢtir. 

1X TAE tamponun hazırlanışı 

10X TAE tamponu Tablo 3.8‘ de verilenler kullanılarak hazırlanmıĢtır. Daha 

sonrasında 1/10 oranında dilüe edilerek jel hazırlamaya uygun hale getirilmiĢtir. (100 

ml 10X TAE distile su ile 1000 ml‘ye tamamlanmıĢtır.) 

Tablo 3.8. 10X TAE tamponun hazırlanışı 

BileĢenler Miktar 

TRĠS 48,5 gr 

Glasiyal asetik asit 11,4 ml 

EDTA 0,5M 20 ml (pH:8) 

Toplam karıĢım 800 ml distile su içerisinde manyetik 

karıĢtırıcıda çözündürüldü ve 1000 ml‘ye tamamlandı. 
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EDTA hazırlanışı 

100 ml distile su içerisinde 14,61 gr EDTA sıcak manyetik karıĢtırıcıda 

çözündürülmüĢtür. Çözeltinin homojenizasyonu ve ph ayarlaması için çözeltiye 

NaOH peletleri eklenmiĢtir. Böylece çözelti berraklaĢarak ph:8‘e ayarlanmıĢtır. 

Marker hazırlanışı 

Örneklerimizdeki LEA genlerinin beklenilen aralıkta çoğaltılıp çoğaltılmadığını 

belirlemek için Tablo 3.9‘ da verilen miktarlarda oluĢturulan marker kullanılmıĢtır. 

Tablo 3.9. Marker protokolü 

BileĢenler Miktar 

DNA ladder 1 μl 

6X loading 1 μl 

Deiyonize su 4 μl 

Toplamda 6 μl karıĢım elde edildi. 

 

3.2.11.6. PZR analizleri 

Kavun ve karpuzdan elde edilen cDNA örnekleri Tablo 3.10‘daki protokole uygun 

bir Ģekilde hazırlanarak optimizasyon yapılmıĢtır. 

Tablo 3.10. Optimizasyonda kullanılan PZR protokolü 

Reaksiyon BileĢenleri Miktar 

10X reaksiyon buffer 2 μl 

dNTP 2 μl 

MgCI2 3 μl 

Ġleri Primer 1 μl 

Geri Primer 1 μl 

Taq DNA Polimeraz 0,5 μl 

cDNA örneği (100ng-500ng/1000ul olacak Ģekilde ayarlandı.) 

Toplam reaksiyon 20 μl olacak Ģekilde steril distile su eklendi. 
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Optimizasyon esnasında kullanılan PZR döngüsü aĢamaları tablo 3.11‘de verilmiĢtir.  

Tablo 3.11. Optimizasyonda kullanılan PZR döngüsü aşamaları 

Basamaklar Uygulanan Sıcaklık Zaman Döngü sayısı 

Ilk denatürasyon 

aĢaması 95°C 5 dk 1 döngü 

Denatürasyon 95°C 1 dk 

35 döngü Annealing (birleĢme) 

LEA genleri için 

optimize edilen 

sıcaklıklar 

 

1 dk 

Extension (uzama) 72°C 1 dk 

Son uzama 72°C 7 dk 1 döngü 

 

LEA genlerinin optimizasyonu aĢamasında Thermal Cycler Isı bloğu (Fotoğraf 3.3) 

kullanılarak PZR deneyleri yapılmıĢtır. 

 

Fotoğraf 3.3. Thermal Cycler Isı bloğu (URL-24, 2016) 

Elde edilen PZR ürünü, %1‘lik agaroz jelde 110 Volt hızla 30-40 dk yürütülerek UV 

ıĢığı altında Quantum ST5 cihazı (Vilber Lourmat, France) yardımıyla 

görüntülenmiĢtir (Fotoğraf 3.4). 
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Fotoğraf 3.4. Jel Görüntüleme Sistemi Quantum ST5 (URL-25, 2016) 

3.2.12. EĢ Zamanlı PZR Analizleri 

Primerlerin Tm değerlerine göre uygun RT-PZR koĢulları belirlenerek optimize 

edilmiĢtir. Her aĢamada örnekleme üç kere tekrar yapılmıĢtır. EĢ zamanlı PZR‘de 

kullanılan çalıĢma programı Tablo 3.12‘de verilmiĢtir. 

Tablo 3.12. Eş zamanlı PZR Programı 

Program 

Program Döngü Analiz modu 

Program Adı Sıcaklık 
Edinim 

modu 

Döngü 

sayısı 

Bekleme 

süresi 

(hh:mm:ss) 

Sürme 

Oranı 

 

Denatürasyon 95°C Yok 1 00:05:00 4,8 - 

Amplifikasyon 

I 
95°C Yok 

 

45 

00:00:10 
4,8 

- 

Amp. II (Tm) 60°C Yok 
00:00:20 

2,5 
Miktar 

tayini 

Amplifikasyon 

III 
72°C Tek 00:00:10 4,8 - 

Erime I 95°C Yok  

1 

00:00:05 - Erime 

Erime II 65°C Yok 00:60:00 - - 

Erime III 97°C Devamlı - - - 

Soğutma 40°C Yok 1 00:00:10 0,11 Yok 
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Light Cycler 480 II (Roche) (Fotoğraf 3.5) cihazıyla SYBR Green I Master boyası 

kullanılarak RT-PZR deneylerine devam edilmiĢtir. 

 

Fotoğraf 3.5. EĢ zamanlı PZR cihazı (URL-26, 2015) 

 

EĢ zamanlı PZR analizi sonuçlarına göre analiz edilen her gen için, kuraklık stresi 

uygulanan örnekler ve kontrol örneklerine ait pik profilleri saptanmıĢtır. Bu pik 

profillerinden yola çıkılarak Ct (Cycle Threshold) değerleri elde edilmiĢtir. EĢ 

zamanlı PZR analizinde normalizasyon için çeĢitli koĢullarda ekspresyonunun 

değiĢmediği bilinen ya da en az etkilenen bir referans gen kulanılmaktadır (Bustin, 

2002; YüzbaĢıoğlu, 2008). Referans olarak 18SrRNA‘nın gen ifadesi alınıp bağıl gen 

ifadesi hesaplanmıĢtır.  

ΔCT (3.2), ΔΔCT (3.3) değerleri hesaplanıp, gen ifadesi seviyesindeki farklılık 2
ΔΔCt

 

olarak hesaplanmıĢtır. ΔΔCT (3.3) değeri, stres uygulanan örnekten kontrol 

örneğinin değeri çıkarılarak elde edilmiĢtir. 

           REFERANSÖRNEK
CTCTCT  , (Baloğlu vd, 2014)                        (3.2) 

).0( SAATKONTROLSTRES CTCTCT  , (Baloğlu vd, 2014)               (3.3) 

Bu çalıĢmada kavunda CmLEA-42 ile CmLEA-43, karpuzda ise ClLEA-46 ile ClLEA-

48 genleri için alınan bitki yaprak ve kök örneklerinde ekspresyon düzeyleri 

incelenmiĢtir. 
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3.2.13. Ġstatistiksel Analizler  

Farklı sürelerde kuraklık stresi uygulanmıĢ kavunda CmLEA-42, 43 ve karpuzda 

ClLEA-46, 48 genlerine ait ekspresyon profilleri, kontrol örnekleri ile 

karĢılaĢtırılmıĢtır.  

Gen ifade seviyesindeki değiĢiklikler, her zaman koĢulu için 3 tekrara (replikeye) ait 

Ct değerleri ile bu replikelere ait kontrol Ct değerlerine zaman faktörü dikkate 

alınarak uygulanan tek yönlü ANOVA testine göre istatiksel olarak 

değerlendirilmiĢtir. 

Stres verilmiĢ örnekler ile kontrol örnekleri arasındaki farklılıkların istatistiksel 

olarak analizinde ise Student T testi kullanılmıĢtır. P değeri < 0,01 ise ilgili LEA 

genindeki ekspresyon farklılığının anlamlı olduğu varsayılmıĢtır. 

 



57 

4. BULGULAR  

4.1. Kavunda LEA Genlerinin Belirlenmesi ve Analizleri 

4.1.1. CmLEA Genlerinin Biyoinformatik Analizleri 

Biyoinformatik analizler sonucunda kavun genomunda 61 adet LEA protein ailesi 

üyesi tespit edilmiĢtir. Kavunda belirlenen LEA proteinleri CmLEA olarak 

adlandırılmıĢtır. Kavuna ait LEA proteinlerinin izoelektronik etki değeri (pI), 

moleküler ağırlıkları ve değiĢkenlik durumları saptanmıĢtır. Elde edilen veriler ek 

2‘de verilmiĢtir. Analizler sonucunda elde edilen CmLEA proteinlerinin 14 üyesi 

bazik (pH>7), 47 üyesi asidik (pH<7) özelliktedir. CmLEA proteinlerinin en küçük 

üyesi 64 aa içermekteyken belirlenen en büyük LEA proteini 464 aa içermektedir. 

CmLEA proteinlerinin moleküler ağırlıkları kıyaslandığında ise 6795,4 Da ile 51242 

Da arasında değiĢmektedir. Bu proteinlerin 29 üyesi kararsız, 32 üyesi ise kararlı 

yapıdadır. 

 

Kavun genomunda LEA genlerinin kromozomal yerleĢimleri scaffold seviyesinde 

olduğu için kromozomal dağılımlar elde edilememiĢtir.  

4.1.2. Filogenetik Analizler  

Kavun CmLEA genleri için oluĢturulan filogenetik ağaç Ģekil 4.1‘ de verilmiĢtir. 

CmLEA genlerine ait filogenetik ağaçta 3 ana sınıf oluĢmuĢ, bunlar da kendi arasında 

dallanmıĢtır. Pfam‘daki sınıflandırmaya göre kavunda genellikle grup 2 LEA 

proteinleri görev almaktadır. Sınıf III‘ de (mavi renk ile gösterilmiĢ) 4 protein 

haricinde (CmLEA-4-11-54-60) geri kalanın LEA2 grup proteinlerden oluĢtuğu tespit 

edilmiĢtir. Tohum olgunlaĢma proteini (SMP) grubuna ait LEA proteinlerinin 

(CmLEA-23-32-33), LEA3 (CmLEA-34-38) ve LEA4 (CmLEA-12) grup proteinlerin 

Sınıf I‘de (yeĢil renk ile gösterilmiĢ) toplanmıĢ olduğu, LEA5 grup proteinlerin 

(CmLEA-58-59) ise Sınıf II‘de (mor renk ile gösterilmiĢ) toplandığı görülmüĢtür. 

Bununla birlikte dehidrin grubundaki LEA proteinleri (36-46-60) ise Sınıf II ve Sınıf 

III‘ e dağılmıĢ vaziyettedir.  
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ġekil 4.1. CmLEA genlerinin filogenetik ağacı 

 

Ayrıca filogenetik ağacın güvenilirliğini test etmek için CmLEA proteinlerinin motif 

kompozisyonları incelenmiĢtir. MEME veritabanı kullanılarak 61 adet CmLEA 

proteini için 10 farklı motif belirlenmiĢtir. Aminoasitlerin korunmuĢ motifleri ek 3‘te 

gösterilmektedir. LEA4 grubuna dahil olan CmLEA 12, LEA5 grubuna dahil olan 

CmLEA 58, 59 ve SMP grubuna ait olan CmLEA 23, 32, 33 yanlızca motif 10‘u 

içermektedir. LEA3 grubuna dahil olan CmLEA 09‘ da motif bulunamamıĢtır. 

CmLEA 11, 41, 44, 45, 47, 60‘ta yanlızca motif 9 gözlenmiĢtir. CmLEA 44 ile 45 

aynı motif varlığından dolayı benzerdir. CmLEA 18, 19, 16, 52, 31, 25, 51, 48, 40, 

24, 07, 37, 22, 08 motif 1, 2, 3, 4 ve 5‘i içerdikleri için yapıları benzerdir. CmLEA 

09 sadece motif 6 barındırmaktadır (Ek 4). 
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Kavun bitkisi için tanımlanan LEA genlerine ait biyolojik iĢlev, hücresel lokalizasyon 

ve moleküler fonksiyon analizleri Blast2GO programı kullanılarak yapılmıĢtır. 

Analiz sonuçları Ģekil 4.2‘ de verilmiĢtir. LEA proteinlerinin lokalizasyonu 

çoğunlukla en fazla hücre içi ve membranlar olduğu gözlemlenirken, biyolojik 

fonksiyonda çoğunlukla strese cevap, moleküler fonksiyon da ise çoğunlukla 

bağlanma fonksiyonu olduğu görülmektedir. 

 

 

ġekil 4.2. CmLEA genlerinin Blast2GO yardımıyla elde edilen fonksiyonel analizleri 
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Gen duplikasyon olayları, gen ailelerinin dağılımında önemli rol oynamaktadır. 

(Mehan vd., 2004). Bu açıdan bakıldığında kromozomlarda tandem ve segmental 

duplikasyonlar belirlenmiĢtir. Kavun bitkisinde elde edilen verilerde 20 LEA geninin  

(% 32) duplikasyon gösterdiği görülmüĢtür. Kavun genomunun diğer türlerle olan 

ortolog gen analizleri sonucunda; %63 ile soyada en yüksek oranda, %11 ile çeltikte 

en düĢük oranda ortolog gen barındırmaktadır. Elde edilen veriler kavun için Tablo 

4.1‘ de verilmiĢtir. Ayrıca diğer türlerdeki CmLEA ortolog genlerin; Arabidopsiste 

15 çift, soyada 39 çift, çeltikte 7 çift, kavakta 26 çift, patateste 20 çift, üzümde 15 

çift, mısırda ise 9 çift olduğu saptanmıĢtır (Ek 7). 

 
Tablo 4.1. Kavun ile ortolog gen ilişkisi olan türler ve oranları 

Türler Ortolog genlerin oranları 

Arabidopsis thaliana % 24 

Glycine max % 63 

Oryza sativa % 11 

Populus trichocarpa % 42 

Solanum tuberosum % 32 

Vitis vinifera % 24 

Zea mays % 14 

 

LEA gen ailesinin anlaĢılabilmesi için kavunda genlerin duplikasyon ve ayrımlarında 

Darwin‘in pozitif seçilim iliĢkileri göz önüne alınmıĢtır. Ġncelemeler ve hesaplamalar 

sonucunda (Ka) benzerlik göstermeyenler ile benzerlik (Ks) oranları (Ka/Ks) 

hesaplanmıĢtır.  

 

Kavunda CmLEA genlerinden duplikasyon gösteren 14 çift kavun LEA geni için 

Ka/Ks oranları ortalaması 0,136‘dır (Ek 5). Bu değiĢimlerin 2 ile 550 milyon yıl önce 

gerçekleĢmiĢ olabileceği varsayılmaktadır. Kavunda CmLEA genlerinin ortolog gen 

iliĢkilerine bakıldığında Ks/Ka oranı Arabidopsis‘de, soyada, çeltikte, kavakta, 

patateste, asmada ve mısırda sırasıyla 0,06- 0,081- 0,02- 0,07- 0,14- 6,65 ve 0,03 

ortalaması bulunmuĢtur (Ek 6). Genlerin ayrılma zamanları karĢılaĢtırıldığı zaman 

ise en geç ayrılmanın ortalama olarak 240 MYÖ ile çeltikte LEA genleri ile olduğu 

gözlenmiĢtir. Bunu 235 MYÖ ile mısır, 164 MYÖ ile Arabidopsis, 111 MYÖ ile 
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patates, 94 MYÖ ile asma, 88 MYÖ ile soya ve 51 MYÖ ile kavak bitkisinin takip 

ettiği görülmüĢtür (Ek 6). 

 

Ġnternet üzerinden hizmet sunan Phyre2 biyoinformatik aracıyla kavun bitkisi LEA 

proteinleri için homoloji modellemesi yapılmıĢtır. Bu analizler sonucunda 6 adet 

CmLEA proteininin (CmLEA-40, 42, 47, 15, 13, 09) PBD (Protein Data Base)‘de 

homolojilerin yüksek olduğu görülmüĢtür. Modellenme yüzdesi >90% güven 

düzeyinde 72‘den 99‘a kadar değiĢiklik gösteren oranlar tespit edilmiĢtir (Tablo 4.2). 

LEA proteinlerinin ikincil yapıları genellikle β tabakalı yapıları olduğu görülürken, 

CmLEA-47‘de yalnızca α-heliks yapı görülmüĢtür. 

Tablo 4.2 Kavunda tanımlanan LEA proteinlerinin benzerlik yüzdesi 

Protein ismi PDB benzerlik oranları 

CmLEA-40 72% 

CmLEA-42 77% 

CmLEA-47 95% 

CmLEA-15 78% 

CmLEA-13 76% 

CmLEA-09 99% 

 

 

Benzerlikleri %70‗den fazla olduğu tespit edilen LEA proteinlerine iliĢkin 

modellemeler Ģekil 4.3‘de verilmiĢtir.  
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ġekil 4.3. CmLEA proteinlerinin üç boyutlu tahmini yapısı 
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4.1.3. CmLEA Hedef Genlerinin miRNA Analizleri 

Bitkiler biyotik ve abiyotik stres faktörlerine maruz kaldığında, hedef genin 

ifadesinin baskılanmasında miRNA‘ları da kullanmaktadırlar. (Bartel, 2004; Ambros 

ve Chen, 2007; Khraiwesh vd., 2012; Unver ve Budak, 2009). miRNA‘lar, gen 

sessizleĢtirme mekanizmasında müdahaleci RNA‘ya (RNAi = RNA interference) 

dayalı, kodlanmayan düzenleyici küçük RNA‘lardır (Bodur ve Demirpençe 2010; 

Xin vd., 2010). 

 

Hedef genlerin tanımlanması iĢleminde iki parametre kullanılmaktadır.  

 Ġlk parametre threshold skorudur. Bu skorun kabul edilebilirliği en yüksek 3,0 

değeridir. Daha yüksek değerler ise göz ardı edilmektedir.  

 Ġkinci parametre ise UPE değeri kullanılmaktadır. Bu değer maksimum enerji 

değeri olup hedef bölgedeki sekonder yapıların açılması için gereklidir. 

Bitki küçük RNA hedef genlerinin hesaplandığı veri tabanından (psRNATarget:A 

Plant Small RNA Target Analysis Server) hangi genin hedeflendiği belirlenmiĢtir. 

Sonuç olarak; kavun bitkisi için yapılan analizlerde 21 farklı miRNA tarafından 21 

CmLEA (CmLEA-03, 04, 10, 16, 18, 19, 20, 26, 27, 29, 30, 35, 37, 40, 41, 48, 49, 52, 

55, 56, 60) geninin hedeflendiği belirlenmiĢtir.  

4.1.4. CmLEA Genlerinin Transkriptom Analizi 

Kavunda SRA veri tabanından elde edilen farklı kavun çeĢitlerinin transkriptom 

verileri ile tuz stresi altında transkriptom verileri analiz edilmiĢtir (ġekil 4.4). Bu 

sonuçlara göre Cantalupo vedrantais ve Piel de sapo pinonet çeĢitlerinde diğer iki 

çeĢite göre (Conomon SC ve Piel de sapo-t111); CmLEA-1-2-7-8-19-28-31-36-50-

51-53-55 ve 60‘ın gen ifade seviyelerinin arttığı, bunun tam tersi olarak CmLEA-4-5-

10-11-12-15-17-23-26-30-32-33-38-40-42-44-45-46-47-48-56-58 ve 61’in gen 

ifadesinin ise Conomon SC ve Piel de sapo-t111 çeĢitlerinde diğer iki çeĢide göre 

(Cantalupo vedrantais ve Piel de sapo pinonet) arttığı saptanmıĢtır. 
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ġekil 4.4. CmLEA genleri için Cantalupo vedrantais ve Piel de sapo pinonet çeĢitlerinin 

Conomon SC ve Piel de sapo-t111 ile transkriptom veri analizlerinin 

karĢılaĢtırılması 
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Tuz stresi verileri incelendiğinde ise CmLEA-2-3-4-6-12-22-23-25-26-27-28-29-31-

34-37-38-40-41-47-50-51-53-54-58’in tuz stresi altında ifadelerinin azaldığı 

gözlemlenmiĢtir. CmLEA-1-7-9-10-11-18-19-20-21-24-30-35-39-43-52-55-57-59-

60’ın da tuz stresi sonucu ifadelerinin arttığı görülmüĢtür (ġekil 4.5). 

 

 
ġekil 4.5. Kontrol ve tuz stresi altındaki Cucumis melo’da CmLEA genlerinin transkriptom 

veri analizi 
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Diğer bir transkriptom analizinde ise CmLEA genlerinin olgun beyaz meyve kabuğu 

ve çiçek açtıktan sonraki 10. ve 20. gündeki gen ifadesi karĢılaĢtırılmıĢtır. Olgun 

beyaz meyve kabuğunda ve çiçek açtıktan 10 gün sonraki meyve kabuğunda 

CmLEA-61-59-58-57-56-55-52-51-50-48-47-46-45-44-41-40-39-38-37-36-35-33-32-

31-30-29-28-27-26-25-24-23-22-21-19-18-17-16-15-14-13-12-11-10-09-08-07-05-

04-03-02-01 genleri ifade edilmezken 20. gündeki beyaz meyve kabuğunda bu 

genlerin ifadesi azalmaktadır. Bu genler sarı meyvede aynı Ģekilde ifade olunurken 

olgun meyve kabuğundaki ifadesi yok denecek kadar azdır. CmLEA-43 ve 49 

genlerinin beyaz meyve kabuğundaki ifadesi artarken diğer günlerdeki ifadesi azalır. 

Olgun sarı meyve dokularında ise genellikle ekspresyon seviyesi düĢüktür. CmLEA-

20 ve 60 geninin ifadesi olgun beyaz meyve kabuğunda düĢerken, çiçek açtıktan 10 

ve 20 gün sonraki meyve kabuğunda ifadesinin artmakta olduğu gözlemlendi. 

CmLEA-20 geninin olgun sarı meyve kabuğunda ve çiçek açtıktan 10 gün sonraki 

meyve kabuğunda ise ifadesi düĢerken sadece 20. günde ifadesi artmaktadır. 

CmLEA-60 geninin ifadesi sarı meyvenin kabuğunda görülmezken, 10. ve 20. 

gündeki meyve kabuğunda artmaktadır. CmLEA-42, 54 geni olgun beyaz meyve 

kabuğunda ve çiçek açtıktan 10 ve 20 gün sonra gen ifadesi azalır. Sarı meyve 

kabuğunda ise CmLEA-42 geninin ifadesi azalırken, çiçek açtıktan 10 ve 20 gün 

sonra artmaktadır. CmLEA-54 geninin ise sarı meyve kabuğunda sadece 20. günde 

ifadesi artmaktadır (ġekil 4.6).  
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ġekil 4.6. Olgun beyaz ve sarı meyve kabuğu ile çiçek açtıktan sonra 10 ve 20. günlerindeki 

beyaz ve sarı meyve kabuğundaki CmLEA genlerinin transkriptom veri 

analizlerinin karĢılaĢtırılması 
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4.1.5. LEA Genlerinin Kuraklık Stresi Altında Gen Ġfade Analizleri 

Kavun örneklerinden elde edilen RNA miktarının (ng/μl) yeterli, saflıklarının da 

(A260/A280) istenilen aralıklarda olduğu saptanmıĢtır. Elde edilen spektrofotometrik 

ölçüm sonuçları Tablo 4.1‘ de verilmiĢtir. 

 
Tablo 4.1. Kavun (Cucumis melo) yaprak ve kök örneklerine ait RNA’ların spektrofotometrik 

ölçümleri 

 
Örnek adı ng/μl A260/A280 

Kavun 1.set yaprak 0. saat 4907 2,1 

Kavun 1.set yaprak 3. saat 625 2,1 

Kavun 1.set yaprak 12. saat 2250 1,9 

Kavun 1.set yaprak 24. saat 1087 1,9 

Kavun 2.set yaprak 0. saat 837 1,9 

Kavun 2.set yaprak 3. saat 882 1,9 

Kavun 2.set yaprak 12. saat 980 1,9 

Kavun 2.set yaprak 24. saat 4000 1,9 

Kavun 3.set yaprak 0. saat 1953 1,9 

Kavun 3.set yaprak 3. saat 2425 1,9 

Kavun 3.set yaprak 12. saat 2695 1,9 

Kavun 3.set yaprak 24. saat 1852 1,9 

Kavun 1.set kök 0. saat 2335 2,1 

Kavun 1.set kök 3. saat 5720 2,1 

Kavun 1.set kök 12. saat 4235 2,1 

Kavun 1.set kök 24. saat 6055 2,1 

Kavun 2.set kök 0. saat 2010 1,9 

Kavun 2.set kök 3. saat 1525 2,1 

Kavun 2.set kök 12. saat 2080 2,1 

Kavun 2.set kök 24. saat 4635 1,9 

Kavun 3.set kök 0. saat 1816 2,0 

Kavun 3.set kök 3. saat 2270 2,0 

Kavun 3.set kök 12. saat 2208 2,0 

Kavun 3.set kök 24. saat 1300 2,1 
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Kavunun RNA örnekleri 200 ng olacak Ģekilde hesaplanarak cDNA sentezi 

yapılmıĢtır. Kavun bitkisi için CmLEA-42 geninin optimizasyonu 62°C‘da, CmLEA-

43 geninin ise optimizasyonu 60°C‘da sağlanmıĢtır. Optimizasyonu sağlanan 

genlerin jel görüntüsü Ģekil 4.7‘ de verilmiĢtir. 

 
 

ġekil 4.7. CmLEA 42 ve CmLEA 43 geninin agaroz jel görüntüsü 

 

Kavun bitkisinde kuraklığa karĢı LEA genlerinin cevaplarının anlaĢılabilemesi için, 

kök ve yaprak dokularında seçilen genler qRT-PZR ile incelenmiĢtir. Bu genler için 

amplifikasyon ve erime eğrileri çizilmiĢtir (Ek 24, Ek 25). Bu amaç doğrultusunda 

seçilen CmLEA-42 ve CmLEA-43 genin ifade profilleri incelenerek transkriptom 

verisi ile karĢılaĢtırılmıĢtır.  

 

Kavun bitkisi için seçilen CmLEA-42 geninin yaprak dokusundaki gen ifadesi 3. ve 

12. saatte normal seviyenin altına düĢerken 24. saatte maksimum seviyeye 

ulaĢmaktadır. Aynı genin kavun bitkisinin kök dokusunda ekspresyonu 3. saatte 

artarken, 12. ve 24. saatte normal seviyenin altına düĢmüĢtür (ġekil 4.8). 
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ġekil 4.8. CmLEA 42 geninin kuraklık stresi altındaki yaprak ve kök dokusunda zamana 

bağlı gen ifade seviyesi 

 

Kavunda çalıĢılan diğer bir gen ise CmLEA-43‘tür. Bu gen kuraklık stresi altında 

yaprak dokusunda 3. ve 12. saatte normal Ģartlar altındaki seviyenin altına inerken, 

24. saatte gen ifadesi maksimum seviyelere ulaĢmaktadır. Kök dokusunda ise bu gen 

farklı bir Ģekilde 3. ve 24. saatte artarken, 12. saatteki ifadesi oldukça düĢük bir 

seviyede gerçekleĢmektedir (ġekil 4.9). 

 

ġekil 4.9. CmLEA 43 geninin kuraklık stresi altındaki yaprak ve kök dokusunda zamana 

bağlı gen ifade seviyesi 
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4.2. Karpuzda LEA Genlerinin Belirlenmesi ve Analizleri 

4.2.1. ClLEA Genlerinin Biyoinformatik Analizleri  

Biyoinformatik taramalar sonucunda karpuz genomuna ait 73 adet LEA protein ailesi 

üyesi tespit edilmiĢtir. Karpuzda belirlenen LEA genleri ClLEA olarak 

adlandırılmıĢtır. Karpuz LEA genlerinin izoelektronik etki değeri (pI), moleküler 

ağırlıkları ve değiĢkenlik durumları saptanmıĢtır (Ek 10). Analizler sonucunda elde 

edilen ClLEA proteinlerinin 48 üyesi bazik (pH>7), 25 üyesi asidik (pH<7) 

özelliktedir. Karpuza ait LEA genlerinin aminoasit içerikleri 64 ile 1162 arasında 

değiĢirken molekül ağırlıklarının 6779,4 ile 129808,3 Da arasında olduğu tespit 

edilmiĢtir. Bu proteinlerin 35 üyesi kararsız, 38 üyesi ise kararlı yapıdadır. 

 

Karpuzda 11 adet kromozom bulunmaktadır. Yapılan biyoinformatik analizler 

sonucunda karpuz (Citrullus lanatus)‘da tanımlanan LEA genlerinin kromozomal 

yerleĢimi Ģekil 4.10‘ da verilmiĢtir. ClLEA genlerinin 1., 5. ve 9. kromozom üzerinde 

sıklıkla üst bölgelerde konumlandığı görülürken 2., 7., 10. ve 11. kromozomda ise 

genellikle alt bölgelerde yerleĢim göstermektedir. Ayrıca kavun ve karpuzda LEA 

gen ailesi üyelerine ait genomik sekanslar, veri tabanında henüz yüklü olmadığından 

ekzon ve intron bölgesi analizleri gerçekleĢtirilememiĢtir. 
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ġekil 4.10. Karpuz (Citrullus lanatus)‘da tanımlanan LEA genlerinin kromozomal yerleĢimi 
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Karpuzda ClLEA genleri, kromozomların tamamına dağılmıĢ vaziyettedir. Karpuz 

kromozomları arasında en çok ClLEA genine sahip olan kromozom 1 (%15) ve 10 

(%15)‘ dur. Bu kromozomlar 11 ClLEA genine sahiptirler. En az ClLEA genine sahip 

olan karpuz kromozomları ise 8. (%4.1) ve 11. (%4.1) kromozomlardır (ġekil 4.11). 

Ġki kromozomda içerisinde 3‘er adet ClLEA geni barındırmaktadır. Scaffold 

seviyesinde de 1 adet LEA geni tespit edilmiĢtir. 

 

 

 
ġekil 4.11. Citrillus lanatus'ta LEA genlerinin kromozomdaki dağılım yüzdesi 

 
 

4.2.2. Filogenetik Analizler 

Karpuz bitkisinde bulunan LEA genlerine ait filogenetik ağaç Ģekil 4.12‘ de 

verilmiĢtir. OluĢturulan filogenetik ağaç 4 ana sınıftan oluĢmaktadır. Pfam‘daki 

sınıflandırmaya göre karpuzda da sıklıkla grup 2 LEA proteinleri bulunduğu 

saptanmıĢtır. Tohum olgunlaĢma proteini (SMP) (ClLEA-25-33-38-56), LEA 5 grup 

proteinleri (ClLEA-28-29) ve LEA6 grup proteinlerinin (ClLEA-11-70) yalnızca 

Sınıf III‘de (yeĢil renk ile gösterilmiĢ) toplandığı belirlenmiĢtir. LEA3 grubuna ait 

olduğu belirlenen 4 proteinden 3 tanesinin (ClLEA-55-60-61) Sınıf II‘ de (mor renk 

ile gösterilmiĢ), bir tanesinin (ClLEA-52) ise Sınıf III‘ de olduğu görülmüĢtür. LEA4 

grubuna ait olduğu belirlenen tek bir proteinin de (ClLEA-69) Sınıf IV‘ de (turuncu 
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renk ile gösterilmiĢ) yer almaktadır. Dehidrin grubuna ait LEA proteinlerinin ise 

Sınıf II (ClLEA-72), Sınıf III (ClLEA-14-43-44) ve Sınıf IV (ClLEA-48)‘e dağıldığı 

görülmüĢtür. Her sınıfta grup 2 LEA proteinlerine rastlanılmıĢtır.  

 

 

 

ġekil 4.12. ClLEA genlerinin filogenetik ağacı 

 

Karpuzda yapılan motif analizinde ise 73 karpuz ClLEA proteininde yer alan 10 

farklı motif belirlenmiĢtir. Aminoasitlerin korunmuĢ motifleri ek 17‘de 

gösterilmektedir. LEA3 grubuna ait olan ClLEA-52, 55, 60, 61 ile LEA5 grubuna ait 

olan ClLEA-28 ve 29 sadece motif 10‘u içermektedir. LEA4 grubuna ait olan 

ClLEA-69 sadece motif 6‘yı barındırmaktadır. SMP grubuna ait olan proteinler ise 

ClLEA-33 hariç ClLEA-25, 38 ve 56 sadece motif 5‘i içermektedir. ClLEA-33 aynı 

zamanda motif 8‘i içermektedir. ClLEA-04, 05, 15, 26, 48, 54, 59, 62, 69, 71 sadece 

motif 6‘yı içermektedir. ClLEA-04, 05, 71 aynı motifleri içerdiği için yapıları 
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oldukça benzerdir. ClLEA-09, 21, 24, 30, 36, 42, 45, 47, 50, 64, 65 ve 67 yapılarında 

motif 1, 2, 3, 4, 8‘i içermektedir. ClLEA-32 hiçbir motif içermemektedir (Ek 18).  

 

Karpuz için tanımlanan LEA genlerine ait biyolojik iĢlev, hücresel lokalizasyon ve 

moleküler fonksiyon analizleri Blast2GO (URL-15, 2015) programı kullanılarak Go 

analizi ile yapılmıĢtır. Analiz sonuçları Ģekil 4.13‘ te verilmiĢtir. Karpuz bitkisi için 

tanımlanan ClLEA genlerinin analizinde ise hücresel yerleĢimine iliĢkin 6 kategori 

belirlenmiĢtir. Bunlardan en çok bulunma yerlerinin hücre ve membranda olduğu 

tespit edilmiĢtir. Proteinlerin biyolojik iĢlevlerine bakıldığında ise 10 kategori 

arasında en fazla strese yanıt ve metabolik süreçte görev aldığı, moleküler 

fonksiyonun ise en fazla bağlanma etkinliği olduğu belirlenmiĢtir. 
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ġekil 4.13. ClLEA genlerinin Blast2GO yardımıyla elde edilen fonksiyonel analizleri 



77 

Karpuzdaki ortolog gen iliĢkileri Arabidopsis thaliana ile Ek 11‘ de, soya ile Ek 12‘ 

de, kavak ile Ek 13‘ te, patates ile Ek 14‘te, üzüm ile Ek 15‘te, mısırda Ek 16‘da 

verilmiĢtir.  

 

LEA gen ailesinin anlaĢılabilmesi için kavun ve karpuzda genlerin duplikasyon ve 

ayrımlarında Darwin‘in pozitif seçilim iliĢkileri göz önüne alınmıĢtır. Ġncelemeler ve 

hesaplamalar sonucunda (Ka) benzerlik göstermeyenler ile benzerlik (Ks) oranları 

(Ka/Ks) hesaplanmıĢtır. Karpuz bitkisi için duplikasyon sonuçlarına bakıldığında 

ClLEA genlerinde yaklaĢık olarak 20 çiftinde segmental duplikasyon (%27,3), 7 

çiftinde ise tandem duplikasyon (%9,5) olduğu belirlenmiĢtir (Ek 21).  

 

Biyoinformatik analizler sonucunda tandem duplikasyon gösteren ClLEA genlerinde 

Ka/Ks oranları ortalama olarak 0,20‘dir. Bu değiĢimlerin 3 ile 437 milyon yıl önce 

gerçekleĢmiĢ olabileceği düĢünülmektedir (Ek 19). Segmental duplikasyon gösteren 

ClLEA genleri için ise Ka/Ks oranları ortalama 0,07 iken, bu değiĢimlerin 10 ile 600 

MYÖ gerçekleĢmiĢ olabileceği varsayılmaktadır. Karpuzda ClLEA genlerinin ortolog 

iliĢkileri incelendiğinde Ks/Ka oranı Arabidopsis‘de, soyada, çeltikte, kavakta, 

patateste, asmada ve mısırda sırasıyla 0,05- 0,09- 0,05- 0,15- 0,13- 0,07 ve 0,04 

ortalamasını vermiĢtir. Genlerin ayrılma zamanları karĢılaĢtırıldığında ise en erken 

ayrılmanın ortalama 237 MYÖ ile mısır LEA genleri ile olduğu gözlenmiĢtir. Bunu 

197 MYÖ ile Arabidopsis, 196 MYÖ ile çeltik, 137 MYÖ ile soya, 96 MYÖ ile 

asma, 90 MYÖ ile patates ve 84 MYÖ ile kavak takip etmektedir (Ek 20). 

 

Karpuz genomunun diğer türlerle olan ortolog gen analizleri sonucunda ise; %67 ile 

soyada en yüksek oranda, %9,5 ile çeltikte en düĢük oranda ortolog gen 

barındırmaktadır (Tablo 4.2). Ayrıca diğer türlerdeki ClLEA ortolog genleri; 

Arabidopsiste 26 çift, soyada 49 çift, çeltikte 7 çift, kavakta 52 çift, patateste 30 çift, 

üzümde 15 çift, mısırda ise 11 çift olduğu saptanmıĢtır (Ek 21).  
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Tablo 4.2. Karpuz ile ortolog gen ilişkisi olan türler ve oranları 

Türler 
Ortolog genlerin 

oranları 

Arabidopsis thaliana % 35 

Glycine max % 67 

Oryza sativa % 9,5 

Populus trichocarpa % 71 

Solanum tuberosum % 41 

Vitis vinifera % 20 

Zea mays % 15 

 

Karpuz için yapılan homoloji modelleme analizlerinde ise 7 adet ClLEA proteini 

(ClLEA-18, 31, 32, 37, 41, 54, 58) yüksek homoloji göstermiĢ ve modellenme 

yüzdesi >90% güven düzeyinde 73‘den 99‘a kadar değiĢiklik gösteren oranlar 

görülmüĢtür (Tablo 4.3). Kavunda olduğu gibi karpuzda da baskın yapının β tabakalı 

yapılar olduğu belirlenmiĢtir. ClLEA-54‘de yalnızca α-heliks yapı saptanmıĢtır. 

  
Tablo 4.3. Karpuzda tanımlanan LEA proteinlerinin benzerlik yüzdesi 

Protein ismi PDB benzerlik oranları 

ClLEA-18 %73 

ClLEA-31  %81 

ClLEA-32  %99 

ClLEA-37  %82 

ClLEA-41  %94 

ClLEA-54  %74 

ClLEA-58  %83 

 

Benzerlikleri %70‘den fazla olduğu tespit edilen LEA proteinlerine iliĢkin 

modellemeler Ģekil 4.14‘te verilmiĢtir.  
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ġekil 4.14. ClLEA proteinlerinin üç boyutlu yapısı 
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4.2.3. ClLEA Hedef Genlerinin miRNA Analizleri 

psRNATarget veri tabanından (A Plant Small RNA Target Analysis Server) bitki 

küçük RNA hedef genleri saptanmıĢtır. Sonuç olarak karpuzda 22 farklı miRNA 

tarafından 21 ClLEA (ClLEA-06, 10 11, 13, 14, 15, 17, 19, 20, 33, 38, 39, 42, 45, 46, 

52, 58, 63, 64, 67, 72) geninin hedeflendiği görülmüĢtür. 

 

4.2.4. ClLEA Genlerinin Transkriptom Analizi 

Karpuz için SRA veri tabanından döllenmeden sonra meyve dokularında ve floem ile 

vasküler dokular arasındaki transkriptom analizine ait veriler elde edilmiĢtir. Bu 

analizler sonucunda 10 günlük beyaz meyve aĢamasında ClLEA-7, ClLEA-36 ve 

ClLEA-44‘ün gen ifadesi artarken, diğer 18 günlük açık pembe meyve, 28 günlük 

pembe meyve ve 34 günlük olgun kırmızı meyve aĢamalarında ise azalmaktadır. 

Bununla beraber ClLEA-10-13-16-17-23-29-31-38-43-45-46-50-53-63 ve 70‘in de 

10 günlük beyaz meyve aĢamasında gen ifadesinin artma yönünde bir eğilimi olduğu 

diğer aĢamalarda azaldığı görülmüĢtür. Bunun tam tersine ClLEA-11-34 ve 69’un 10 

günlük beyaz meyve safhasında gen ifadesinin azaldığı fakat diğer safhalarda arttığı 

saptanmıĢtır. ClLEA-8-12 ve 68, 34‘ün günlük olgun kırmızı meyve aĢaması dıĢında 

diğer aĢamalarda arttığı görülmüĢtür (ġekil 4.15). 
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ġekil 4.15. Meyve oluĢumu sırasında ClLEA genlerinin ifadesindeki değiĢimlerin 

karĢılaĢtırması 
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Karpuzun meyve oluĢumunun 10, 18. ve 26. günlerinde 42. ve 52. günlere göre 

ClLEA-7-31-32-36-40-43-44-47-50-51-52-54-55 ve 73‘ün gen ifadesinin arttığı 

gözlenmiĢtir. Sonuçlar içerisinde en dikkat çekeni ise ClLEA-12‘nin döllenmeden 

sonra meyve oluĢumunun 18, 42. ve 50. günlerinde en yüksek düzeyde ifade 

göstermesidir (ġekil 4.16).  

 

 
ġekil 4.16. Döllenmeden sonra 10, 26, 18, 34, 42, 50. günlerdeki meyve oluĢumunda ClLEA 

genlerinin transkriptom veri analizlerinin karĢılaĢtırılması 
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Karpuzun floem dokularında ClLEA-7-8-10-16-23-26-31-32-36-37-42-54-59 ve 

72‘nin gen ifade seviyelerinin vasküler dokulara göre arttığı saptanmıĢtır (ġekil 

4.17). 

 

 
ġekil 4.17. ClLEA genlerinin floem ve vasküler dokularda transkriptom analizlerinin 

karĢılaĢtırılması  
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4.2.5. LEA Genlerinin Kuraklık Stresi Altında Gen Ġfade Analizleri  

Karpuz örneklerinden elde edilen RNA miktarının (ng/μl) yeterli, saflıklarınında 

(260/280) istenilen aralıklarda olduğu saptanmıĢtır. Elde edilen spektrofotometrik 

ölçüm sonuçları Tablo 4.4‘ te verilmiĢtir. 

Tablo 4.4. Karpuz (Citrullus lanatus) yaprak ve kök örneklerine ait RNA’ların 

spektrofotometrik ölçümleri 

 
Örnek adı ng/μl 260/280 

Karpuz 1.set yaprak 0. saat 2702 1,9 

Karpuz 1.set yaprak 3. saat 2190 1,9 

Karpuz 1.set yaprak 12. saat 2578 1,9 

Karpuz 1.set yaprak 24. saat 2451 1,9 

Karpuz 2.set yaprak 0. saat 6845 1,9 

Karpuz 2.set yaprak 3. saat 3095 2,0 

Karpuz 2.set yaprak 12. saat 6100 2,1 

Karpuz 2.set yaprak 24. saat 6525 2,1 

Karpuz 3.set yaprak 0. saat 3958 2,1 

Karpuz 3.set yaprak 3. saat 4621 2,0 

Karpuz 3.set yaprak 12. saat 4879 2,1 

Karpuz 3.set yaprak 24. saat 3625 2,1 

Karpuz 1.set kök 0. saat 2500 1,9 

Karpuz 1.set kök 3. saat 2730 1,9 

Karpuz 1.set kök 12. saat 2655 1,9 

Karpuz 1.set kök 24. saat 2717 1,9 

Karpuz 2.set kök 0. saat 3880 2,1 

Karpuz 2.set kök 3. saat 2600 2,1 

Karpuz 2.set kök 12. saat 3250 2,1 

Karpuz 2.set kök 24. saat 1810 2,1 

Karpuz 3.set kök 0. saat 2347 2,0 

Karpuz 3.set kök 3. saat 2304 2,0 

Karpuz 3.set kök 12. saat 1689 2,1 

Karpuz 3.set kök 24. saat 1672 2,1 
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Karpuz bitkisine ait RNA örnekleri 200 ng olacak Ģekilde hesaplanarak cDNA 

sentezi yapılmıĢtır. Karpuz bitkisi için ClLEA-46 ve ClLEA-48 genlerinin 60°C‘da 

optimizasyonu sağlanmıĢtır. Optimizasyonu sağlanan genlerin jel görüntüsü ġekil 

18‘de verilmiĢtir. 

 

ġekil 4.18. ClLEA 46 ve CmLEA 48 geninin agaroz jel görüntüsü 

 

Karpuz bitkisinde kuraklığa karĢı LEA genlerinin cevaplarının anlaĢılabilemesi için, 

kök ve yaprak dokularında seçilen genler qRT-PZR ile incelenmiĢtir. Bu genler için 

amplifikasyon ve erime eğrileri çizilmiĢtir (Ek 24, Ek 25). Bu amaç doğrultusunda 

seçilen CmLEA-46 ve CmLEA-48 genin ifade profilleri incelenerek transkriptom 

verisi ile karĢılaĢtırılmıĢtır. 

 

Karpuz bitkisi için tercih edilen ClLEA-46 genin kontrol grubuna göre kuraklık stresi 

altındaki gen ifadesi yaprak dokusunda 3. saatte maksimum seviyeye ulaĢırken, 12. 

ve 24 saatte normal seviyeninde altına düĢmektedir. Bu gen kök dokusunda ise 12. 

saatte bir artıĢ gösterirken, 3. ve 24. saatte ekspresyon seviyesi oldukça düĢük 

seyretmiĢtir (ġekil 4.19).  
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ġekil 4.19. ClLEA 46 geninin kuraklık stresi altındaki yaprak ve kök dokusunda zamana 

bağlı gen ifade seviyesi 

 

Karpuz bitkisi için seçilen ikinci gen CmLEA-48 genidir. Bu genin ifadesi için her iki 

doku örneğinde 3. saatte bir artıĢ gözlemlenirken, 12. saatte normal seviyesinin altına 

düĢmektedir. 24. saatte ise farklı olarak yaprak dokusundaki gen ifadesi normal 

Ģartlardaki seviyeye yakın ve altında kalmaktadır. Kök dokusunda ise 24. saatte bir 

artıĢ göstermektedir (ġekil 4.20). 

 
 
ġekil 4.20. ClLEA 48 geninin kuraklık stresi altındaki yaprak ve kök dokusunda zamana 

bağlı gen ifade seviyesi  
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5. SONUÇ VE TARTIġMA 

Abiyotik ve biyotik tüm stres faktörleri, dünya genelinde birçok tarım alanını 

etkilemekte buna bağlı olarakta ürün kalitesinin ve miktarının azalmasına neden 

olmaktadır (Wang vd., 2003; Ebrahime, 2013). Günümüzde yüksek miktarlarda 

üretimi yapılan bitkilerin kuraklık toleranslarının artırılması yolunda ciddi adımların 

acil olarak atılması gerekmektedir (Carnicer vd., 2011; Peng vd., 2011; Williams vd., 

2013; Vicente-Serrano vd., 2014; Örs ve Ekinci, 2015). Kuraklık, tarımsal üretimi 

sınırlandıran en önemli faktörlerden biridir (KuĢvuran vd., 2011). Kuraklık sorunu, 

kavun yetiĢtiriciliğinde potansiyel olarak mevcuttur (Günay 1992; KuĢvuran vd., 

2008; KuĢvuran, 2010; KuĢvuran vd., 2011). Fakat karpuz için durum çok farklıdır. 

Karpuz, kuraklık koĢullarını kendi bünyesindeki su ile yapraklarında solma dahi 

olmadan tolere edebilme kabiliyetiyle kuraklığa karĢı olan tepkileri bakımından C3 

bitkileri için çok uygun bir model oluĢturabilir (Yokota vd., 2002; Karipçin, 2009; 

Örs ve Ekinci, 2015). Karpuz ekonomik açıdan önemli, çevresel streslerden etkilenen 

bir bitki türü olmasının yanında genomunun da küçük olmasıyla genetik çalıĢmalarda 

kullanıĢlılık arz etmektedir (Güner ve Wehner, 2004; Kim vd., 2015).  

Bitkilerde görülmesi beklenen biyolojik stres Ģiddetindeki artıĢ pek çok araĢtırmacı 

tarafından incelenmiĢ olmasına rağmen karpuz ve kavunda çevresel strese bağlı 

genlerin fonksiyonları henüz çalıĢılmamıĢtır (Carnicer vd., 2011; Peng vd., 2011; 

Williams vd., 2013; Vicente-Serrano vd., 2014; Kim vd., 2015). Bu nedenle, her iki 

türün strese bağlı genler ile ilgili geniĢ kapsamlı çalıĢmalar yapılması gerekmektedir. 

LEA proteinlerinin çeĢitli taksonlarda geniĢ bir dağılımı söz konusudur. LEA 

proteinlerinin tanımlanmasının ardından yaplan çalıĢmalar sonucunda algler, 

mantarlar, damarsız ve damarlı bitkilerin yanı sıra protozoalar, nematodlar, 

kabuklular ve böcekler gibi anhidrobiyotik hayvanlarda da varlığı tespit edilmiĢtir 

(Shıh vd., 2008). Yapılan pek çok çalıĢmada LEA proteinlerinin özellikle susuzluk, 

soğuk stresi ve tuz stresi altında abiyotik stres toleransı ile bağlantılı olduğu 

gösterilmiĢtir (Close, 1997; Jimenez vd., 2008; Dalal vd., 2009; Wang vd., 2009; He 

vd., 2011; Park vd., 2011), fakat bu önemli gen ailesinin bitkilerde genom 
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seviyesinde çalıĢmaları sınırlıdır. Bununla beraber son yıllarda farklı birçok bitki 

türünde LEA protein ailesine ait genler tanımlanmaya baĢlanmıĢtır. Yapılan bazı 

çalıĢmalarda; Arabidopsiste 51 adet (Hundertmark ve Hincha, 2008), çeltikte 34 tane 

(Wang vd., 2007), Çin eriğinde 30 adet (Du vd., 2013), domateste 27 adet (Cao ve 

Li, 2015), patateste 29 adet (Charfeddine vd., 2015), Brachypodium‘da 36 adet (Filiz 

vd., 2013), mısırda 32 adet (Li ve Cao, 2015), portakalda 72 adet (Pedrosa vd., 2015) 

LEA proteinini kodlayan gen belirlenmiĢtir. Kavun ve karpuzla aynı familyadan olan 

salatalık genomunda ise 79 adet (Çelik-Altunoğlu vd., 2016) LEA gen ailesi üyesi 

bulunduğu ortaya çıkmıĢtır. Bu tez çalıĢmasında kavunda 61, karpuzda ise 73 adet 

LEA geni tanımlanmıĢtır. LEA proteinlerinin bu dağılımı, evrimin bir sonucu olarak 

osmotik basıncın korunmasında genel bir fonksiyona sahip olabileceğini 

düĢündürmektedir (Shıh vd., 2008). 

Kavun ve karpuzda LEA genleri arasındaki akrabalık iliĢkilerinin değerlendirebilmesi 

için filogenetik ağaç oluĢturulmuĢtur. Her iki bitkinin de sahip olduğu LEA 

proteinlerinin çoğunluğunun LEA2 grup proteinleri olduğu belirlenmiĢtir. LEA 

proteinlerinin diğer grupları olan LEA1, LEA3, LEA4, LEA5, LEA6, SMP ve 

Dehydrin gruplarına ait proteinler az sayıda da olsa tespit edilmiĢtir. Her iki bitki için 

de oluĢturulan filogenetik ağaçlarda genellikle aynı grupta yer alan proteinler ağaçta 

genellikle aynı sınıfta yer almıĢtır. Bununla birlikte özellikle karpuzun filogenetik 

ağacında Dehidrin, LEA1, LEA3 ve LEA4 gruplarına ait proteinlerin farklı sınıflarda 

yerleĢtiği gözlenmiĢtir. Bu farklılığın sebebinin, bu proteinlerin farklı protein motif 

içerikleri olabileceği düĢünülmektedir. Ayrıca filogenetik ağacın güvenilirliğini test 

etmek için MEME veritabanında kavun ve karpuz proteinlerinin motif 

kompozisyonları incelenmiĢtir. Kavun ve karpuzda 10 adet farklı protein motifi 

saptanmıĢtır (Ek 3 ve Ek 17). Bu analizlere göre her iki bitki türünde de Dehidrin 

grubuna ait proteinlerde genellikle motif gözlenmemiĢtir. Çelik-Altunoğlu ve 

arkadaĢlarının 2016 yılında salatalıkta yapılan motif çalıĢmasında da Dehidrin 

grubuna ait proteinlerde motif gözlenmemesi ile uyuĢmaktadır. Buna karĢın patates 

Dehidrin proteinlerinde K ve Y segmentleri olmak üzere 2 farklı sekans motifi 

bulunmuĢtur (Charfeddine vd., 2015). Ayrıca Çin eriği dehidrinlerinde de lizince 

zengin K segmenti gözlenmiĢtir (Du vd., 2013). Kavun ve karpuzda LEA1 ve LEA4 

grubuna dahil proteinlerin genellikle tek ve aynı motifi içerdiği gözlenmiĢtir. Buna 
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göre LEA4 ve LEA1 grup proteinlerinin aynı motif içerikleri ve düzeni sebebiyle 

benzer oldukları söylenebilir. Kavunda LEA3 grubuna ait proteinlerde motif 

gözlenmezken, karpuzdakilerde sadece tek motif gözlenmiĢtir. Salatalıkta LEA3 

grubuna ait proteinlerden sadece bir tanesinde tek çeĢit motif gözlemlenirken 

diğerlerinde motif bulunamamıĢtır (Çelik-Altunoğlu vd., 2016). Kavunda ve 

karpuzda LEA5 grubuna ait proteinler aynı ve tek bir motif içermektedir. LEA5 

grubuna dahil olan proteinler çin eriğinde de tespit edilmiĢ olup birden fazla motif 

içerdiği saptanmıĢtır (Du vd., 2013). Kavunda LEA6 grup proteine rastlanmazken, 

karpuzda ise LEA6 grup proteinlerin motif içermediği görülmüĢtür. Kavun SMP 

grup proteinlerinde motif bulunmazken karpuzda SMP proteinlerinin genellikle tek 

bir motif içerdiği görülmüĢtür. Her iki bitki için de en çok LEA2 grup proteinlerinde 

çeĢitlilik gözlenmiĢ ve çoğunlukla birkaç motifi birden içerdikleri belirlenmiĢtir. Çin 

eriğinde de LEA2 grubundaki proteinlerin birçok değiĢken motif içerdiği 

görülmüĢtür (Du vd., 2013). Burdan yola çıkılarak aynı LEA grubunda bulunan LEA 

proteinlerinin genellikle aynı motifleri içerdiği sonucuna varılabilir. LEA2 grup 

proteinlerin farklı sınıflara dağılmıĢ olmaları, motif içeriklerinin farklı ekler 

içermesinden kaynaklanabilir. 

Blast2GO aracılığıyla yapılan fonksiyonel analizleri sonucunda her iki bitkide tespit 

edilen LEA genlerinin biyolojik iĢlevlerinin ağırlıklı olarak strese yanıt ve metabolik 

süreçte görev alma olduğu saptanmıĢtır. Elde edilen bu sonuç hücre içerisindeki LEA 

proteinlerinin rolü ile uygunluk göstermiĢtir. Her iki türün moleküler fonksiyon 

tahminlerinde ise LEA proteinlerinin çoğunlukla bağlanma kapasitesine sahip olduğu 

görülmüĢtür. Bu sonuçta tespit edilen LEA proteinlerinin ortamdaki suyun azalması 

durumunda enzim koruma aktiviteleri ile ilgili olabileceğini düĢündürmektedir 

(Goyal vd., 2005; Reyes vd., 2008). Bu fonksiyona ek olarak kuraklık veya 

dondurucu sıcaklıklara karĢı membranı korumak amacıyla bu proteinlerin membran 

stabilizasyon aktivitesiyle bir bağlantısı olabilir (Kosova´ vd., 2007; Tolleter vd., 

2010). Hücresel lokalizasyon analizi sonucunda ise kavundaki LEA proteinleri 

çoğunlukla hücre içerisinde, hücreler arası boĢlukta ve membranda bulunurken, 

karpuzda ise çoğunlukla hücre içerisinde ve membranda bulunmaktadır. Çelik-

Altunoğlu vd., (2016) tarafından yapılan araĢtırmada salatalıktaki CsLEA 

proteinlerinin de hücre içerisinde ve plazma membranında olduğunun saptanması 
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elde ettiğimiz sonuçlarla uyumluluk arz etmektedir. Bu durum LEA proteinlerinin 

membran koruma rolleri ile açıklanabilir (Wolkers vd., 2001; Liu vd., 2010).  

Benzer genlerin açıklanmasını sağlayan gen duplikasyon olayları, organizmalarda 

sıklıkla görülmektedir (Mehan vd., 2004). LEA genleri üzerine yapılan genom 

çalıĢmalarında toplamda domateste 22 gende (Cao ve Li, 2015), patateste 8 gende 

(Charfeddine vd., 2015), Brachypodium distachyon‘da 8 gende (Filiz et al. 2013), çin 

eriğinde 17 gende (Du et al. 2013), Arabidopsiste 42 gende (Hundertmark ve Hincha, 

2008) segmental ve tandem duplikasyona rastlanmıĢtır. Salatalık genomunda 55 

gende tandem duplikasyon görülmesine rağmen segmental duplikasyon hiç 

görülmemiĢtir (Çelik-Altunoğlu vd., 2016). Kavunda LEA genlerinin kromozoma 

dağılımı scaffold seviyesinde olduğu için tespit edilen duplikasyonların tandem veya 

segmental olup olmadıkları tespit edilemedi. Karpuzda ise gen duplikasyon analiz 

sonuçları incelendiğinde tandem ve segmental duplikasyonlara rastlanılmıĢtır. 

Kavunda 14 çift (%22,9) duplikasyon, karpuzda ise 20 çift segmental (%27,3) ve 7 

çift (%9,5) tandem duplikasyon saptanmıĢtır. Tüm tandem duplikasyonlar, karpuzun 

genomunda en çok LEA geni barındıran 1. ve 10. kromozomda gerçekleĢmiĢtir. Gen 

ailelerinin geniĢlemesinin sebeplerinden biri de gerçekleĢen bu segmental ve tandem 

duplikasyon olaylarıdır (Cao vd., 2012; Chen ve Cao, 2014). OluĢan bu 

duplikasyonlar farklı bitki türlerinde yayılıĢ gösteren LEA gen ailesinin varlığını 

açıklayabilir. 

Gen duplikasyon analizleri sonucunda evrimsel olarak kavundan ilk ayrılmanın 240 

MYÖ ile çeltik ve 235 MYÖ ile mısırda olduğu saptanmıĢtır. Karpuzda ise ilk 

ayrılma 237 MYÖ ile mısırda gerçekleĢmiĢtir. Bu veriler göz önüne alındığında 

monokotil ve dikotillerin bir kromozomun duplikasyonu sonucunda yaklaĢık olarak 

170- 235 MYÖ ayrıldığı bilgisiyle örtüĢmektedir (Blanc ve Wolfe, 2004; Cao ve Li, 

2015). Kavunun Arabidopsisten 164 MYÖ, karpuzun ise 197 MYÖ ayrıldığı 

saptanmıĢtır. Salatalık ile Arabidopsis arasındaki ortolog gen üzerine yapılan 

çalıĢmada 176 MYÖ ayrıldığı ortaya çıkarılmıĢtır (Çelik-Altunoğlu vd., 2016).  

Kavun ve karpuzda en geç ayrılmanın sırasıyla 51 MYÖ ve 84 MYÖ olmak üzere 

kavak bitkisi ile olduğu görülmüĢtür. Kavundaki LEA genlerinin ayrılması ise 
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karpuza göre daha geç gerçekleĢmiĢtir. Bu sonuçlardan yola çıkılarak kavun ve 

karpuz bitkileri daha kuvvetli bir seleksiyon baskısına uğramıĢ olabilir. 

Kavundaki LEA genleri ile diğer organizmalardaki gen ortologları karĢılaĢtırıldığında 

en yüksek ortolog gen oranı %63 (39 çift) ile soyadır. Kavun ve diğer bitki 

genomlarının sinteni bloklama ile karĢılaĢtırılması sonucunda salatalık ve soyada 

Arabidopsis‘den ve çilekten daha fazla sayıda blok bulunmuĢtur (Garcia-Mas vd., 

2012). Bu sonuç, ortolog gen oranı ile örtüĢmektedir. 

Karpuzdaki LEA genleri ile diğer organizmalardaki gen ortologları 

karĢılaĢtırıldığında karpuz için en yüksek ortolog gen oranının % 71 (52 çift) ile 

kavakta olduğu saptanmıĢtır. Elde edilen bu sonuç, 2014‘te Baloğlu ve arkadaĢlarının 

salatalık genomunda bZip transkripiyon faktörleri üzerine yapılan çalıĢmayla 

uyumluluk arz etmektedir. Salatalık ile kavak genomundaki bZip transkripsiyon 

faktörleri arasında maksimum ortolog iliĢkinin olduğu saptanmıĢtır. Çelik-Altunoğlu 

ve arkadaĢlarının 2016‘da salatalıkta LEA genleri üzerine yaplan çalıĢmayla da 

benzerlik göstermektedir. Salatalıkla LEA genleri üzerine yapılan bu çalıĢmada en 

yüksek ortolog gen oranının 64 çiftle kavakta olduğu saptanmıĢtır. Karpuz bitkisi ile 

Arabidopsis arasında 26 çift ortolog gen barınmaktadır. Aynı familyadan olan 

salatalık bitkisinin de Arabidopsis ile 26 çift ortolog gen içerdiği ortaya çıkmıĢtır 

(Çelik-Altunoğlu vd., 2016). Kavun ve karpuzdaki ortolog genler göz önüne 

alındığında her iki türde de çeltik ile 7 çift ve üzüm ile de 15 çift yani eĢit sayıda 

ortolog gen içerdiği görülmüĢtür. Kavun ve karpuzun diğer iki türle eĢit sayıda 

ortolog gen içermesi filogenetik akrabalıkları ile açıklanabilir. LEA genlerinin 

evrimi, kavun ve karpuz ile diğer organizmalardaki ortolog genlerinin genetik 

karĢılaĢtırma haritalarının analizi ile belirlenebilir. 

Homoloji modellemesi sonucunda kavunda LEA gen ailesi için %70 üzerinde 6 

gende benzerlik tespit edilmiĢtir. En yüksek benzerlik oranı %99‘la CmLEA-09‘dur. 

Daha sonra en yüksek benzerlikten en düĢük benzerliğe göre sıraladığımzda CmLEA 

47, 15, 42, 13, 40‘dır. Kavunda LEA proteinlerinin ikincil yapıları genellikle β 

tabakalı yapıları olduğu görülürken, sadece motif 9‘dan oluĢan CmLEA-47‘de 

yalnızca α-heliks yapı görülmüĢtür.  
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Karpuzda 7 gende %70 üzerinde benzerlik tespit edilmiĢ olup en yüksek oranda 

benzerlik %99 ile ClLEA-32 geninde elde edilmiĢtir. Elde edilen LEA proteinleri 

çokdan aza sırasıyla ClLEA-32, 41, 58, 37, 31, 54, 18‘dir. Karpuzda da genellikle β 

tabakalı yapıları ağırlıktayken sadece motif 6 içeren ClLEA-54 proteini α-heliks 

yapıdadır. Salatalıkta yapılan analizlerde de %70 üzerinde 6 tane CsLEA proteini 

saptanmıĢ ve bir protein haricinde çoğunlukla yapıları da β tabakalı yapıdadır. 

Kavunda 61 LEA proteininden sadece 6‘sının, karpuzda ise 73 LEA proteininde 

sadece 7‘sinin protein yapısının tespit edilebilmesi LEA proteinleri sulu çözeltilerde 

doğal olarak düzensiz ve yapılandırılmamıĢ olmasına bağlanabilir (Goyal vd., 2003; 

Du vd., 2013). Elde edilen bu sonuçlardan yola çıkılarak onların moleküler 

fonksiyonları hakkında fikir edinilmesine olanak sağlayabilir.  

miRNA‘lar üzerine son yıllarda yapılan araĢtırmalarda çok sayıda farklı türleri 

bulunmuĢtur. Örneğin, Arabidopsis, çeltik ve mısır için tanımlanmıĢ miRNA sayısı 

sırasıyla, 187, 353 ve 96‘dır. miRNA analizleri sonucunda kavun 21 farklı 

miRNA‘nın 21 CmLEA genini hedeflendiği belirlenmiĢtir. Karpuzda ise 22 farklı 

miRNA tarafından 21 ClLEA geninin hedeflendiği görülmüĢtür. Strese tepki ile ilgili 

miRNA ailelerinin bazıları farklı bitki türlerinde korunmuĢ olmalarına karĢın, türe 

özgü iĢlevleri stres ortamına karĢı geliĢtirdiği bir uyum olabilir. Bazı türe özgü 

miRNA‘lar, strese dayanıklılıkla ilgili yolaklarda görev üstlenebilir. Bir miRNA 

ailesinin üyesi, strese farklı bir Ģekilde de tepki verebileceği gibi aynı miRNA 

ailesinin farklı üyeleri de farklı Ģekillerde iĢlevlere sahip olabilirler (Lu vd., 2008; 

Xin vd., 2010; Eren vd., 2014). Yine bazı miRNA dizilerinin farklı bitki türleri 

arasında korunduğu ve aynı iĢlevlerde farklı proteinleri hedefledikleri bilinmektedir 

(Eren vd., 2014). 

miRNA analizleri sonucunda kavunda da karpuzda çok çeĢitlilik gösteren sonuçlar 

elde edilmiĢtir. Bu sonuçlar bir miRNA tipinin birden fazla mRNA‘nın ekspresyon 

seviyesini düzenlediği gibi, bir mRNA ekspresyonu birden fazla miRNA tipi 

tarafından düzenlenebileceği ile değerlendirilebilir (Güzelgül ve Aksoy, 2015). 

Kavun için yapılan analizlerde mir414, karpuzda ise mir854 ve mir414 sıklıkla 

bulunan miRNA‘lar olmuĢtur. Arabidopsis bitkisinde yapılan Go analizlerine göre 

mir414‘ün hedefleri özellikle bitki büyüme, geliĢme ve savunma mekanizmalarında 
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önemli bir göreve sahip olan bZIP, WRKY, MYB, B3, heat shock proteinleri ve TCP 

transkripsiyonel regülatörleridir (Eulgem vd., 2000; Gurley 2000; Jakoby vd., 2002; 

Suo vd., 2003; Guo vd., 2007; Romanel vd., 2009; Guleria ve Yadav 2011; Çelik-

Altunoğlu vd., 2016). Bir diğer çalıĢmada çeltikte, kuraklık stresi sonucunda 

mir854‘ün ifade seviyesinde artıĢ gözlenmesine rağmen mekanizması tam olarak 

aydınlatılamamıĢtır (Zhou vd., 2010). mir854 için oligouridilat bağlanma protein 1b 

(UBP1b) proteininin 3‘ UTR bölgesinde hedef bölgeleri bulunmaktadır. Öncül 

mRNA olgunlaĢmasına katılan bu protein nükleer RNA bağlanma proteinini 

kodlamaktadır (Lambermon vd., 2000; Çelik-Altunoğlu vd., 2016). Trankripsiyonel 

mekanizmanın regülatörü olan mir854 ailesi hem bitkilerde hem de hayvanlarda 

bulunmuĢtur (Arteaga -Vazquez vd., 2006; Çelik-Altunoğlu vd., 2016).  

Kavunda görülen diğer bir miRNA mir3946‘dır. Portakal üzerine yapılmıĢ olan bir 

çalıĢmada bor eksikliğinde ortaya çıkan stres durumunda mir3946‘nın ekspresyon 

seviyesini değiĢtirmektedir. ġöyle ki, bitkide bor eksikliğinde oksin sinyalinin 

baskılandığı, TR1 seviyesinde azalma görüldüğü ARF aracılıklı gen ekpresyonunu 

değiĢtirdiği saptanmıĢtır (Lu vd., 2015). mir3946‘nın oynadığı rol LEA genlerinin 

görevleriyle de uyuĢmaktadır. Burdan yola çıkılarak her iki türde de LEA gen ailesine 

ait miRNA‘ların saptanması ile hem kuraklık stresinde hemde diğer stres 

faktörlerinden etkilenme mekanizmasının ortaya çıkarılmasına olanak 

sağlayabileceği düĢünülmektedir. Böylelikle LEA gen ailesinin stres altında izleği 

yolaklar meydana çıkarılarak gelecekteki moleküler ıslah çalıĢmalarının da temel 

taĢlarını oluĢturacaktır. 

ÇalıĢmamız sonrasında elde edilen miRNA‘lar tarafından hedeflenen LEA genlerinin 

belirlenmesinin, miRNA‘ların görevinin anlaĢılmasına yardımcı olacağı 

düĢünülmektedir. Öte taraftan LEA proteinlerini hedefleyen miRNA‘ların 

belirlenmesi, daha önce hiç çalıĢılmamıĢtır. Bu miRNA‘ların yapısının keĢfi, doku 

spesifik miRNA‘ların saptanmasını da kolaylaĢtırabilir. 

Elde ettiğimiz bu bilgileri de kullanılarak biyoinformatik yaklaĢımlar aracılığıyla 

kuraklık stresine direnç mekanizmasının genetik ağının (genetic network) 

tanımlanmasına yardımcı olabileceği de düĢünülmektedir. 
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Kavunda LEA gen ifade analizlerine bakılacak olursa CmLEA-42 geninin yaprak ve 

kök dokusunda farklı bir Ģekilde gen ifade mekanizması geliĢtirdiği düĢünülebilir. 

CmLEA-42 geni yaprak dokusunda 24. saatte maksimum seviyede artarken, aynı gen 

kök dokusunda 3. saatte artmıĢtır. Bu genin kuraklık stresi altında yaprağa göre kökte 

daha erken bir cevap oluĢturduğu söylenebileceği gibi kökün erken cevap 

oluĢturması bitkinin metabolizmasını korumaya yönelik ilk önlemlerin kökte 

alındığına da iĢaret edebilir. Transkriptom analizinde ise bu genin beyaz meyve 

kabuğunda ekpresyonu azalırken açık pembe meyve kabuğunda arttığı görülür ve 

olgun kırmızı meyve kabuğunda ise CmLEA-42 geninin ekspresyonu görülmez. 

Diğer bir transkriptom analizinde ise bu genin floem dokusunda gen ifadesi 

azalırken, vasküler dokuda artmaktadır. Burdan yola çıkılarak bu genin olgun meyve 

kabuğunda görülmemesi, vasküler dokuda artması metabolizmayı strese karĢı 

koruyucu bir molekül olarak davranması ile açıklanabilir. CmLEA-43 genin 

ekspresyonu incelendiğinde her iki dokuda da 24. saatte yaklaĢık olarak benzer bir 

artıĢ gözlenmiĢtir. CmLEA-43 geni kök dokusunda 3. saatte bir artıĢ göstermiĢtir. Bu 

gen de CmLEA-42 geninde olduğu gibi kökte erken bir cevap oluĢturma 

eğilimindedir. CmLEA-43 geninin ifade seviyelerinin kuraklık stresiyle birlikte 24. 

saatin sonunda kök dokusunda arttığı görülmüĢtür, buradan hareketle bu genlerin 

kuraklığa karĢı geç cevap oluĢturan genler olduğu düĢünülebilir. Bu genin 

transkriptom veri analizinde tuz stresi altında arttığı görülmüĢtür. Bu sonuç 

kullanılan kavun bitkisinin cinsi ile iliĢkili olabilir. Bu bakımdan diğer transkripsiyon 

faktörleri ve stres genleri ile birlikte kuraklığa karĢı cevap oluĢturduğu düĢünülebilir.  

Karpuz bitkisinde ise gen ifade analizinde ClLEA-46 geni, yaprak dokusunda 3. 

saatte bir artıĢ gösterirken, kökte 12. saate bir artıĢ göstermektedir. Bu genin ifadesi 

kökte daha geç gerçekleĢmektedir. Aynı zamanda bu genin ekspresyonu 3. ve 24. 

saatinde normal seviyenin çok fazla altına düĢmektedir. Transkriptom analizlerinde 

döllenmeden sonraki günlerde ClLEA-46 geni yok denecek kadar azalır ve 

döllenmeden sonraki 10. ve 34. günde azalırken diğer günlerde ekspresyon artar. 

Beyaz meyve kabuğu aĢamasında ekspresyonu artıĢ gösterirken, açık pembe meyve 

kabuğunda azalır. Vasküler ve floem dokudaki gen ifadesinde ise farklılıklar 

göstermektedir. Bu sebeple bu genin kuraklık stresi için yapılacak çalıĢmalarda 

kullanılmasının uygun olmayabileceği fikrini vermiĢtir. Karpuzda çalıĢılan diğer bir 
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gen olan ClLEA-48 geni ise her iki dokuda 3. ve 24. saatte orantılı olarak artıĢ 

göstermektedir. Transkriptom analizinde floem dokusunda gen ifadesi artarken 

vasküler dokuda ise gen ifadesi azalır. Bu gen kuraklık stresine verdiği tepkiden 

dolayı daha geniĢ çalıĢmalarda kullanılabilir. 

Bu tez çalıĢmasında kavun ve karpuz bitkilerinde LEA protein ailesi üyelerinin 

genomik dağılımı, diğer bitkilerdeki ortolog genleri, tahmini üç boyutlu yapıları, 

filogenetik analizleri, korunmuĢ motifleri, tahmini hücresel yerleĢimleri ve biyolojik 

iĢlevleri tanımlanmıĢtır. Bunun yanında veritabanlarında ulaĢılabilir gen ifade 

analizleri incelenmiĢ, ardından kavun ve karpuz da kuraklık stresi altında belirlenen 

LEA proteinlerinin gen ifadeleri incelenerek, bu genlerin kuraklık stresi ile iliĢkileri 

analiz edilmiĢtir. ÇalıĢmanın sonucunda, LEA gen ailesinin karakterizasyonu 

yapılmıĢ olup, elde edilen veriler, kuraklık stresi altındaki LEA proteinlerinin kavun 

ve karpuzda fonksiyonlarının çözümlenmesine katkı sağlayabilir. Ayrıca moleküler 

ıslah çalıĢmaları için tespit edilen LEA genleri, kuraklığa toleranslı ve duyarlı uygun 

gen kombinasyonuna sahip klonların belirlenmesi için kullanılabilir. Bununla beraber 

kuraklık stresine dirençli bitkilerin geliĢtirilmesine de olanak sağlayabilir. Bu 

çalıĢma ile kuraklık stresinde ifade seviyeleri artan LEA genlerinin belirlenmesi ile 

gelecekte yapılabilecek fonksiyonel klonlama çalıĢmalarının yani strese karĢı hayatta 

kalabilme Ģansı yüksek bitkilerin elde edilmesinin de önünün açılabileceği 

düĢünülmektedir. 
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EK 1 Hoagland çözeltisinin kimyasal içeriği 

 

Kimyasal içerik mg/L 

Amonyum fosfat 115,03 

Borik asit 2,86 

Kalsiyum nitrat 656,4 

Bakır Sulfat, Pentahidrat 0,08 

EDTA, Disodyum Salt 3,35 

Demir Sulfat, Heptahidrat 2,50 

Magnezyum Sulfat, Anhydrous 240,76 

Manganez klorür, Tetrahidrat 1,81 

Molibden trioksit 0,016 

Potasyum nitrat 606,6 

Çinko Sülfat, Heptahidrat 0,22 

 

(Kaynak: http://phytotechlab.com/index.php/hoagland-modified-basal-salt-mixture.html) 
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EK 2 Kavunda (Cucumis melo) tanımlanan LEA genleri  

Gen Adları Phytozome adı 

Cucumis genomundaki fiziksel 

pozisyonu Protein 

uzunluğu 

(aa) 
pI 

Moleküler 

ağırlığı 

(Da) 

Karasızlık 

indeksi  
Karasızlık 

durumu 
Kromozom 

BaĢlangıç 

pozisyonu 

(bç) 

BitiĢ 

pozisyonu 

(bç) 

CmLEA-01 MELO3C002486P1 scaffold00001  3857 803 3858489 228 9,51 25730,5 44,1 Kararsız 

CmLEA-02 MELO3C004861P1 scaffold00004 4202918 4203511 197 9,76 22357 46,22 Kararsız 

CmLEA-03 MELO3C005720P1 scaffold00005 7246374 7247003 209 9,3 23001 45,2 Kararsız 

CmLEA-04 MELO3C005721P1 scaffold00005 7248042 7248656 204 9,70 22757,8 28,35 Stabil 

CmLEA-05 MELO3C005722P1 scaffold00005 7250408 7251183 217 9,41 23935,8 29,21 Stabil 

CmLEA-06 MELO3C005920P1 scaffold00005 8717053 8717691 212 9,98 23761,8 102,5 Kararsız 

CmLEA-07 MELO3C005927P1 scaffold00006 16032 16700 222 9,89 24806,1 52,73 Kararsız 

CmLEA-08 MELO3C006056P1 scaffold00006 820498 821238 246 9,82 27557,3 58,66 Kararsız 

CmLEA-09 MELO3C006079P1 scaffold00006 914241 914899 152 4,64 16297,6 15,77 Stabil 

CmLEA-10 MELO3C007566P1 scaffold00007 3712393 3714638 321 10,21 35111,2 55,14 Kararsız 

CmLEA-11 MELO3C008930P1 scaffold00010 3149542 3150379 170 8,08 17218,8 17,37 Stabil 

CmLEA-12 MELO3C009418P1 scaffold00011 2015509 2017042 361 6,58 39809,7 25,57 Stabil 

CmLEA-13 MELO3C009525P1 scaffold00011 2840739 2841320 193 9,49 22182,7 25,72 Stabil 

CmLEA-14 MELO3C009526P1 scaffold00011 2847348 2847926 192 9,17 21517,8 21,65 Stabil 

CmLEA-15 MELO3C009527P1 scaffold00011 2849328 2849711 127 9,51 14681,3 31,01 Stabil 

CmLEA-16 MELO3C009528P1 scaffold00011 2852075 2852716 213 9,44 24175,1 31 Stabil 

CmLEA-17 MELO3C009529P1 scaffold00011  2854255 2854914 219 9,71 24983,1 32,38 Stabil 

CmLEA-18 MELO3C009530P1 scaffold00011 2857220 2857888 222 9,75 25224,3 32,38 Stabil 

CmLEA-19 MELO3C009531P1 scaffold00011 2861663 2862331 222 9,71 25389,5 41,5 Kararsız 
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EK 2’nin devamı, Kavunda (Cucumis melo) tanımlanan LEA genleri  

CmLEA-20 MELO3C009532P1 scaffold00011 2866943 2867578 211 9,88 23958,1 37,18 Stabil 

CmLEA-21 MELO3C010846P1 scaffold00014  1205645 1206761 319 9,98 35173,2 59,48 Kararsız 

CmLEA-22 MELO3C011673P1 scaffold00015 5587958 5590489 253 9,56 28040,9 46,73 Kararsız 

CmLEA-23 MELO3C012653P1 scaffold00017 3428182 3430241 264 4,71 27467,5 32,19 Stabil 

CmLEA-24 MELO3C012699P1 scaffold00017 4362313 4368521 270 9,77 29658,1 41,84 Kararsız 

CmLEA-25 MELO3C013058P1 scaffold00018 5227013 5227774 253 10,26 27546,2 45,17 Kararsız 

CmLEA-26 MELO3C013305P1 scaffold00019 3847910 3855168 315 9,11 35573,8 61,93 Kararsız 

CmLEA-27 MELO3C014499P1 scaffold00022  3532939 3533490 183 8,71 20017 30,67 Stabil 

CmLEA-28 MELO3C014516P1 scaffold00022 3640636 3641271 211 8,44 23457,2 35,14 Stabil 

CmLEA-29 MELO3C014517P1 scaffold00022 3646428 3647174 248 9,95 27736,4 55,19 Kararsız 

CmLEA-30 MELO3C014705P1 scaffold00022 5141995 5142732 245 10,07 27812,8 34,38 Stabil 

CmLEA-31 MELO3C014709P1 scaffold00022 5166318 5167094 258 9,63 28714,6 40,33 Kararsız 

CmLEA-32 MELO3C015395P1 scaffold00025  1324583 1326121 262 5,53 27060,1 39,65 Stabil 

CmLEA-33 MELO3C015816P1 scaffold00026 2258093 2259889 258 4,64 26518,4 30,95 Stabil 

CmLEA-34 MELO3C015995P1 scaffold00026 3950309 3950708 105 9,41 10978,4 44,84 Kararsız 

CmLEA-35 MELO3C016302P1 scaffold00027 3499913 3500515 200 7,77 21331,6 42,03 Kararsız 

CmLEA-36 MELO3C016402P1 scaffold00027 4364779 4365772 162 6,63 17225,3 37,3 Stabil 

CmLEA-37 MELO3C016872P1 scaffold00029 2748606 2749379 257 10,03 28119,5 30,72 Stabil 

CmLEA-38 MELO3C017949P1  scaffold00031  3354825 3355296 114 6,28 12279,9 48,29 Kararsız 

CmLEA-39 MELO3C018746P1 scaffold00034 2563915 2564631 238 9,25 26363,5 32,06 Stabil 

CmLEA-40 MELO3C019499P1 scaffold00038 2059671 2062514 300 9,56 32652,3 59,21 Kararsız 

CmLEA-41 MELO3C019755P1 scaffold00039 3235643 3237046 467 5,17 51242 36,09 Stabil 

CmLEA-42 MELO3C020416P1  scaffold00043  1935292  1937108 316 4,77 35163 20,76 Stabil 

CmLEA-43 MELO3C021179P1 scaffold00047 299613 300272 219 10,38 24575,3 25,37 Stabil 
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EK 2’nin devamı, Kavunda (Cucumis melo) tanımlanan LEA genleri  

CmLEA-44 MELO3C022079P1 scaffold00051 1186118 1186510 64 6,54 6821,5 42,26 Kararsız 

CmLEA-45 MELO3C022080P1 scaffold00051 1188648 1189727 65 4,93 6795,4 34,49 Stabil 

CmLEA-46 MELO3C023323P1 scaffold00059 1435261 1436337 158 8,89 16901,5 41,11 Kararsız 

CmLEA-47 MELO3C023399P1  scaffold00060 266317 266797 143 8,71 15437 6,02 Stabil 

CmLEA-48 MELO3C023868P1 scaffold00063 791244 792316 238 9,53 26665,7 51,41 Kararsız 

CmLEA-49 MELO3C024247P1 scaffold00067 206022 207584 311 9,76 34093,9 62,87 Kararsız 

CmLEA-50 MELO3C024316P1 scaffold00067 658372 659872 224 9,43 25457,4 36,32 Stabil 

CmLEA-51 MELO3C024389P1 scaffold00067 1226625 1227416 263 9,89 28703,3 42,56 Kararsız 

CmLEA-52 MELO3C024581P1 scaffold00068 1163964 1164695 243 9,05 26792,8 49,12 Kararsız 

CmLEA-53 MELO3C024583P1 scaffold00068 1173574 1174200 208 9,85 23183 35,87 Stabil 

CmLEA-54 MELO3C025270P1 scaffold00076 1152315 1152967 202 9,86 21654,4 39,04 Stabil 

CmLEA-55 MELO3C025331P1 scaffold00077 1061508 1063587 215 9,22 23884,6 32,99 Stabil 

CmLEA-56 MELO3C025576P1  scaffold00080 1053618 1054265 215 9,66 23796,4 48,64 Kararsız 

CmLEA-57 MELO3C025577P1 scaffold00080  1084625 1086198 213 8,99 24018,9 38,38 Stabil 

CmLEA-58 MELO3C026001P1  scaffold00086 153889 154971 93 5,44 9935,7 50,15 Kararsız 

CmLEA-59 MELO3C026002P1 scaffold00086 157214 157641 113 5,32 12270,3 52,7 Kararsız 

CmLEA-60 MELO3C026550P1  scaffold00096  514869 516048 237 4,95 26429,2 63,23 Kararsız 

CmLEA-61 MELO3C026872P1 scaffold00113 99531 100124 197 9,51 21068 20,12 Stabil 
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EK 3 CmLEA aminoasitlerinin motif özellikleri 

 

Motif 

sayısı 
Yeri E-value Aminoasit Dizisi BileĢim Motifi 

GeniĢlik 

(aa) 

Motif 1 27 4.5e-154 RNPNKRIGIYYDTIEVYAMYK 21 

Motif 2 41 3.3e-158 WLVFRPHKPQFHVQDVQLTQF 21 

Motif 3 32 1.1e-124 QRLCTGWLPPFYQGHKNTTVWSPHFEGQQ 29 

Motif 4 26 1.2e-118 ELNVEFDGRVRWKMGWWKMGRYKPKVNCE 29 

Motif 5 13 7.0e-031 CWRCCCCCFCL 11 

Motif 6 7 7.2e-029 VSVRNPNMASFNYSNSTMQIFYHGMVIGEAQTPGGRVEARGTQYMNVT 48 

Motif 7 4 1.1e-023 DFTGVATDLMSLNSTVKLIFRNPATFFGVHVSSTPIDLHYS 41 

Motif 8 7 1.8e-020 GQMSISSYARIPGKVKLLHVFKHHVVSKMSCSMNIDISSHSIQDQWC 47 

Motif 9 4 7.2e-019 
DNSQKMSYHAGEAKGQTQEKVSNMMDTASEKAQEAKEYAQETGQQM

MEKA 
50 

Motif 10 5 4.6e-025 EALEEIAHQAGEKPVEQSDAEAYQEMERRATGSNMIIPGGIRAEEQSAET 50 
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EK 4 CmLEA aminoasitlerinin motif bileĢenleri 

 
 
Proteinler sırasıyla CmLEA-18, 19, 61, 05, 43, 16, 52, 35, 03, 20, 28, 57, 53, 31, 14, 13, 21, 06, 25, 26, 51, 10, 49, 48, 44, 40, 02, 24, 07, 37, 22, 39, 29, 54, 08, 01, 

33, 23, 32, 17, 47, 04, 27, 59, 58, 55, 30, 12, 15, 56, 50, 42, 41, 09, 34, 60‘dır. 
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EK 5 CmLEA genlerinin duplikasyonları ile homolog ve homolog olmayan 

değiĢim sonuçları 
 

CmLEA Genlerinde Duplikasyonlar 

Gen adı Gen adı Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-10 CmLEA-21 17 26 0,25 0,015 132 770 

CmLEA-13 CmLEA-14 0,33 0,13 0,394 2 572 

CmLEA-17 CmLEA-19 1,03 0,38 0,372 7 902 

CmLEA-17 CmLEA-18 1,34 0,38 0,287 10 293 

CmLEA-18 CmLEA-19 0,53 0,05 0,099 4 068 

CmLEA-18 CmLEA-16 1,46 0,27 0,184 11 205 

CmLEA-20 CmLEA-28 11,67 0,42 0,036 89 788 

CmLEA-20 CmLEA-53 71,61 0,31 0,004 550 814 

CmLEA-21 CmLEA-49 12,14 0,45 0,037 93 362 

CmLEA-23 CmLEA-33 41,83 0,32 0,008 321 784 

CmLEA-24 CmLEA-40 2,16 0,27 0,123 16 625 

CmLEA-28 CmLEA-57 4,17 0,28 0,067 32 055 

CmLEA-51 CmLEA-25 1,63 0,34 0,209 12 538 

CmLEA-53 CmLEA-28 6,19 0,43 0,070 47 650 

Ortalama 12,38 0,31 0,136 95 245 
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EK 6 CmLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının protein 

kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları 

 

Cucumis melo ile Arabidopsis thaliana 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-09 AT1G01470.1 1 5,61 0,24 0,04 43 131 

CmLEA-21 AT1G45688.2 1 20,80 0,23 0,01 160 027 

CmLEA-24 AT2G01080.1 2 53,46 0,20 0,00 411 253 

CmLEA-26 AT5G42860.1 5 2,94 0,53 0,18 22 613 

CmLEA-26 AT1G45688.1 1 3,76 0,52 0,14 28 896 

CmLEA-26 AT1G45688.2 1 50,83 0,53 0,01 390 978 

CmLEA-27 AT3G44380.1 3 4,78 0,20 0,04 36 798 

CmLEA-42 AT2G44060.1 2 4,14 0,15 0,04 31 871 

CmLEA-44 AT5G38760.1 5 45,45 0,22 0,00 349 621 

CmLEA-46 AT1G20440.1 1 15,67 0,99 0,06 120 509 

CmLEA-58 AT2G40170.1 2 4,96 0,14 0,03 38 166 

CmLEA-58 AT3G51810.1 3 5,81 0,13 0,02 44 663 

CmLEA-59 AT3G51810.1 3 19,72 0,10 0,01 151 672 

CmLEA-60 AT1G76180.1 1 78,68 0,48 0,01 605 253 

CmLEA-60 AT2G21490.1 2 3,42 1,19 0,35 26 324 

Ortalama 21,34 0,39 0,06 164 118 
 

Cucumis melo-Glycine max 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-09 Glyma.18G238700.1 18 2,53 0,18 0,072 19 454 

CmLEA-09 Glyma.16G031300.1 16 2,49 0,23 0,094 19 136 

CmLEA-09 Glyma.07G064700.1 7 51,66 0,20 0,004 397 359 

CmLEA-10 Glyma.05G094300.1 5 2,61 0,20 0,077 20 091 

CmLEA-11 Glyma.03G144400.1 3 4,18 0,23 0,055 32 135 

CmLEA-11 Glyma.19G147200.1 19 2,90 0,27 0,094 22 302 

CmLEA-24 Glyma.08G184000.1 8 3,34 0,23 0,069 25 662 

CmLEA-24 Glyma.15G048800.1  15 4,10 0,23 0,055 31 504 

CmLEA-26 Glyma.09G179400.1 9 4,69 0,47 0,101 36 038 

CmLEA-26 Glyma.05G242600.1  5 49,10 0,44 0,009 377 723 

CmLEA-26 Glyma.07G099500.1 7 5,35 0,48 0,089 41 185 

CmLEA-27 Glyma.11G182400.1  11 24,31 0,15 0,006 187 022 

CmLEA-35 Glyma.08G023500.1 8 12,82 0,16 0,013 98 611 

CmLEA-35 Glyma.05G217500.1  5 15,75 0,17 0,011 121 183 

CmLEA-35 Glyma.01G226100.1  1 5,28 0,21 0,040 40 605 

CmLEA-35 Glyma.09G145300.1  9 22,11 0,67 0,031 170 091 

CmLEA-38 Glyma.15G149600.1 15 3,60 0,71 0,198 27 725 

CmLEA-40 Glyma.08G184000.1 8 30,35 0,23 0,008 233 436 

CmLEA-40 Glyma.15G048800.1 15 33,45 0,27 0,008 257 306 
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Ek 6’nın devamı, CmLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları 
 

Cucumis melo-Glycine max 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-42 Glyma.20G044800.1  20 2,50 0,12 0,047 19 260 

CmLEA-42 Glyma.02G277300.1  2 2,62 0,12 0,046 20 182 

CmLEA-42 Glyma.02G277300.2 2 2,62 0,12 0,046 20 182 

CmLEA-42 Glyma.14G037300.1 14 2,88 0,12 0,043 22 140 

CmLEA-44 Glyma.18G278700.1 18 6,48 0,18 0,027 49 838 

CmLEA-44 Glyma.19G040000.1 19 0,74 0,19 0,263 5 662 

CmLEA-44 Glyma.13G050000.2 13 0,93 0,23 0,252 7 132 

CmLEA-45 Glyma.18G278700.1 18 1,04 0,16 0,158 8 018 

CmLEA-45 Glyma.19G040000.1 19 1,10 0,22 0,199 8 474 

CmLEA-45 Glyma.13G050000.2 13 1,15 0,26 0,225 8 815 

CmLEA-46 Glyma.12G235800.1 12 3,07 0,55 0,179 23 625 

CmLEA-46 Glyma.08G048900.1  8 44,67 0,85 0,019 343 600 

CmLEA-48 Glyma.20G216300.1 20 1,61 0,34 0,211 12 409 

CmLEA-48 Glyma.10G174100.1 10 1,93 0,31 0,160 14 838 

CmLEA-49 Glyma.15G015800.1  15 1,65 0,15 0,091 12 690 

CmLEA-58 Glyma.01G119600.1 1 6,35 0,19 0,029 48 815 

CmLEA-58 Glyma.03G056000.1 3 6,13 0,20 0,032 47 144 

CmLEA-58 Glyma.16G097900.1 16 4,85 0,30 0,062 37 292 

CmLEA-58 Glyma.07G152400.1 7 61,24 0,48 0,008 471 094 

CmLEA-59 Glyma.18G203500.1 18 16,98 0,15 0,009 130 650 

Ortalama 11,57 0,28 0,081 88 985 
 

Cucumis melo-Oryza sativa 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-30 LOC Os07g44100.1  7 43,50 0,93 0,02 334 589 

CmLEA-33 LOC Os03g53610.1  3 47,91 0,35 0,01 368 561 

CmLEA-42 LOC Os03g62620.2  3 18,44 0,19 0,01 141 879 

CmLEA-46 LOC Os01g50700.1 1 23,78 0,58 0,02 182 892 

CmLEA-58 LOC Os05g28210.1  5 3,50 0,19 0,06 26 888 

CmLEA-59 LOC Os05g28210.1  5 6,24 0,17 0,03 47 992 

CmLEA-60 LOC Os11g26750.1 11 75,53 0,88 0,01 580 993 

Ortalama 31,27 0,47 0,02 240 542 
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Ek 6’nın devamı, CmLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Cucumis melo- Populus trichocarpa 

Gen adı  Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-10 Potri.007G045000.1 7 3,79 0,17 0,05 29 190 

CmLEA-21 
Potri.002G124600.1 2 2,27 0,13 0,06 17 477 

Potri.014G026800.1 14 2,32 0,13 0,06 17 818 

CmLEA-24 Potri.001G208000.1 1 2,11 0,20 0,10 16 242 

CmLEA-26 Potri.014G026800.1  14 5,96 0,46 0,08 45 840 

CmLEA-26 Potri.002G124600.2  2 6,14 0,46 0,07 47 231 

CmLEA-27 Potri.001G218400.1 1 26,92 0,19 0,01 207 078 

CmLEA-35 Potri.003G141200.1 3 3,69 0,15 0,04 28 399 

CmLEA-40 Potri.001G208000.1 1 2,64 0,19 0,07 20 290 

CmLEA-42 Potri.007G146300.1  7 2,41 0,10 0,04 18 536 

CmLEA-44 

Potri.004G107500.1 4 6,06 0,23 0,04 46 625 

Potri 004G107300.1 4 8,03 0,25 0,03 61 755 

Potri.004G107700.1  4 7,28 0,25 0,03 56 025 

Potri.004G107100.1 4 7,28 0,25 0,03 56 011 

Potri.004G107900.1  4 7,28 0,25 0,03 56 021 

Potri.004G107800.1  4 7,29 0,25 0,03 56 039 

Potri.017G108400.1 17 4,74 0,24 0,05 36 479 

Potri.017G108300.1  17 5,25 0,23 0,04 40 416 

Potri.004G107600.1  4 45,39 0,51 0,01 349 128 

CmLEA-46 Potri.002G013200.1  2 7,22 1,04 0,14 55 525 

CmLEA-47 Potri.001G172900.1 1 2,75 0,65 0,24 21 183 

CmLEA-48 
Potri.004G067100.1 4 1,37 0,29 0,21 10 554 

Potri.017G154000.1 17 1,59 0,29 0,18 12 199 

CmLEA-49 
Potri.001G183600.1  1 1,53 0,15 0,10 11 785 

Potri.003G052900.1  3 1,47 0,16 0,11 11 315 

CmLEA-58 Potri.010G187100.1 10 2,37 0,16 0,07 18 239 

Ortalama 6,74 0,28 0,07 51 823 
 

Cucumis melo- Solunum tuberosum 

Gen adı  Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-09 PGSC0003DMT400000221 1 5,06 0,21 0,04 38 905 

CmLEA-11 PGSC0003DMT400029761  10 41,67 0,51 0,01 320 575 

CmLEA-24 PGSC0003DMT400076587  1 7,90 0,16 0,02 60 780 

CmLEA-27 PGSC0003DMT400067714  11 34,03 0,16 0,00 261 746 

CmLEA-32 PGSC0003DMT400057862  1 43,67 0,41 0,01 335 941 

CmLEA-40 PGSC0003DMT400076587  1 2,93 0,21 0,07 22 502 

CmLEA-41 PGSC0003DMT400051428  7 7,51 0,65 0,09 57 802 

CmLEA-42 PGSC0003DMT400035650  8 3,54 0,12 0,03 27 211 

CmLEA-42 PGSC0003DMT400016543  12 6,08 0,16 0,03 46 745 
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Ek 6’nın devamı, CmLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Cucumis melo- Solunum tuberosum 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-44 PGSC0003DMT400026057  2 1,07 0,22 0,20 8 211 

CmLEA-44 PGSC0003DMT400026056  2 1,62 0,24 0,15 12 445 

CmLEA-44 PGSC0003DMT400048312  3 30,41 0,23 0,01 233 924 

CmLEA-44 PGSC0003DMT400026054  2 1,36 0,27 0,20 10 469 

CmLEA-45 PGSC0003DMT400048312  3 10,61 0,25 0,02 81 583 

CmLEA-45 PGSC0003DMT400026057 2 0,73 0,29 0,39 5 588 

CmLEA-45 PGSC0003DMT400026054 2 1,58 0,34 0,21 12 137 

CmLEA-46 PGSC0003DMT400009070 2 11,80 13,35 1,13 90 768 

CmLEA-58 PGSC0003DMT400017025 6 2,34 0,19 0,08 18 004 

CmLEA-58 PGSC0003DMT400021902 9 55,43 0,36 0,01 426 365 

CmLEA-59 PGSC0003DMT400021902 9 20,10 0,26 0,01 154 582 

Ortalama  14,47 0,93 0,14 111 314 
 

Cucumis melo- Vitis vinifera 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-12 GSVIVT01033739001 8 44,60 0,41 0,01 343 073 

CmLEA-21 GSVIVT01009475001 18 1,61 0,14 0,09 12 348 

CmLEA-24 GSVIVT01029690001 12 2,67 0,11 0,04 20 545 

CmLEA-26 GSVIVT01009475001 18 7,52 0,47 0,06 57 854 

CmLEA-27 GSVIVT01036107001 6 40,54 0,17 0,00 311 879 

CmLEA-34 GSVIVT01028033001 7 1,94 0,37 0,19 14 914 

CmLEA-35 GSVIVT01027151001 15 55,65 0,25 0,00 428 070 

CmLEA-40 GSVIVT01029690001 12 8,64 0,09 0,01 66 465 

CmLEA-40 GSVIVT01012274001 3 0,14 13,47 98,98 1 047 

CmLEA-42 GSVIVT01038264001 5 2,25 0,13 0,06 17 318 

CmLEA-49 GSVIVT01017064001 9 1,83 0,16 0,08 14 103 

CmLEA-58 GSVIVT01032796001 13 1,54 0,14 0,09 11 811 

CmLEA-58 GSVIVT01032795001 13 3,40 0,19 0,06 26 165 

CmLEA-58 GSVIVT01011188001 8 4,12 0,22 0,05 31 725 

CmLEA-59 GSVIVT01032796001 13 8,42 0,11 0,01 64 780 

Ortalama 12,32 1,10 6,65 94 806 
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Ek 6’nın devamı, CmLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Cucumis melo- Zea mays 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CmLEA-30 GRMZM2G113057 T01 9 18,02 0,97 0,05 138 607 

CmLEA-34 GRMZM2G146004 T01 8 6,71 0,86 0,13 51 619 

CmLEA-38 GRMZM2G146004 T01 8 45,01 0,83 0,02 346 205 

CmLEA-42 GRMZM2G352415 T03 1 62,23 0,18 0,00 478 700 

CmLEA-42 GRMZM2G352415 T02 1 62,15 0,18 0,00 478 057 

CmLEA-42 GRMZM2G352415 T01 1 62,14 0,18 0,00 478 025 

CmLEA-42 GRMZM2G053637 T01 7 6,62 0,25 0,04 50 910 

CmLEA-58 AC233879,1 FGT002 6 7,43 0,18 0,02 57 132 

CmLEA-59 GRMZM2G162659 T01 6 5,14 0,21 0,04 39 575 

Ortalama 30,61 0,43 0,03 235 426 
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EK 7 CmLEA genlerinin duplikasyonları ve birbirinden ayrılma oranlarının ortalaması 
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EK 8 Kavunda psRNATarget veritabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangıç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

 Arabidopsis lyrata 

aly-miR834-5p CmLEA-30 3 42,198 1 21 715 736 ACCACAGCUUC-UGCUACGAAC GAUCAUAGCAUGAAGCUGUGGU Bölünme 

aly-miR838-3p CmLEA-41 3 11,698 1 20 161 180 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC GUGCAAGUGGAGGGAGGAAA Bölünme 

aly-miR838-3p CmLEA-60 2,5 12,274 1 20 343 362 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC GUAGAAGAAGAAGAAGAAGA Bölünme 

aly-miR842-5p CmLEA-29 2,5 15,054 1 20 290 309 AUGAUGGAUCCGACCAUGAU AUCAUCGUCGUAUUCAUCAU Translasyon 

Aquilegia caerulea 

aqc-miR477d CmLEA-10 3 19,551 1 20 317 336 CUCUUCUUCAAAGGCUUCUA UCGACGCCAUUGAAGAAGAG Bölünme 

 Arabidopsis thaliana 

ath-miR414 CmLEA-26 2,5 16,009 1 20 366 385 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GAUGAUGAUGAUGAGGAAGA Bölünme 

ath-miR5021 CmLEA-03 2,5 16,259 1 20 2 21 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA UCUUCUUCUUCUUCUUCUUC Bölünme 

ath-miR5021 CmLEA-52 2,5 14,715 1 20 686 705 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA UCUUCUUCUUCUUCUUCUUC Bölünme 

ath-miR5021 CmLEA-37 2,5 0,24 1 20 65 84 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA UUUCCUUCUUCUUCUUCUUC Bölünme 

ath-miR5021 CmLEA-35 2,5 12,474 1 20 902 921 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA UCUUCUUCUUCUUCUUCUUC Bölünme 

ath-miR837-3p CmLEA-49 3 17,696 1 20 1321 1340 AAACGAACAAAAAACUGAUG GAUUGUUUUUUUGUUCGUUU Bölünme 

ath-miR854a CmLEA-20 2 13,773 1 20 178 197 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translasyon 

ath-miR854b CmLEA-20 2 13,773 1 20 178 197 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translasyon 

ath-miR854c CmLEA-20 2 13,773 1 20 178 197 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translasyon 

ath-miR854d CmLEA-20 2 13,773 1 20 178 197 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translasyon 

ath-miR854e CmLEA-20 2 13,773 1 20 178 197 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translasyon 

Bruguiera cylindrica 

bcy-miR529 CmLEA-37 3 0,388 1 20 59 78 GAAGAAGAGAGAUGGUAGAG CUCUACUUUCCUUCUUCUUC Translasyon 
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EK 8’in devamı, Kavunda psRNATarget veritabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangıç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

Brachypodium distachyon 

bdi-miR5180b CmLEA-19 3 19,291 1 21 566 586 UAAGUGUCUCAGUUUUGAACU AGUUCAAUGGUGAGACACUUG Bölünme 

Bruguiera gymnorhiza 

bgy-miR529 CmLEA-37 3 0,388 1 20 59 78 GAAGAAGAGAGAUGGUAGAG CUCUACUUUCCUUCUUCUUC Translasyon 

Citrus sinensis 

csi-miR3946 CmLEA-26 3 8,745 1 23 1061 1083 UUGUAGAGAAAGAGAAGAGAGCA UUCUCUUUUUUCUCUUUUUACAA Translasyon 

csi-miR3948 CmLEA-40 2,5 10,533 1 24 189 212 UGGAGUGGGAGUGGGAGUAGGGUG CACUCUAUUCUUACUCUCACUUCA Bölünme 

csi-miR3951 CmLEA-27 3 11,032 1 20 704 723 UAGAUAAAGAUGAGAGAAAA UUUUCUUCUAUUUUUAUUUA Bölünme 

Ectocarpus siliculosus 

esi-miR3454d-

3p 
CmLEA-16 3 19,441 1 21 622 642 CUUCCAUCGGAGCUCGUCAGA UCCGUUGAGUUCCGAUGGAAG Bölünme 

esi-miR3454g-

3p 
CmLEA-16 3 19,441 1 21 622 642 CUUCCAUCGGAGCUCGUCAGA UCCGUUGAGUUCCGAUGGAAG Bölünme 

Glycine max 

gma-miR1514b CmLEA-04 3 11,077 1 21 393 413 UUCAUUUUUAAAAUAGACAUU GAAGUUUAUUGUAAAAGUGAA Translasyon 

gma-miR4383 CmLEA-52 3 11,981 1 20 661 680 UAUUGGAUCUCAGUUGAACC GGUUCCUUUGAGAUCUAAUA Bölünme 

gma-miR4993 CmLEA-56 2,5 10,822 1 21 215 235 GAGCGGCGGCGGUGGAGGAUG CCUCCGCCGCCGCCGCCGCUC Bölünme 

Medicago truncatula 

mtr-miR2626 CmLEA-48 3 9,815 1 20 235 254 AACGUCGGGAUUUAGGGUGU AAGCCCAAGAUCCCGACGUU Bölünme 

mtr-miR2629a CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 

mtr-miR2629b CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 

mtr-miR2629c CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 

mtr-miR2629d CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 

mtr-miR2629e CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 

mtr-miR2629f CmLEA-55 3 19,437 1 21 425 445 AGUUUUCCUCGGUAGUUAACU GGUUGGCUACCGGGGAAGACG Bölünme 



134 

EK 8’in devamı, Kavunda psRNATarget veritabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangı
ç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

Oryza sativa 

osa-miR2928 CmLEA-55 3 10,092 1 20 144 163 AAGAAGACGACAUUUUGUUG CAACAAAACGUCGUCGUUUU Bölünme 

osa-miR414 CmLEA-26 2 16,009 1 21 365 385 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC 
GGAUGAUGAUGAUGAGGAAG

A 
Bölünme 

Physcomitrella patens 

ppt-miR414 CmLEA-26 3 16,009 1 21 365 385 UCAUCCUCAUCAUCCUCGUCC 
GGAUGAUGAUGAUGAGGAAG

A 
Bölünme 

 Vitis vinifera 

vvi-miR3627-5p CmLEA-18 3 16.99 1 20 92 111 UUGUCGCAGGAGAGACGGCA UGCCGUCCCUCCUCCGGCAA Bölünme 
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EK 9 Kavunda çalıĢılan genlerin protein ve mRNA sekansı 

CmLEA-42 Protein sekansı 

>MASSDKPEIVERGDKGKDHKEDEGEGKGGFLDKVKDFIHDIGEKIEETIGFGKPTADVSAI

HIPSISLEKAEIVVDVLIKNPNPVPIPLVDIDYLIESDGRKLIAGLIPDAGTIHAHGEETVKIPV

KLVFDDIRNTYHDIKPGSIIPYRIKVDLIVDVPVFGRLTLPLEKTGEIPIPYKPDVDIEKIQFQR

FSFEETVAILHLKLENKNDFELGLKDLDCEVWLSDVSIGSADLSEFTPIDKNGISYVDLPITF

RPKDFGSALWDMIRGRGTGYTIKGNIHVETPFGQMKLPIVKEGGTTRLKKNKEDGEDDDD

EE 

CmLEA-42 mRNA sekansı 

>TTTACTTTATCATCCAATTGCATCCTTTTCATTTTACAAACCCGAATGAATATGAGAA

TGGTTCTAAATTTTTGCATTTGTAATTTGCAATGAAGTTATGGCGTCTTCTGATAAGCC

TGAGATCGTGGAAAGAGGTGACAAAGGCAAAGACCACAAGGAAGATGAAGGTGAAG

GGAAGGGTGGATTCCTTGACAAAGTGAAAGATTTCATTCACGACATCGGTGAAAAGA

TTGAAGAAACGATCGGTTTTGGGAAACCGACGGCCGATGTTAGTGCGATTCATATTCC

ATCCATCAGTCTTGAGAAGGCTGAGATTGTTGTTGATGTTCTGATTAAAAACCCCAAT

CCTGTTCCTATTCCCCTAGTTGACATTGACTATTTGATAGAGAGTGATGGCAGGAAACT

GATCGCTGGGCTGATTCCCGATGCTGGAACAATTCATGCTCATGGAGAGGAGACTGTC

AAAATTCCTGTGAAGTTGGTTTTTGATGATATAAGGAACACATATCATGACATTAAAC

CTGGCAGTATCATTCCTTACAGGATCAAGGTTGATCTGATTGTGGATGTCCCTGTTTTT

GGTAGGTTGACATTGCCACTTGAGAAAACTGGAGAGATCCCTATTCCTTACAAGCCCG

ATGTTGATATTGAAAAGATACAGTTTCAGAGATTTTCTTTTGAAGAAACTGTTGCCATT

CTCCATTTAAAATTGGAGAATAAGAATGACTTTGAGTTGGGATTGAAGGACCTAGACT

GTGAAGTCTGGCTCTCTGATGTTAGTATCGGAAGTGCGGATCTCTCCGAATTTACACCC

ATTGATAAAAATGGTATCAGTTACGTTGACTTACCCATCACCTTCAGGCCAAAGGACT

TCGGTTCTGCACTTTGGGATATGATTAGAGGAAGAGGCACTGGCTACACCATAAAAGG

GAATATTCATGTCGAGACACCTTTTGGTCAGATGAAGTTGCCCATTGTTAAAGAGGGT

GGTACTACTCGCCTCAAGAAGAATAAAGAAGATGGCGAAGATGATGACGACGAGGAG

TAAACAGAAGGCGCATCATCTGGCTATAGTGGGTAGTTTCTTTTTCCTTTCTCATAAAA

AGAAGTATGATGTTGTTCCATACATATGTTCAGGAATTGTTTGAGTGAACCTTTGGTTA

CTTTGATTGTCATAGTCACCGTGTAACAGACTCTTCCTTTCGTTTTTAAATGCTTAGTTT

TGGCACTGACTTTGGGTGGTGAATTTGATGTGTTTTGAAGATACTGTTTAAATATAGTC

ATTATTAGCCATTATATAAAAGTCTATTGTTTCGC 

CmLEA-43 Protein sekansı 

>MVGKDQAQPLTPATLDRLSSDNGETELHLKRIQRKRFIKCCSFIAALLIIPTIVIIIILMFTLF

QIKDPIIRMNRVSITKLELINNVIPKPGSNVSLTADVSVKNPNMASFKYSNTTTTLFINETVI

GEVRGPPGKAKARQTVRMNVTIDIVADRVLSNLNNDVSLGKVRLRSFSRIPGKVKLLHLIG

RNVVVKMNCTFVINIFSKSIEDQKCKRKMKM 

CmLEA-43 mRNA sekansı 

>ACTGTTCCATAACCAATATGGTGGGCAAGGACCAAGCTCAGCCTCTCACCCCAGCCA

CCCTCGATCGTTTGAGTAGCGACAACGGCGAAACAGAACTACATCTAAAGAGAATCC

AACGAAAAAGATTCATAAAATGTTGCAGTTTCATAGCAGCTCTTCTCATAATACCCAC

GATAGTAATCATCATCATCTTGATGTTCACTCTATTTCAAATCAAGGATCCCATAATCC

GAATGAATAGAGTTTCAATCACAAAACTCGAGTTGATCAACAATGTCATACCAAAGCC

AGGATCCAACGTGTCACTGACTGCCGATGTGTCGGTAAAAAATCCCAACATGGCATCG

TTCAAGTATAGTAATACTACTACAACTCTATTCATCAATGAGACAGTGATAGGGGAGG

TACGAGGGCCGCCGGGGAAAGCCAAGGCAAGACAAACAGTGCGAATGAATGTCACTA

TTGACATCGTTGCCGATCGAGTCTTGTCGAACCTCAACAACGACGTGAGCTTGGGGAA

GGTGAGACTGAGAAGCTTTTCAAGGATCCCAGGAAAAGTGAAGTTGTTGCATCTTATA

GGGAGAAATGTTGTTGTGAAGATGAATTGTACATTCGTGATCAATATATTCAGTAAGT

CAATTGAGGATCAGAAATGCAAGAGGAAGATGAAGATGTAG 
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EK 10 Karpuzda (Citrillus lanatus) tanımlanan LEA genleri  

 

Gen Adları 
Phytozome 

adı 

Citrullus genomundaki fiziksel 

pozisyonu Protein 

uzunluğu 

(aa) 
pI 

Moleküler 

ağırlığı 
(Da) 

Karasızlık 

indeksi 
Karasızlık 

durumu 
Kromozom 

BaĢlangıç 

pozisyonu 

(bç) 

BitiĢ 

pozisyonu 

(bç) 

ClLEA-01 Cla011406 1 2015266 2016058 218 9,20 23902,8 30,36 Stabil 

ClLEA-02 Cla011407  1 2022858 2023472 204 9,41 22582,8 35,87 Stabil 

ClLEA-03 Cla011408 1 2026356 2026988 210 9,33 23265,5 48,47 Kararsız 

ClLEA-04 Cla003644 1 5702558 5702938 67 6,54 7023,7 30,2 Stabil 

ClLEA-05 Cla003646  1 5706251 5706668 67 5,67 7072,8 40,75 Kararsız 

ClLEA-06 Cla008398 1 9710238 9710864 208 9,89 23207,1 33,55 Stabil 

ClLEA-07 Cla001045 1 11493846 11494439 197 9,82 22249,8 40,83 Kararsız 

ClLEA-08 Cla001049 1 11583377 11585762 207 9,92 23084,7 41,52 Kararsız 

ClLEA-09 Cla011041 1 16528528 16529828 213 9,01 24011,8 37,1 Stabil 

ClLEA-10 Cla000706 1 26764900 26767123 236 10,18 25987,4 32,93 Stabil 

ClLEA-11 Cla014004 1 27264803 27265072 89 5,80 9786,6 66,6 Kararsız 

ClLEA-12 Cla007744 2 792498 796397 776 6,45 88659,1 42,62 Kararsız 

ClLEA-13 Cla015784 2 3493562 3496952 314 8,94 35471,7 68,54 Kararsız 

ClLEA-14 Cla015906 2 4697231 4699224 210 5,91 21884,8 36,65 Stabil 

ClLEA-15 Cla013527 2 28377745 28379250 501 5,36 55302,4 39,72 Stabil 

ClLEA-16 Cla013411 2 29655873 29656445 190 7,63 20431,1 30,71 Stabil 

ClLEA-17 Cla008639 2 32356960 32357511 183 9,07 20059,1 33,47 Stabil 

ClLEA-18 Cla008622 2 32467021 32467656 211 7,76 23374,6 37,13 Stabil 
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EK 10’un devamı, Karpuzda (Citrillus lanatus) tanımlanan LEA genleri  
 

ClLEA-19 Cla008621 2 32473985 32474728 247 9,95 27479,2 56,99 Kararsız 

ClLEA-20 Cla003144  2 34125124 34132870 1162 9,38 129808,3 44,38 Kararsız 

ClLEA-21 Cla003142 2 34154299 34155078 259 9,51 28731,5 44,91 Kararsız 

ClLEA-22 Cla008093 3 783,40 790,77 245 8,37 27577,8 48,03 Kararsız 

ClLEA-23 Cla019408 3 4961573 4962253 226 9,71 25577,3 47,19 Kararsız 

ClLEA-24 Cla011071 3 24864575 24865339 254 9,99 28081,6 45,16 Kararsız 

ClLEA-25 Cla011279 3 27083221 27085415 265 5,07 26858,7 43,19 Kararsız 

ClLEA-26 Cla011668 4 5852307 5852980 172 9,13 17504,2 21,49 Stabil 

ClLEA-27 Cla012059 4 17194748 17195380 210 9,67 22775,4 33,37 Stabil 

ClLEA-28 Cla018093 4 18536135 18536692 127 6,44 13990,3 49,04 Kararsız 

ClLEA-29 Cla018094 4 18538531 18539768 91 5,44 9790,6 50,19 Kararsız 

ClLEA-30 Cla021058 5 374,39 381,04 221 9,97 24572,8 49,54 Kararsız 

ClLEA-31 Cla021187 5 1097112 1097570 152 9,03 16582,8 49,03 Kararsız 

ClLEA-32 Cla021202 5 1191697 1192313 152 4,76 16267,6 11,68 Stabil  

ClLEA-33 Cla021624 5 4742546 4745670 260 4,82 27307,2 42,76 Kararsız 

ClLEA-34 Cla021833  5 6700169 6701398 237 5,35 25755,2 31,28 Stabil 

ClLEA-35 Cla013056 5 10421956 10423131 270 9,91 29612 58,15 Kararsız 

ClLEA-36 Cla020877 5 26012865 26013659 264 10,10 28636,1 32,1 Stabil 

ClLEA-37 Cla006636  6 2515885 2516328 147 10,19 16399,1 31,29 Stabil 

ClLEA-38 Cla009416 6 6843175 6843913 205 4,85 21441 37,24 Stabil 

ClLEA-39 Cla010625  6 11745954 11747827 262 8,84 29371,8 40,29 Kararsız 

ClLEA-40 Cla010651  6 12226786 12228116 307 9,63 34199,9 65,86 Kararsız 

ClLEA-41 Cla002025  6 15842696 15843646 316 4,91 35256,2 19,06 Stabil 

ClLEA-42 Cla004004 7 3579362 3580567 241 9,75 26866 42,8 Kararsız 

ClLEA-43 Cla014571 7 21000968 21001285 105 6,64 11924 24,32 Stabil 
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EK 10’un devamı Karpuzda (Citrillus lanatus) tanımlanan LEA genleri  
 

ClLEA-44 Cla014570 7 21004481 21005681 181 6,87 19291,6 28,94 Stabil 

ClLEA-45 Cla012611 7 24551225 24551998 257 10,30 27913,5 48,73 Kararsız 

ClLEA-46 Cla012811  7 26901333 26901929 198 8.87 21359.6 36.48 Stabil 

ClLEA-47 Cla002040 8 10401090 10401935 281 9,68 31537,9 50,17 Kararsız 

ClLEA-48 Cla021949  8 18885137 18886008 228 5,20 25580,3 58,51 Kararsız 

ClLEA-49 Cla022087 8 20286947 20287669 240 10,74 27401,1 65,24 Kararsız 

ClLEA-50 Cla015580 9 277,152 277,937 261 9,84 28429,2 38,66 Stabil 

ClLEA-51 Cla015516  9 863,84 865,522 231 8,74 25864,4 39,39 Stabil 

ClLEA-52 Cla015510 9 913018 913401 95 9,48 10779,4 32,41 Stabil 

ClLEA-53 Cla015446 9 1488053 1489706 312 9,62 34098,8 62,52 Kararsız 

ClLEA-54 Cla015386  9 2003843 2004637 148 6,33 15810,1 15,99 Stabil 

ClLEA-55 Cla015092 9 4438957 4439374 105 9,75 11004,3 50,6 Kararsız 

ClLEA-56 Cla014774 9 5781619 5783766 257 4,53 26417,3 25,8 Stabil 

ClLEA-57 Cla016278 9 10429686 10430309 207 9,26 23264,6 44,64 Kararsız 

ClLEA-58 Cla001975  9 25862035 25862382 115 10,12 12589,6 24,76 Stabil 

ClLEA-59 Cla008793 10 537005 538058 120 9,87 13243,2 34,23 Stabil 

ClLEA-60 Cla017401 10 16117940 16118313 82 8,89 9082,5 49,67 Kararsız 

ClLEA-61 Cla017398  10 16138455 16138877 100 6,73 11024,6 40,23 Kararsız 

ClLEA-62 Cla017538  10 23737961 23739264 106 8,05 11274,4 22,7 Stabil 

ClLEA-63 Cla017636 10 24765546 24766181 211 9,73 23946,1 35,18 Stabil 

ClLEA-64 Cla017637 10 24771438 24772106 222 9,62 25283,3 45,83 Kararsız 

ClLEA-65 Cla017638 10 24776163 24776831 222 9,51 24895 35,99 Stabil 

ClLEA-66 Cla017639 10 24783219 24783863 214 9,81 24809 43,39 Kararsız 

ClLEA-67 Cla017640 10 24786346 24786981 211 9,6 23985,9 39,09 Stabil 

ClLEA-68 Cla017641 10 24788698 24789276 192 9,22 22145,8 22,82 Stabil 
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EK 10’un devamı Karpuzda (Citrillus lanatus) tanımlanan LEA genleri  
 

ClLEA-69 Cla017745 10 25806588 25808479 445 5,59 48948,5 31,33 Stabil 

ClLEA-70 Cla023470 11 20973774 20974064 96 5,14 10486,7 66,62 Kararsız 

ClLEA-71 Cla016476  11 21754144 21754640 64 5,69 6779,4 26,17 Stabil 

ClLEA-72 Cla016586  11 22898755 22901186 180 8,05 19392,2 34,23 Stabil 

ClLEA-73 Cla000305 scaffold 23353648 23354283 211 9,83 23530,6 46,34 Kararsız 
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EK 11 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Arabidopsis thaliana ortolog genlerinin gösterimi 

 

CILEA-055.7

CIChr1

CILEA-120.8

ClLEA-133.5
ClLEA-144.7

ClLEA-1732.4

CIChr2

ClLEA-2527.1

CIChr3

ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-321.2

CIChr5

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-4626.9

CIChr7

ClLEA-4818.9

ClLEA-4920.3

CIChr8

ClLEA-554.4

ClLEA-5825.9

CIChr9

ClLEA-7121.8
ClLEA-7222.9

CIChr11

AT1G01470.11.7

AT1G20440.17.0
AT1G20450.27.1

AT1G45688.117.1
AT1G45688.217.2

AT1G51900.1 19.3

AT1G64450.123.9

AT1G76180.128.6

AtChr1

AT2G01080.10.1

AT2G21490.1 AT2G21490.19.2

AT2G40170.116.8
AT2G44060.1 18.2
AT2G44060.2 18.3

AtChr2

AT3G44380.116.0

AT3G50980.118.9
AT3G51810.119.2

AtChr3

AT4G15910.1 9.0

AT4G29440.114.4
AT4G29440.214.5
AT4G32350.115.6

AT4G39745.118.4

AtChr4

AT5G21130.17.2

AT5G27980.110.0

AT5G38760.115.5

AT5G53820.121.9

AtChr5
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EK 12 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Glycine max ortolog genlerinin gösterimi 

 

CILEA-045.7
CILEA-055.8

ClLEA-1026.8

CIChr1

CILEA-120.8

ClLEA-133.5

ClLEA-1732.4

ClLEA-2034.1

CIChr2

ClLEA-28 ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-321.2

ClLEA-3510.4

CIChr5

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-423.6

ClLEA-4626.9

CIChr7

ClLEA-531.5

ClLEA-5825.9

CIChr9

ClLEA-7121.8
ClLEA-7222.9

CIChr11
Gly.01G004100.10.4
Gly.01G004100.20.5

Gly.01G11960041.2

GlyChr1

Gly.02G0432004.0

Gly.02G27490045.8
Gly.02G27730046.0

GlyChr2

Gly.03G0560007.7

GlyChr3

Gly.05G09430024.0

Gly.05G21750039.8

Gly.05G24260041.8

GlyChr5

Gly.07G0647005.8

Gly.07G099500 9.4

Gly.07G12780015.3

Gly.07G15240018.5

GlyChr7

Gly.08G0235001.9

Gly.08G0489003.8

Gly.08G18400014.7

GlyChr8

Gly.11G18240025.0

GlyChr11

Gly.12G23580039.5

GlyChr12

Gly.13G05000014.6

Gly.13G201300 31.5

GlyChr13
Gly.14G0373002.8
Gly.14G0411003.1

GlyChr14

Gly.15G0158001.3

Gly.15G0488003.9

GlyChr15

Gly.16G0313002.9

Gly.16G09790019.0

Gly.16G12020026.8

GlyChr16
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EK 13 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Populus trichocarpa ortolog genlerinin gösterimi 

 

 

CILEA-04 CILEA-055.7

ClLEA-1026.8

CIChr1

CILEA-120.8

ClLEA-133.5

ClLEA-1732.4

ClLEA-2034.1

CIChr2

ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-321.2

ClLEA-3510.4

CIChr5

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-7121.8

CIChr11

Potri.001G208000.120.9
Potri.001G218400.122.4
Potri.001G219700.122.5
Potri.001G219700.2 22.6
Potri.001G219700.3 22.7

PotriChr1

Potri.002G124600.29.4

PotriChr2

Potri.004G038600.1 2.9

Potri.004G107100.19.1
Potri.004G107300.1 9.2
Potri.004G107500.19.3
Potri.004G107600.1 9.4
Potri.004G107700.19.5
Potri.004G107800.1 9.6
Potri.004G107900.29.7
Potri.004G107900.19.8

PotriChr4

Potri.006G025900.11.8

PotriChr6

Potri.007G045000.14.0

Potri.007G059800.16.4

Potri.007G146300.215.4
Potri.007G146300.115.5
Potri.007G146300.3 15.6

PotriChr7

Potri.010G187100.1 18.3

PotriChr10

Potri.014G026800.12.3

Potri.014G090800.17.1

PotriChr14

Potri.016G024200.11.4

PotriChr16

Potri.017G067100.17.0

Potri.017G108300.112.4
Potri.017G108400.112.5

PotriChr17

Potri.018G079500.110.5

PotriChr18
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EK 14 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Solanum tuberosum ortolog genlerinin gösterimi 

 

  

CILEA-04 CILEA-055.7

CIChr1

ClLEA-144.7

ClLEA-1732.4
ClLEA-2034.1

CIChr2

ClLEA-2527.1

CIChr3

ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-321.2

CIChr5

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-4421.0

CIChr7

ClLEA-4920.3

CIChr8

ClLEA-531.5

ClLEA-5825.9

CIChr9

ClLEA-7121.8
ClLEA-7222.9

CIChr11

PGSC0003DMT4000584714.7
PGSC0003DMT4000224745.2

PGSC0003DMT40000022178.7
PGSC0003DMT40000022478.8

PGSC0003DMT40005786281.8

PGSC0003DMT40007658787.5

PGSC0003DMT400079483 92.4

PGSChr1

PGSC0003DMT40000907062.1

PGSC0003DMT40002605766.3

PGSChr2

PGSC0003DMT40004831214.3

PGSC0003DMT400006760 47.4

PGSChr3

PGSC0003DMT40005313944.3

PGSChr4

PGSC0003DMT40005616056.4

PGSChr5

PGSC0003DMT40001702530.7

PGSC0003DMT40006946047.0
PGSC0003DMT40006945947.1
PGSC0003DMT40006946147.2

PGSChr6

PGSC0003DMT400067714 37.9

PGSChr11

PGSC0003DMT40001654310.2

PGSC0003DMT40002206461.9

PGSChr12
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EK 15 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Vitis vinifera ortolog genleri gösterimi 

 

 

CILEA-045.7

CIChr1

CILEA-120.8

ClLEA-1732.4

ClLEA-2034.1

CIChr2

ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-3510.4

CIChr5

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-4920.3

CIChr8

ClLEA-531.5
ClLEA-542.0

ClLEA-5825.9

CIChr9

GSVIVT0101227400112.9

GSVIVChr3

GSVIVT0103826400124.8

GSVIVChr5

GSVIVT0103748800112.8
GSVIVT0103744800113.6

GSVIVT0103610700120.6

GSVIVChr6

GSVIVT010111880018.0

GSVIVT0102586800111.0

GSVIVChr8

GSVIVT010153960013.3

GSVIVChr11

GSVIVT0102969000113.1

GSVIVChr12

GSVIVT01032796001 GSVIVT010327950010.7

GSVIVChr13

GSVIVT010081940014.8

GSVIVChr17
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EK 16 Karpuz (Citrullus lanatus) ve Zea mays ortolog genlerinin gösterimi 

 

 
 
 
 
 
 
 
 

ClLEA-2034.1

CIChr2

ClLEA-2918.5

CIChr4

ClLEA-4115.8

CIChr6

ClLEA-4920.3

CIChr8

ClLEA-554.4

CIChr9

ClLEA-60 ClLEA-6116.1

CIChr9

GRMZM2G445296_T0120.0

GRMZM2G352415_T03297.1

GRMZMChr1

GRMZM2G089743_T0243.6
GRMZM2G089743_T0143.7

GRMZM2G072890_T0157.0

GRMZMChr3

AC233879.1_FGT002140.5

GRMZMChr6

GRMZM2G053637_T0127.8

GRMZMChr7

GRMZM2G146004_T015.2

GRMZMChr8

GRMZM2G113057_T01149.7

GRMZMChr9
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EK 17 ClLEA aminoasitlerinin motif özellikleri 

 

 

 

  

Motif 

sayısı 
Yeri E-value  Aminoasit Dizisi BileĢim Motifi 

GeniĢlik 

(aa) 

      

Motif 1 41 7.9e-115  NPNKRIGIYYD 11 

Motif 2 32 3.9e-144  FLVGLAVLILWLVFRPHKPQF 21 

Motif 3 32 1.1e-096  LPPFYQGHKNTTVWSPFLSG 20 

Motif 4 24 1.5e-090  GRVRWKVGWWKTWRYRIHVNC 21 

Motif 5 4 1.5e-040  KPVEQSDAAAIQAAEVRATGQNVIIPGGIAATAQSAATFNTRMMRDEDKI 50 

Motif 6 6 5.1e-042  KMSYHAGEAKGQAQEKASNMMDKASDAAQEAKESMQEMGQQAKEKAQGAA 50 

Motif 7 4 5.5e-029  GSDSTGVPTKLLTLNCTLRITYHNPATFFGIHVSSSPIQLMYSQIQIASG 50 

Motif 8 16 6.2e-027  HCHWHRCCCCCCCCW 15 

Motif 9 7 3.3e-031  GTMNISSYARIPGRVRLLHIFKHHVVSTMSCSMTIDISNHSIQDQWC 47 

Motif 

10 
6 1.1e-029  MGHEEYQEMTEKGGWMPDPMTGYYRPENHGDEIDEAELRTK 41 
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EK 18 ClLEA aminoasitlerinin motif bileĢenleri 

 

 

Proteinler sırasıyla ClLEA-40, 65, 13, 64, 53, 67, 33, 10, 09, 21, 63, 18, 24, 05, 71, 16, 04, 27, 56, 25, 36, 01, 

38, 06, 42, 45, 73, 07, 37, 46, 30, 50, 23, 19, 20, 68, 61, 60, 54, 47, 55,03, 02, 34, 35, 57, 12, 66, 29, 28, 22, 

69, 08, 52, 31,58, 49, 51, 39, 17, 26, 15, 62, 44, 59, 48, 32‘dir.
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EK 19 ClLEA genlerinin tandem ve segmental duplikasyonları ile homolog ve 

homolog olmayan değiĢim sonuçları 

 

ClLEA Genlerinde Tandem Duplikasyonlar 

Gen adı Gen adı Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-06 ClLEA-09 56,83 0,36 0,006 437 142 

ClLEA-64 

ClLEA-65 0,43 0,07 0,166 3 276 

ClLEA-67 1,08 0,24 0,225 8 334 

ClLEA-66 1,04 0,35 0,338 8 008 

ClLEA-65 

ClLEA-67 1,10 0,20 0,187 8 428 

ClLEA-66 0,94 0,35 0,374 7 231 

ClLEA-68 2,85 0,38 0,132 21 950 

Ortalama 9,18 0,28 0,204 70 620 
 
 

ClLEA Genlerinde Segmental Duplikasyonlar 

Gen adı Gen adı Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-06 
ClLEA-63 78,09 0,30 0,0038 600 684 

ClLEA-18 54,60 0,39 0,0072 420 032 

ClLEA-09 
ClLEA-18 4,58 0,25 0,0544 35 222 

ClLEA-63 65,38 0,41 0,0063 502 952 

ClLEA-13 

ClLEA-10 50,68 0,52 0,0102 389 837 

ClLEA-53 50,26 0,57 0,0114 386 581 

ClLEA-40 20,81 0,55 0,0262 160 086 

ClLEA-16 ClLEA-27 3,15 0,33 0,1044 24 232 

ClLEA-18 ClLEA-63 54,86 0,42 0,0077 421 994 

ClLEA-21 ClLEA-42 3,06 0,41 0,1325 23 533 

ClLEA-24 ClLEA-20 1,81 0,41 0,2266 13 898 

ClLEA-25 ClLEA-56 7,17 0,47 0,0655 55 118 

ClLEA-33 
ClLEA-38 4,38 0,35 0,0792 33 656 

ClLEA-56 9,58 0,46 0,0480 73 655 

ClLEA-36 ClLEA-45 2,93 0,52 0,1768 22 573 

ClLEA-38 ClLEA-56 4,04 0,32 0,0801 31 045 

ClLEA-40 
ClLEA-53 52,03 0,21 0,0041 400 206 

ClLEA-10 2,96 0,59 0,2007 22 775 

ClLEA-45 ClLEA-50 1,39 0,35 0,2503 10 696 

ClLEA-53 ClLEA-10 6,32 0,58 0,0924 48 625 

Ortalama 23.90 0.42 0.0794 183 870 
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EK 20 ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının protein 

kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  

 

ARABĠDOPSĠS-WATERMELON 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

CILEA-05  AT5G53820.1  5 49,14 0,27 0,005 377 965 

CILEA-12 

 AT1G51900.1  1 4,66 0,93 0,200 35 866 

 AT4G29440.1 4 8,14 1,05 0,129 62 645 

 AT4G29440.2 4 5,22 1,10 0,210 40 184 

 AT4G32350.1 4 11,52 1,00 0,087 88 581 

ClLEA-13 
AT1G45688.1 1 53,54 0,45 0,008 411 877 

AT1G45688.2 1 54,26 0,43 0,008 417 367 

ClLEA-14  AT2G21490.1  2 3,93 0,78 0,199 30 215 

ClLEA-17  AT3G44380.1  3 2,80 0,19 0,068 21 531 

ClLEA-25  AT5G27980.1  5 12,32 0,34 0,027 94 750 

ClLEA-29 
 AT2G40170.1  2 3,98 0,12 0,031 30 642 

 AT3G51810.1 3 3,40 0,13 0,037 26 182 

ClLEA-32  AT1G01470.1 1 8,29 0,22 0,027 63 806 

ClLEA-41 
 AT2G44060.1  2 5,57 0,14 0,025 42 869 

 AT2G44060.2  2 5,57 0,14 0,025 42 870 

ClLEA-46 AT1G64450.1  1 6,78 0,21 0,032 52 191 

ClLEA-48 

AT1G20450.2 1 4,30 0,64 0,149 33 096 

AT1G76180.1 1 95,48 0,36 0,004 734 432 

AT2G21490.1  2 50,45 1,49 0,030 388 091 

ClLEA-49 
AT5G21130.1 5 46,24 0,87 0,019 355 704 

AT4G39745.1 4 46,24 0,87 0,019 355 713 

ClLEA-55  AT4G15910.1  4 43,40 0,61 0,014 333 852 

ClLEA-58 AT2G01080.1 2 26,00 0,19 0,007 199 982 

ClLEA-71 AT5G38760.1 5 32,79 0,16 0,005 252 195 

ClLEA-72 
AT3G50980.1 3 57,44 0,52 0,009 441 825 

AT1G20440.1 1 26,67 1,09 0,041 205 162 

Ortalama 25,70 0,55 0,054 197 677 
 

Citrullus lanatus- Glycine max 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-04 

Glyma.13G050000.2 13 21,86 0,17 0,008 168 181 

Glyma.19G040000.1 19 8,42 0,18 0,022 64 785 

Glyma.18G278700.1 18 4,53 0,22 0,049 34 808 

ClLEA-05 

Glyma.13G050000.2 13 15,03 0,15 0,010 115 609 

Glyma.18G278700.1 18 2,52 0,20 0,078 19 362 

Glyma.19G040000.1 19 13,38 0,17 0,012 102 886 

ClLEA-10 
Glyma.05G094300.1 5 2,55 2,90 1,138 19 609 

Glyma.17G172900.1 17 2,14 2,68 1,252 16 445 
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Ek 20’nin devamı, ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Citrullus lanatus- Glycine max 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-12 
 

Glyma.01G004100.1 1 62,58 0,88 0,014 481 353 

Glyma.02G043200.1 2 38,63 0,91 0,024 297 175 

Glyma.16G120200.1 16 56,91 0,87 0,015 437 788 

Glyma.01G004100.2 1 63,66 0,99 0,015 489 658 

ClLEA-13 

Glyma.09G179400.1 9 48,79 0,43 0,009 375 319 

Glyma.05G242600.1 5 51,70 0,43 0,008 397 723 

Glyma.05G094300.1 5 53,95 0,43 0,008 415 028 

Glyma.07G099500.1 7 46,01 0,43 0,009 353 937 

ClLEA-17 Glyma.11G182400.1 11 5,69 0,13 0,023 43 757 

ClLEA-20 

Glyma.02G274900.1 2 3,02 0,11 0,038 23 198 

Glyma.14G041100.1 14 2,99 0,12 0,039 23 007 

Glyma.20G052500.1 20 2,29 0,13 0,057 17 584 

ClLEA-28 

Glyma.18G203500.1 18 7,80 0,11 0,014 59 987 

Glyma.07G152400.1 7 60,14 0,17 0,003 462 590 

Glyma.16G097900.1 16 61,69 0,12 0,002 474 546 

ClLEA-29 

Glyma.01G119600.1 1 1,73 0,16 0,090 13 305 

Glyma.03G056000.1 3 2,04 0,16 0,080 15 675 

Glyma.16G097900.1 16 3,39 0,18 0,054 26 089 

Glyma.07G152400.1 7 41,97 0,39 0,009 322 844 

ClLEA-32 

Glyma.18G238700.2 18 2,19 0,16 0,074 16 852 

Glyma.18G238700.1 18 2,14 0,17 0,079 16 437 

Glyma.16G031300.1 16 2,16 0,23 0,108 16 595 

Glyma.07G064700.1 7 2,10 0,18 0,087 16 178 

ClLEA-35 
Glyma.08G184000.1 8 10,99 0,24 0,022 84 505 

Glyma.15G048800.1 15 47,77 0,26 0,005 367 472 

ClLEA-41 

 

Glyma.20G044800.1 20 2,85 0,12 0,041 21 888 

Glyma.02G277300.1 2 3,46 0,12 0,034 26 645 

Glyma.14G037300.1 14 3,34 0,12 0,035 25 658 

Glyma.02G277300.2 2 3,47 0,12 0,033 26 676 

ClLEA-42 
Glyma.20G216300.1 20 1,31 0,30 0,231 10 065 

Glyma.10G174100.1 10 2,17 0,32 0,149 16 694 

ClLEA-46 
Glyma.08G023500.1 8 10,91 0,14 0,013 83 890 

Glyma.05G217500.1 5 11,07 0,15 0,014 85 134 

ClLEA-49 Glyma.14G041700.1 14 5,48 0,98 0,179 42 172 

ClLEA-53 Glyma.15G015800.1 15 1,37 0,15 0,109 10 553 

ClLEA-58 
Glyma.08G184000.1 8 8,83 0,17 0,020 67 892 

Glyma.15G048800.1 15 9,04 0,17 0,019 69 528 

ClLEA-71 Glyma.18G278700.1 18 3,32 0,14 0,043 25 537 
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Ek 20’nin devamı, ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Citrullus lanatus- Glycine max 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

 

 

 
ClLEA-

72 

Glyma.13G201300.1 13 2,64 0,46 0,173 20 283 

Glyma.12G235800.1 12 2,80 0,45 0,161 21 538 

Glyma.08G048900.1 8 51,51 0,65 0,013 396 199 

Glyma.13G201300.1 13 2,64 0,46 0,173 20 283 

Glyma.12G235800.1 12 2,80 0,45 0,161 21 538 

Ortalama 17,88 0,40 0,096 137 564 
 

Citrullus lanatus- Oryza sativa 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-20 

LOC Os03g09160.1 3 8,90 0,99 0,11 68 432 

LOC Os07g44100.1 7 45,88 0,83 0,02 352 918 

ClLEA-29 LOC Os05g28210.1 5 3,99 0,15 0,04 30 698 

ClLEA-34  LOC Os03g07180.1  3 44,50 4,02 0,09 342 282 

ClLEA-41 LOC Os03g62620.2 3 18,43 0,17 0,01 141 785 

ClLEA-56 LOC Os03g53610.1 3 50,19 0,36 0,01 386 096 

ClLEA-72 LOC Os01g50700.1 1 6,84 0,61 0,09 52 587 

Ortalama 25,53 1,02 0,05 196 40 
 

Citrullus lanatus ile Populus trichocarpa 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-04 

Potri.004G107500.1 4 4,12 0,15 0,037 31 683 

Potri.004G107700.1 4 6,18 0,16 0,027 47 528 

Potri.004G107100.1 4 6,18 0,16 0,027 47 530 

Potri.004G107900.2 4 6,18 0,16 0,027 47 529 

Potri.004G107900.1 4 6,18 0,16 0,027 47 528 

Potri.004G107800.1  4 6,18 0,16 0,027 47 525 

Potri.004G107300.1 4 5,22 0,16 0,031 40 134 

Potri.017G108300.1 17 1,59 0,16 0,097 12 262 

Potri.004G107600.1  4 3,88 0,41 0,106 29 823 

ClLEA-05 

Potri.004G107500.1 4 16,51 0,14 0,008 127 013 

Potri,004G107300.1 4 21,54 0,15 0,007 165 725 

Potri.004G107700.1 4 22,31 0,15 0,007 171 642 

Potri.004G107100.1 4 22,38 0,15 0,007 172 144 

Potri.004G107900.1  4 22,41 0,15 0,007 172 405 

Potri.004G107800.1 4 22,19 0,15 0,007 170 712 

Potri.017G108300.1 17 2,59 0,14 0,056 19 908 

Potri.017G108400.1 17 2,98 0,15 0,052 22 927 

Potri.004G107600.1 4 6,58 0,40 0,061 50 651 
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Ek 20’nin devamı, ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Citrullus lanatus ile Populus trichocarpa 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-12 

Potri.004G038600.1  4 2,53 0,81 0,322 19 436 

Potri.007G059800.1 7 22,23 0,89 0,040 171 022 

Potri.018G079500.1 18 50,42 0,92 0,018 387 879 

ClLEA-10 Potri.007G045000.1 7 3,17 17,55 5,540 24 369 

ClLEA-13 

Potri.014G026800.1 14 49,67 0,42 0,008 382 085 

Potri.002G124600.2 2 50,07 0,41 0,008 385 115 

Potri.002G124600.1  2 50,05 0,41 0,008 385 031 

ClLEA-17 Potri.001G218400.1 1 4,97 0,19 0,038 38 240 

ClLEA-20 Potri.001G219700.2  1 2,12 0,09 0,043 16 275 

ClLEA-20 Potri.001G219700.1 1 2,12 0,09 0,043 16 275 

ClLEA-20 

Potri.016G024200.1 16 3,29 0,17 0,053 25 307 

Potri.006G025900.1 6 2,94 0,17 0,059 22 620 

Potri.001G219700.3  1 2,21 0,11 0,048 17 031 

Potri.017G067100.1 17 49,83 0,61 0,012 383 321 

ClLEA-25 Potri.T122000.1 Scaffold 2,30 0,26 0,114 17 669 

ClLEA-29 Potri.010G187100.1  10 2,59 0,13 0,050 19 952 

ClLEA-32 Potri.014G090800.1 14 2,20 0,21 0,095 16 895 

ClLEA-35 
Potri.001G208000.1 1 2,62 0,18 0,068 20 174 

Potri.T165600.1 Scaffold 3,59 0,19 0,054 27 581 

ClLEA-41 
Potri.007G146300.1 7 2,83 0,09 0,033 21 778 

Potri.007G146300.2 7 2,90 0,10 0,034 22 335 
Potri.007G146300.3  7 2,90 0,10 0,034 22 335 

ClLEA-46 Potri.003G141200.1 3 3,05 0,13 0,043 23 435 

ClLEA-56 Potri.T122000.1 Scaffold 20,06 0,26 0,013 154 302 

ClLEA-58 
Potri.T165600.1 Scaffold 7,42 0,17 0,023 57 095 

Potri.001G208000.1 1 8,64 0,19 0,021 66 435 

ClLEA-71 

Potri.004G107500.1 4 4,04 0,17 0,042 31 095 

Potri.004G107300.1  4 4,33 0,18 0,042 33 342 

Potri.004G107700.1 4 3,47 0,18 0,052 26 687 

Potri.004G107100.1 4 3,47 0,18 0,052 26 687 

Potri.004G107900.2 4 3,47 0,18 0,052 26 687 

Potri.004G107800.1 4 3,47 0,18 0,052 26 687 

Potri.017G108300.1 17 2,09 0,19 0,090 16 108 

Potri.004G107600.1 4 3,91 0,61 0,156 30 045 

Ortalama 10,97 0,58 0,153 84 346 
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Ek 20’nin devamı, ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Citrullus lanatus- Solanum tuberosum 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-04 

PGSC0003DMT400026057 2 2,29 0,22 0,09 17 621 

PGSC0003DMT400048312 3 31,73 0,27 0,01 244 100 

ClLEA-05 PGSC0003DMT400026057 2 6,16 0,21 0,03 47 388 

ClLEA-12 PGSC0003DMT400047266 7 2,26 0,84 0,37 17 389 

ClLEA-14 PGSC0003DMT400079483 1 3,03 0,69 0,23 23 296 

ClLEA-17 PGSC0003DMT400067714  11 27,69 0,14 0,01 212 991 

ClLEA-20 

PGSC0003DMT400069460 6 3,21 0,12 0,04 24 728 

PGSC0003DMT400069459 6 3,21 0,12 0,04 24 728 

PGSC0003DMT400058471 1 3,52 0,12 0,03 27 102 

PGSC0003DMT400069461 6 3,63 0,14 0,04 27 891 

ClLEA-25 PGSC0003DMT400057862  1 15,24 0,31 0,02 117 230 

ClLEA-26 PGSC0003DMT400029760 10 16,05 0,37 0,02 123 482 

ClLEA-29 
 

PGSC0003DMT400017025 6 2,41 0,14 0,06 18 570 

PGSC0003DMT400021902 9 7,79 0,30 0,04 59 920 

ClLEA-32 
 

PGSC0003DMT400000222 1 1,87 0,25 0,14 14 358 

PGSC0003DMT400000224 1 1,92 0,25 0,13 14 759 

PGSC0003DMT400000221 1 4,57 0,20 0,04 35 189 

ClLEA-41 

PGSC0003DMT400035650 8 3,68 0,12 0,03 28 277 

PGSC0003DMT400016543 12 6,77 0,16 0,02 52 088 

ClLEA-44 PGSC0003DMT400009070 2 15,73 12,46 0,79 120 962 

ClLEA-49 
 

PGSC0003DMT400022064 12 7,01 0,73 0,10 53 934 

PGSC0003DMT400053139 4 49,38 0,77 0,02 379 823 

PGSC0003DMT400056160 5 51,61 0,88 0,02 397 018 

PGSC0003DMT400022474 1 3,87 0,97 0,25 29 802 

ClLEA-53 PGSC0003DMT400006760  3 1,81 0,18 0,098 13 899 

ClLEA-58 PGSC0003DMT400076587 1 49,71 0,20 0,00 382 359 

ClLEA-71 
 

PGSC0003DMT400048312 3 9,82 0,17 0,02 75 559 

PGSC0003DMT400026057  2 1,45 0,15 0,10 11 158 

ClLEA-72 
 

PGSC0003DMT400079483  1 3,09 0,38 0,12 23 786 

PGSC0003DMT400009070  2 13,35 12,92 0,97 102 671 

Ortalama 11,80 1,16 0,13 90 736 
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Ek 20’nin devamı, ClLEA genlerinin diğer türlerle ortolog duplikasyonlarının 

protein kodlama ve birbirlerinden ayrılma oranları  
 

Citrullus lanatus ile Vitis vinifera 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-04 GSVIVT01008194001 17 46,94 0,25 0,005 361 075 

ClLEA-12 GSVIVT01015396001 11 8,27 1,01 0,122 63 642 

ClLEA-17 GSVIVT01036107001 6 2,57 0,16 0,062 19 793 

ClLEA-20 
GSVIVT01037488001 6 2,07 0,09 0,044 15 938 

GSVIVT01025868001 8 2,98 0,15 0,050 22 943 

ClLEA-29 

GSVIVT01032796001 13 1,83 0,12 0,064 14 082 

GSVIVT01032795001 13 2,94 0,14 0,048 22 650 

GSVIVT01011188001 8 2,93 0,17 0,059 22 555 

ClLEA-35 
GSVIVT01029690001 12 8,71 0,11 0,013 66 976 

GSVIVT01012274001 3 5,50 1,26 0,229 42 343 

ClLEA-41 GSVIVT01038264001 5 2,65 0,12 0,044 20 379 
ClLEA-49 GSVIVT01037448001 6 5,68 0,97 0,171 43 690 

ClLEA-53 GSVIVT01017064001 9 1,61 0,14 0,089 12 397 

ClLEA-54 GSVIVT01017248001 9 42,32 1,64 0,039 325 538 

ClLEA-58 GSVIVT01029690001 12 51,87 0,21 0,004 399 001 

Ortalama 12,59 0,44 0,070 96 867 
 

Citrullus sativus ile Zea mays 

Gen adı Gen adı Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYÖ 

ClLEA-20 

 

GRMZM2G089743 T02 3 32,84 0,15 0,005 252 603 

GRMZM2G089743 T01 3 53,61 0,16 0,003 412 349 

GRMZM2G007936 T01 7 49,51 1,04 0,021 380 839 

ClLEA-29 AC233879.1 FGT002 6 53,71 0,13 0,002 413 175 

ClLEA-41 

GRMZM2G352415 T03 1 62,85 0,18 0,003 483 468 

GRMZM2G053637 T01 7 7,96 0,22 0,027 61 213 

ClLEA-49 

 

GRMZM2G113057 T01 9 6,45 0,84 0,130 49 585 

GRMZM2G445296 T01 1 8,00 0,86 0,107 61 572 

ClLEA-55 GRMZM2G146004 T01 8 7,76 0,72 0,093 59 708 

ClLEA-60 GRMZM2G146004 T01 8 49,57 0,57 0,011 381 295 

ClLEA-61 GRMZM2G072890 T01 3 7,49 0,72 0,096 57 603 

Ortalama 30,89 0,51 0,045 237 583 
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EK 21 ClLEA genlerinin duplikasyonları ve birbirinden ayrılma oranlarının ortalaması 
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EK 22 Karpuzda psRNATarget veri tabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangıç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

 Arabidopsis lyrata 

aly-miR838-3p ClLEA-14 2,5 9,734 1 20 423 442 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC GAGUGAGAAGAAGAAGAAGA Bölünme 

aly-miR842-5p ClLEA-42 3 20,717 1 21 201 221 AUGAUGGAUCCGACCAUGAUG UAUCAUCGUCGGAGCCGUCGU Bölünme 

Aquilegia caerulea 

aqc-miR477d ClLEA-11 3 19,322 1 20 317 336 CUCUUCUUCAAAGGCUUCUA UCGACGCCAUUGAAGAAGAG Bölünme 

 Arabidopsis thaliana 

ath-miR414 ClLEA-13 3 23,896 1 20 304 323 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GACGAUGAUGAGGAGGAAGA Translation 

ath-miR414 ClLEA-52 3 17,139 1 20 93 112 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUC GAUGGUGGUGAGGAAGGUGA Translation 

ath-miR5658 ClLEA-19 3 14,175 1 20 199 218 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA AUCAUCGUCGUCUUCAUCAU Bölünme 

ath-miR854a ClLEA-63 2 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

ath-miR854b ClLEA-63 2 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

ath-miR854c ClLEA-63 2 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

ath-miR854d ClLEA-63 2 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

ath-miR854e ClLEA-63 2 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGGGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

Brachypodium distachyon 

bdi-miR156d-
3p 

ClLEA-33 3 16,856 1 20 653 672 GCUCACUGCUCUGUCUGUCA CGACAGACAAGGCGGUGAGC Translation 

bdi-miR5175a ClLEA-58 2 18,603 1 20 94 113 AAGAAUUUAGGAACGGAGGG GCCUCCGUUCCUGGAUUCUU Bölünme 

bdi-miR5180a ClLEA-64 2,5 24,007 1 21 476 496 UAAGUGUCUCAGUUUUGAACU AGUUCAACACGGAGACACUUG Translation 

bdi-miR5180b ClLEA-64 2,5 24,007 1 21 476 496 UAAGUGUCUCAGUUUUGAACU AGUUCAACACGGAGACACUUG Translation 

bdi-miR7756-
3p 

ClLEA-45 3 3,744 1 23 339 361 UGGAGAUGUUGGCAUUGAAUUGG CAAGUUCGAUCUCAACGUCUCCA Bölünme 

Cucumis melo 

cme-miR854 ClLEA-63 1 13,363 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGUGAGGAGGA UCCUCCUCACCAUCCUCAUC Translation 

cme-miR854 ClLEA-06 2,5 12,754 1 20 89 108 GAUGAGGAUAGUGAGGAGGA UCCUCCUCACUAUCCUCCUA Bölünme 
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EK 22’nin devamı, Karpuzda psRNATarget veri tabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangıç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

cme-miR854 ClLEA-67 3 9,597 1 20 92 111 GAUGAGGAUAGUGAGGAGGA UCCUCAUCGCUAUCAUCAUC Bölünme 

Dictyostelium discoideum 

ddi-miR-1176 ClLEA-20 2,5 18.97 1 20 2126 2145 CCAAUUUUUAUCAAGGAAAG AGUUCCUUGAUGAAAAUUGG Bölünme 

Ectocarpus siliculosus 

esi-miR3454d-3p ClLEA-67 3 22.90 1 21 564 584 CUUCCAUCGGAGCUCGUCAGA UCCGUUGAGUUCCGAUGGAAG Bölünme 

esi-miR3454g-3p ClLEA-67 3 22.90 1 21 564 584 CUUCCAUCGGAGCUCGUCAGA UCCGUUGAGUUCCGAUGGAAG Bölünme 

Gossypium raimondii 

gra-miR482 ClLEA-15 3 9,692 1 20 1311 1330 UCUUUCCAAUUCCUCCCAUU AUUGGGGGCAAUUGGAGAGA Bölünme 

Lotus japonicus 

lja-miR7538 ClLEA-17 3 20,64 1 20 469 488 UCAACGGAGAGCUUGCUGUC GACAGCCAUCUCACCGUUGA Bölünme 

Medicago truncatula 

mtr-miR2673a ClLEA-15 1 11.02 1 20 1425 1444 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCC GGAAGAGGGAGAGGGAGAGG Bölünme 

mtr-miR2673a ClLEA-72 2 11,559 1 22 336 357 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCCAC GAGGAGGAGGAAGAAGAAGGGG Bölünme 

mtr-miR2673b ClLEA-15 1 11.02 1 20 1425 1444 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCC GGAAGAGGGAGAGGGAGAGG Bölünme 

mtr-miR2673b ClLEA-72 2 11,559 1 22 336 357 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCCAC GAGGAGGAGGAAGAAGAAGGGG Bölünme 

mtr-miR5292a ClLEA-10 3 10,926 1 19 1776 1795 AUUCAGAUGAUA-GCAACAA UUGUUGCCUAUCAUCUGAAC Bölünme 

Nicotiana tabacum 

nta-miR6020b ClLEA-10 3 20,329 1 20 1039 1058 AAAUGUUCUUCGAGUAUCUU AAGCUGUUCGAGGAGCAUUU Bölünme 

Oryza sativa 

osa-miR2875 ClLEA-39 2,5 17,908 1 20 723 742 AUUUACAGUCAUAUACAGUU UGCUGAAUAUGACUGUAAAU Bölünme 

osa-miR395w ClLEA-73 3 8,737 1 21 18 38 GUGAAGUGUUUGGGGGAUUCU AAAAUCCCCCAAACACUGCGC Bölünme 

osa-miR414 ClLEA-13 2,5 23,896 1 20 304 323 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GACGAUGAUGAGGAGGAAGA Bölünme 
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EK 22’nin devamı, Karpuzda psRNATarget veri tabanından elde edilen miRNA hedefleri 

 

miRNA adı Hedef gen Olasılık UPE 
miRNA 

baĢlangıç 

miRNA 

bitiĢ 

Hedef 

baĢlangıç 

Hedef 

bitiĢ 
miRNA fragment dizisi Hedef fragment dizisi Ġnhibisyon 

osa-miR414 ClLEA-14 3 23,53 1 20 235 254 UCAUCCUCAUCAUCAUCGUC GGUGGUGGUGGUGAGGAUGG Bölünme 

osa-miR5488 ClLEA-19 3 13,80 1 20 196 214 UGAAGGCGACUGAUGAUUUC GGAAUCAUC-GUCGUCUUCA Translation 

Physcomitrella patens 

ppt-miR2082 ClLEA-72 3 7,192 1 20 384 403 UGUGUGUUCCGCUUCUUCUU AACAGGAAGCGGAAAACACA Bölünme 

Populus trichocarpa 

ptc-miR7839 ClLEA-38 3 16.05 1 20 53 72 AGUGGCAUUGGAGGUAUCCC GGGACAUUUUCAAUGUCACU Bölünme 

Selaginella moellendorffii 

smo-miR1099 ClLEA-46 3 24,42 1 20 545 564 UAUAGCAAUGGUGUUUUUGU GCAGAAUCGCCAUUGCUGUA Bölünme 

Solanum tuberosum 

stu-miR8035 ClLEA-20 3 12,83 1 22 3320 3341 UCCAUCUUCAAUAUCACUUUCU GGGAAAUGAGAUUGAAGGUGGA Bölünme 

stu-miR8035 ClLEA-45 2 18,82 1 20 604 623 UCCAUCUUCAAUAUCACUUU AAGGUGAAAUUGAAGAUGGG Bölünme 
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EK 23 Karpuzda çalıĢılan genlerin protein ve mRNA sekansı 

 

ClLEA-46 Protein sekansı 

>MSKPHGHHPPSGRTNLASCIVATIFLIFLVIVVLIVFFTVFKPQDPKIAVSAVQLPSFS

VAHGTINFTFSQYVSVRNPNKASFSHYDSSVQLLYSGSQIGFMFIPASKIDAGQTQY

MVATFSVQSFPLAAPVTAVGAGPTFSEGMNGYRIGPTLEIESKMDMAGRVRVLHFF

THHVEATSSCRIAIAVSDGSVLGFHC 

ClLEA-46 mRNA sekansı 

>ATGAGCAAACCCCACGGCCACCACCCGCCGTCCGGCCGCACGAACTTGGCGTC

ATGTATAGTCGCCACGATCTTCTTAATCTTCCTCGTCATCGTCGTTCTCATCGTC

TTCTTCACCGTCTTCAAGCCTCAGGATCCGAAGATCGCCGTTTCCGCGGTCCAGT

TGCCGTCCTTCTCCGTCGCTCATGGCACCATCAATTTCACTTTCTCTCAGTACGT

CTCCGTCAGGAACCCTAACAAAGCTTCTTTCTCTCACTACGACAGTTCGGTTCA

GCTCCTCTACTCCGGTTCTCAAATTGGATTCATGTTCATTCCCGCCAGTAAAATC

GACGCCGGTCAGACGCAGTACATGGTAGCAACCTTCTCCGTCCAGTCATTCCCG

TTGGCCGCTCCAGTCACCGCCGTTGGAGCTGGACCGACCTTCTCGGAAGGAATG

AACGGGTACAGAATCGGACCGACGCTGGAGATTGAATCGAAGATGGATATGGC

CGGTAGGGTTAGGGTATTGCACTTCTTCACTCACCATGTGGAGGCCACATCGAG

TTGCAGAATCGCCATTGCTGTAAGTGATGGATCTGTGTTAGGTTTCCACTGCTA

A 

ClLEA-48 Protein sekansı 

>MAEYENKKIEEGVQESGVEATDRGLFDFLGKKKEEEEKPHVAAPEEEVVVVTEHF

EKVEVSEPPPPVHKVEEEEKKPSLLEKLTRSDSSSSSSSDEEEGENGEKKKKKKGLK

EKLKEKLGGGEEERKEEAKEHEHEAVAIPVEKVDDAAHPEEKKGFLDKIKEKLPGH

NKKPEEAAPEAAPCAGEAAPHHHEEDQGKEKKGFLEKIKEKLPGYHAKEEEKHKE

EAASH 

ClLEA-48 mRNA sekansı 

>ATGGCGGAGTACGAGAACAAGAAGATCGAGGAGGGAGTTCAAGAGAGTGGC

GTCGAGGCCACGGATCGTGGGCTGTTTGATTTTTTGGGAAAGAAGAAGGAGGA

AGAAGAGAAGCCCCATGTTGCAGCTCCGGAGGAGGAGGTGGTCGTCGTTACTG

AACACTTTGAGAAAGTTGAAGTTTCTGAACCTCCACCACCGGTCCACAAGGTTG

AAGAAGAAGAGAAGAAACCTAGTCTCTTGGAGAAGCTCACCCGATCCGATAGC

AGCTCTAGCTCTTCTAGCGATGAGGAGGAAGGAGAAAACGGAGAGAAGAAGA

AGAAAAAGAAGGGACTAAAGGAGAAGTTGAAGGAGAAGCTAGGAGGAGGAGA

AGAGGAAAGGAAGGAAGAAGCTAAAGAACATGAACACGAAGCAGTAGCCATC

CCAGTTGAGAAGGTGGACGATGCCGCACATCCTGAGGAAAAGAAAGGATTCCT

AGACAAGATCAAGGAGAAGCTTCCAGGACACAACAAGAAGCCGGAGGAAGCG

GCTCCGGAGGCGGCACCGTGCGCTGGCGAGGCTGCTCCTCATCATCATGAAGA

AGATCAAGGAAAGGAAAAGAAGGGATTTTTGGAGAAGATCAAGGAGAAGCTC

CCAGGTTACCATGCTAAGGAGGAAGAGAAGCATAAGGAGGAGGCAGCTTCTCA

TTGA 
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EK 24 CmLEA ve ClLEA genlerinin eĢ zamanlı PZR sonucunda kök ve yaprak 

dokularına ait amplifikasyon eğrileri 
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EK 25 CmLEA ve ClLEA genlerinin eĢ zamanlı PZR sonucunda kök ve yaprak 

dokularındaki erime eğri grafikleri 
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