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Asma Cesit ve Anaclarinda Kuraklik ve Tuz Stresi Toleransina Yonelik Mikrodizin

Analizleri ve Stres Tle Tlgili Transkriptomlarin Tespiti

OZET

Asma cesit ve anaglarinda kuraklik ve tuza tolerans mekanizmalariin farkliliklarini
transkriptomik diizeyde belirlemek amaciyla 120 mM tuz ve su noksanligi seklinde
kuraklik stresi, Cabernet Sauvignon, 5BB ve 41B genotiplerine dereceli olarak 7 giin sire
uygulanmistir. Transkriptom analizlerinde ¢esit ve anaglara 6zgl bulunan transkriptlerin
yan1 sira her ii¢ genotipte de ¢ok sayida ortak stres transkriptleri tespit edilmistir. Genotipe
0zgu transkript oranlar1 kuraklik stresinde Cabernet Sauvignon’da % 19.4, 5BB ve 41B’de
ise sirastyla % 13.3 ve % 1.1, tuzluluk stresinde ise Cabernet Sauvignon, 5BB ve 41B igin
sirastyla % 14.9, % 43.2 ve % 3.3 oraninda tespit edilmistir. Ug genotipte ortak ifade olan
transkript oranlar1 kuraklik stresinde % 34.2, tuz stresinde % 13.4 olarak bulunmustur.
Cesit ve anaglarda her iki stres i¢in de bircok fonksiyonel kategori birbirine paralellik
gosterirken, kuraklik stresi transkript oranlari tuza goére % 1-5 oraninda daha yiiksek
bulunmugtur. Stresten en fazla etkilenen transkriptlerin yer aldigi kategoriler ise
metabolizma, protein metabolizmasi ve hiicresel transport kategorileri olarak tespit
edilmistir. Transkripsiyon faktorleri transkriptleri (NAC domain, Myb-related transcription
factor), metabolit transkriptleri (1-prolin-5-karboksilat sintetaz, arjinin dekarboksilaz) ve
hormonlarla ilgili transkriptlerin (ABA, oksin ve etilen) stresle indiiklendigi, cesit ve
anaclarda bu transkriptlerin oranlarmin stres tipine bagli 6nemli farkliliklar gosterdigi

belirlenmistir.
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Microarray Analysis of Grapevine Cultivars and Rootstocks Intended For Water
Deficiency and Salt Stress tolerances and Determination of Stress related

Transcriptomes

Abstract

In order to identify the differences within the mechanisms of water deficiency and salt
tolerance of grapevine cultivars and rootstocks in transcriptomic level, 120 mM salt and
water deficiency stress in the form of water deficiency were applied to Cabernet
Sauvignon, 5BB and 41B genotypes for 7 days gradually. Among the transcriptome
analysis lots of common stress transcripts were determined within each of three genotypes
other than the specific transcripts for cultivar and rootstocks. The transcript ratios specific
to genotype were detected for water deficiency stress as % 19.4 for Cabernet Sauvignon, %
13.3 and % 1.1 for 5BB and 41B, respectively; for salt stress as % 19.4, % 43.2 and % 3.3
for Cabernet Sauvignon, 5BB and 41B, respectively. It was found that the transcript ratios
which are common for all three genotypes are % 34.2 for water deficiency stress and %
13.4 for salt stress. The water deficient stress transcript ratio was found to be higher by %
1-5 in comparison to salt stress, apart from the fact that lots of functional categories for
both stress within the cultivars and rootstocks behave in parallel. Metabolism, protein
metabolism and cellular transport categories were determined to be the most stress affected
categories. It was determined that; when the transcription factors transcripts (NAC
domain, Myb-related transcription factors), the metabolite transcripts (1-pyrolin-5-
carboxylase synthetase, arginine decarboxylase) and the hormonal related transcripts
(ABA, Auxin and Ethylene) were induced by stress within the cultivars and rootstocks and
it was found that the transcript ratios show different but important behaviors differences,
dependent on stress type.
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1. GIRIS

Diinya niifusunun artan gida talebini birim alandan yiliksek verim alarak karsilamak
bugiinkii tarimsal biyoteknolojinin temel amaglarindan birisidir. EKilebilir alanlarda
abiyotik stresin neden oldugu kayip, artan talep ile paralellik gostermekte ve Grln kalitesi
ve birim alandan elde edilen verimi énemli 6lglide etkilemektedir (Golldack et al. 2011).
Kurak ve tuzluluk stresi, bitkilerde 6nemli fizyolojik ve metabolik degisimlere yol agarak
bliylime ve gelismeyi olumsuz sekilde etkileyen, iirlin kalitesinin ve miktarinin azalmasina

neden olan en 6nemli ve yaygin abiyotik stres faktorlerinin basinda gelmektedir.

Kuraklik, diinya capinda tarimsal tretimi Onemli derecede olumsuz etkilemektedir.
Diinyada ekilebilir alanlarin % 20’sinde sulu tarim yapilirken (Molden 2007, Rosegrant et
al. 2009) ancak Uretimin Ugte biri sulanan topraklardan elde edilmektedir (Pimentel et al.
1997). Diinya, su kaynaklar1 ac¢isindan olduk¢a zengin olmasina karsin, ¢ogu su kaynaginin
yeterli kalitede olmamas1 (tuzluluk vb) tarim alanlarinda kullanilmasini sinirlandirmakta
(Golldack et al. 2011), elverissiz olan bu sularin tarim alanlarinda kullanilmasi ise diger bir
stres faktéri olan tuzluluk sorununu ortaya g¢ikarmaktadir. Tuzluluk, dinyadaki tarim
alanlarinin yaklasik 800 milyon (% 6) hektarinda verim/kaliteyi olumsuz etkilemektedir
(Anonim 2008). Toprak tuz birikimi; sulu tarim uygulamalari, yer alt1 kaynaklarinin neden
oldugu tuzluluk ve kurak kosullarda toprak katmanlarinda tuzun birikmesi sonucu
olusmaktadir (Rengasamy 2006). Susuz tarim uygulamasi yapilan yaklasik 1500 milyon
hektar alanin 32 milyon (% 2) hektarinda, ¢esitli derecelerde toprak tuzlulugu ile
karsilagilmaktadir. Sulu tarim uygulamasi yapilan 230 milyon hektar alan icerisinde ise,
tuzlu toprak orani 45 milyon hektara (% 20) ulagsmaktadir (Anonim 2008).

Bitkiler, kurak ve tuz stres kosullarini tolere etmek ve olumsuz kosullarda hayatta
kalabilmek i¢in ¢esitli adaptasyon mekanizmalar1 gelistirmislerdir (Bartels and Sunkar
2005). Bu adaptasyon mekanizmalari: i) homeostasi; iyon homeostas1 (temel olarak tuz
stresi ile ilgidir), ozmotik homeostasi veya ozmotik uyum, ii) stres hasar kontroll ve tamiri
veya detoksifikasyon iii) blyimenin kontrol altina alinmasi olmak Uzere (¢ grupta
incelenmektedir (Zhu 2001b). Buna gore kurak ve tuz stres sinyali ise; hucresel
homeostasinin yeniden diizenlenmesi i¢in iyonik ve ozmotik stres sinyali, stres hasarmin
kontroli ve tamiri icin detoksifikasyon sinyali, hiicre bdliinme ve uzamasi igin

koordinasyon sinyali olmak iizere {i¢ fonksiyonel gruba ayrilabilir (Zhu 2002).



Kurak ve tuz stresi kosullari, bitkide pek ¢ok ortak huicresel reaksiyonu baslatir ve iyonik
bilesikler hari¢ bitkinin bu streslere erken cevabi (fotosentez azalmasi vb) biiylik olclide
aynidir (Bartels and Sunkar 2005). Her iki stres ozmotik strese neden olan hicresel
dehidrasyona yol acar ve bu durum sitozolik ve vakuolar hacmin azalmasina neden olur.
Diger taraftan bu stresler, biiylimenin azalmasi, fotosentez hizinin yavaglamasi, stomalarin
kapanmasi, ABA seviyesindeki gegici artiglar, genlerin ifadesinin induklenmesi, uyumlu
¢ozlinen ve koruyucu proteinlerin birikimi, antioksidantlarin seviyesinin artmasi ve enerji
tilketim yolaklarinin baskilanmasi gibi ¢ok sayida degisiklige yol agmaktadir (Bartels and
Sunkar 2005, Taiz and Zeiger 2002).

Bitkinin her iki stres kosulunda olusturdugu cevap hiicresel olarak olduk¢a komplekstir ve
pek ¢ok biyokimyasal ve molekiiler mekanizmay: (gen vb.) icermektedir (Wang et al.
2003). Kurak ve tuz stresi toleransi ile ilgili molekiiler kontrol mekanizmalarinin
aydinlatilmasi stres ile iliskili spesifik genlerin ifadesine dayanir. Stres yolaklarinda rol

alan bu genler temel olarak;

) MYC, MAP kinaz, SOS kinaz (Shinozaki and Yamaguchi-Shinozaki 1997,
Munnik et al. 1999, Zhu 2001a), fosfolipazlar (Chapman 1998, Frank et al.
2000) ve HSF, CBF/DREB, ABF/ABAE (Stockinger et al. 1997, Choi et al.
2000, Shinozaki and Yamaguchi-Shinozaki 2000) gibi sinyal kaskadlarinda ve
transkripsiyonel kontrolde rol alan genler,

i) Is1 sok proteinleri ve saperonlar, LEA (Late Embryogenesis Abundant)
proteinleri (Vierling 1991, Ingram and Bartels 1996, Bray et al. 2000,
Thomashow 1998, Thomashow 1999), osmoproprotektanlar ve serbest radikal
uzaklastiricilar  (Bohnert and Sheveleva 1998) gibi membranlarin ve
proteinlerin korunmasinda dogrudan fonkiyonu olan genler,

i) Akuaporin ve iyon tastyicilart gibi su ve iyon alimi ve tasinmasinda rol alan
proteinler (Maurel 1997, Serrano et al. 1999, Tyerman et al. 1999,
Zimmermann and Sentenac 1999, Blumwald 2000)

olmak Uzere ¢ grupta incelenebilir.

Bitki dogal gen kaynaklari igerisinde kurak ve tuz stresine dayanikli genotiplerin az sayida
bulunmasi, bu genom yapisina sahip genotiplere klasik islah caligmalar1 ile ulasilma
giicliigii ise strese ait dayaniklilik mekanizmalariin belirlenmesinde ve dayanikli

genotiplerin  gelistirilmesinde  molekiiler/biyoteknolojik ~ yaklagimlar1 6n  plana



¢ikartmaktadir. Bu dogrultuda baslangi¢ arastirmalari gen, protein, metabolit vb. dlizeyinde
incelenirken, son yillarda ise strese karsi hiicre toleransini belirlemede toplu yaklasimlar
(genler, proteinler, metabolitler vb.) sunan fonksiyonel genom bilimi (transkriptom,
proteom, metabolom) devreye girmistir. Kurak ve tuz ile ilgili arastirmalara bakildiginda
ise gen analizlerinin belirlenmesinde (transkriptom profilleri) 6zellikle mikrodizin
(=oligoniikleotid mikroarray) c¢alismalarinin blyldk o©6nem kazandigr gorilmektedir.
Ozellikle son yillarda kurak-tuzluluk stresi konu alinarak toplam 28 bitki turiinde, ilgili
genlerin tespiti icin ¢ok sayida arastirmada mikrodizin yaklagimi kullanilmis (Deyholos
2010), stres yolaklarinda yer alan genlerin strese cevap ifadeleri ve stres adaptasyonundaki
rolleri arastirilmigtir (Cushman and Bohnert 2000).

Bu tez ¢alismasi ile literatiirde ilk olarak iiziim gesit ve anaglarinda ikili strese (kurak ve
tuzluluk stresi) yonelik gen profillerinin karsilastirilmas1 yapilarak; stres genleri ve bu
genlere ait ifade duzeyi tespit edilirken tiirler arasi tolerans mekanizmasinda rol oynayan

genler belirlenmistir.



2. KURAMSAL TEMELLER

2.1. Bitkilerde Kurak ve Tuz Stresinin Fizyolojisi

Kurak ve tuzluluk kosullar1 verim ve kaliteyi olumsuz etkilerken tarimsal alanlarda 6nemli
uriin kayiplarina neden olmaktadir. Bitkiler bu stres kosullarina morfolojik, fizyolojik,
biyokimyasal ve molekiler olmak (zere ¢esitli adaptasyon mekanizmalar1 gelistirerek
dayaniklilik gdstermektedir. Bu mekanizmalar ¢ogu bitkide, farkli stres kosulunda birbiri
ile iligkili olup; hiicre sinyal yolaklar1 (Shinozaki and Yamaguchi-Shinozaki 2000, Knight
and Knight 2001, Zhu 2001a, Zhu 2002) stres proteinlerinin tretilmesi, antioksidantlarin
ifadesinin artmasi, ozmolitlerin birikmesi gibi benzer hiicresel cevaplar1 aktive ederler
(Vierling and Kimpel 1992, Zhu et al. 1997). Bu mekanizmalar kurak ve tuzluluk stresleri
acisindan degerlendirildiginde, fizyolojik-biyokimyasal ve genetik olarak bitkide stres

tipine gore farkli etkilere de sahip olabilmektedir.
2.1.1. Kuraklik stresi

Bitkilerin kuraklik kosullarina erken donemde verdigi cevaplarin basinda; stomalarin
kapatilmasi, transpirasyon yoluyla su kaybinin azaltilmasi gelmektedir (Mahajan and
Tuteja 2005). Stomalarin kapatilmasinda bitki hormonu ABA (Absisik asit) (Mahajan and
Tuteja 2005) ile kalsiyum konsantrasyonundaki degisiklikler rol oynamaktadir (Wilkinson
et al. 2001). Stomalarin kapanmasi Rubisco aktivitesini azaltirken, buna bagli olarak da
CO; alinmasi azalmakta ve fotosentez orani diismektedir (Bota et al. 2004). Huicre ici CO,
seviyesindeki azalma elektron tagima sistemindeki bilesiklerin asir1 azalmasiyla sonuglanir
ve elektronlar oksijeni fotosistem 1’e transfer eder (Medrano et al. 2002). Bu durum
stperoksit, hidrojen peroksit (H,O>) ve hidroksil radikallerini igeren ROS’larin olusmasina
neden olur (Mahajan and Tuteja 2005). Kloroplast zarlari, ROS’un asir1 miktarda iiretimi
nedeniyle oksidasyon stresinin neden oldugu hasara karsi oldukca hassastir. ROS,
membranlarda yer alan lipitlerde de énemli 6lglide peroksidasyon ve de-esterifikasyona
neden olabilir ve protein denattirasyonuna ve nikleik asitlerin mutasyonuna yol acabilir
(Bowler et al. 1992). Bitkilerde kuraklik stresinin diger bir etkisi ise vejetatif buylimenin
Ozellikle de siirgiin gelisiminin yavaslamasidir. Kuraklik kosullarinda bitki yaprak
yuzeyinin kigllmesi ve transpirasyonun azalmasi kuraklik stresine toleransi artirmaktadir.

Bircok bitki kurak sartlarda yaslanma (Senesens) siirecini ve yasli yapraklarin absisyonunu



(ayrilma) hizlandirirken, kokler ise topragin derin katmanlarindaki suya ulagabilmek icin

kok sisteminin gelistirilmesi seklinde adaptasyon saglar (Mahajan and Tuteja 2005).

Kuraklik stresi genlerinin ifadesi ve protein diizeyinde sebep oldugu genel degisikliklere
bakildiginda ise; fosfolipitlerin hidrolizi, denatiire proteinleri uzaklastiran LEA (late
embryogenesis abundant)/dehidrin genleri ile molekiiler saperonlarin ve proteinazlarin
ifade duzeylerindeki degisiklikler, ROS’larin ve diger detoksifikasyon proteinlerinin
uretilmesinde ve uzaklastirilmasinda rol oynayan g¢esitli enzimlerin aktivasyonunun yer
aldigi gortlmektedir (Zhu 2002). Ayrica kuraklik kosullar1 altinda ozmotik dengenin,
membranlarin ve makromolekiillerin korunmasinda anahtar rol oynayan ¢ok sayida bilesik
sentezlenmektedir. Bu bilesiklerin basinda ise; prolin, glutamat, glisin-betain, karnitin,
mannitol, sorbitol, fruktan, poliol, trehaloz, siikroz, oligasakkarit ve K" gibi inorganik
iyonlar gelmektedir. Bu bilesikler, dehidrasyon durumunda hiicrenin korunmasina yardim
ederek kuraklik ve su kaybina kars1 hlcrenin diren¢ kazanmasini saglamaktadir (Hoekstra
et al. 2001, Ramanjulu and Bartels 2002).

2.1.2. Tuz stresi

Toprak tuzlulugu bitki blyume ve gelisimini iki farkli sekilde etkilemektedir. Birincisi,
bitkinin topraktan su alma yetenegini azaltarak biiyiimenin yavaslamasina neden olmasidir
ki bu durum tuzun neden oldugu kuraklik veya ozmotik strestir. ikincisi ise, tuz stresinin
iyon (Na*, CI") spesifik etkisidir (Munns 2005). Uzimiinde iginde yer aldigi glikofit
bitkiler topraktaki tuzun ancak % 1 ila % 6’sin1 (ortalama % 2) almaktadir (Storey et al.
2003, Munns 2005). Bu bitkiler tarafindan fazla tuzun alinmamasi ve alinan tuzun
vakuolde biriktirilmesi ise sitoplazmanin iyon toksisitesinden korumasinda oldukca
onemlidir (Flowers and Yeo 1995, Zhu 2001b, Munns 2005). Na® ve CI" vakuolde
tutuldugunda, K* ve organik ¢oziiciiler ozmotik basinc1 dengelemek icin sitoplazmada artis

gosterirler (Munns 2002, Munns 2005).

Tuz stresi bitki hiicresinde Na* ve CI gibi iyonlarin toksik seviyede birikmesi ile hiicre
olimine neden olmaktadir. Yiksek miktarlardaki Na® orani, enzim fonksiyonlarinin
negatif yonde etkilenmesi, fotosentezi azalmasi, ROS Uretimi, membran potansiyelinin
bozulmasi, biyimenin azalmasi/yavaslamasi1 ve ozmotik dengesizlik gibi bircok olumsuz
etki yaratirken (Mahajan and Tuteja 2005), Na* ve CI" miktarindaki artis protein yapisini da
negatif yonde etkileyebilir (Chinnusamy and Zhu 2004). Tuz stresinde ayni zamanda

ozmotik homeostasiy1 etkilemekte ve bu durum turgor basincinin diismesi ve hicre
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hacminin degismesiyle sonuglanmaktadir (Chinnusamy and Zhu 2004). Ortamda yiksek
orandaki Ca*? ise, Na* ile etkileserek, Na‘un toksik etkisinin azalmasini saglar (Cramer et
al. 1986, Reid and Smith 2000, Mahajan and Tuteja 2005).

Stomalarin kapanmasinda rolii olan Ca*® ve ABA tuz stresinde de onemli rol
oynamaktadir. Kalsiyum baslangi¢ sinyalinde rol almakta (Albrecht et al. 2003) ve tuz
stresi durumunda 5-10 saniye icinde sitozolik Ca*® miktarinda artis meydana gelmektedir.
(Chinnusamy and Zhu 2004). ABA ise, tuz stresi durumunda daha uzun siirede (birkag saat
icinde) artarak (Munns 2002) gesitli ozmotik stres cevap genlerini ve iyon tastyicilarini
regule etmektedir (Uno et al. 2000, Shen et al. 2001, Hoth et al. 2002, Chinnusamy and
Zhu 2004).

Bitkilerin tuz stresine karsi olusturduklar1 cevap genel olarak, ozmolit Gretimi, iyon
homeostas: degisimi, ROS’larin uzaklastirilmasi ve su transportundan olusmaktadir
(Maggio et al. 2003). Tuz stresi ile ifadesi degisen genler ise, iyon transportirlari ve iyon
kanallari, uyumlu c¢6zinenler ve ozmoprotektanlarin iiretiminde rol alan enzimler,
detoksifikasyon enzimleri, transkripsiyon faktorleri ve sinyal yolaklarindan olusmaktadir
(Zhu 2001b, Kreps et al. 2002, Seki et al. 2003, Gu et al. 2004, Takahashi et al. 2004,
Munns 2005, Rensink et al. 2005, Sahi et al. 2006).

2.2. Bitkilerde Kurak ve Tuz Stresinin Molekiiler ve Biyokimyasal Mekanizmalar:

Abiyotik stres toleransi ile ilgili molekiiler kontrol mekanizmalarinin aydinlatilmasi, stres
ile iligkili spesifik genlerin ifadesine dayanmaktadir (Wang et al. 2003). Bu genler genel
olarak erken ve ge¢ devreye giren (indiiklenen) genler olarak siniflandirilabilir. Erkenci
genler; stres sinyalinin algilandig1 anda indiiklenir ve genel olarak kisa siireli ifade olurlar.
Bir¢ok transkripsiyon faktorii erkenci genler grubunda yer alir, bu genlerin indiiklenmesi
yeni protein sentezi gerektirmez ve sinyal bilesikleri her zaman hazir bulunmaktadir.
Birgok diger genin aksine stresle olduk¢a yavas aktive olan genler ise, ge¢ indiklenen
genler grubunda yer alirlar ve ifadeleri genellikle sureklidir (Mahajan and Tuteja 2005).
Antioksidantlar, molekiiler saperonlar, LEA benzeri proteinler, ozmolit biyosentezi ve
hiicresel biitlinligiin korunmasindan sorumlu genler ise gec indiiklenen genler grubunda

yer alir (Zhu 2002, Mahajan and Tuteja 2005, Cramer et al. 2007).



2.2.1. Stresin algillanmasi ve stres sinyal iletimi

Bitkilerin ozmotik stresi algilama mekanizmasi, ozmosensorlerin hentiz belirlenememesi
nedeni ile netlik kazanmamuistir. Bununla birlikte farkli molekiillerin birbirleri ile iliskileri
ve kompleks sinyal iletisim aginda yer aldig1 pozisyonlar1 agiklik kazanmamasina ragmen
sinyal iletiminin ¢esitli bilesenleri belirlenmistir (Bartels and Sunkar 2005). Bunlarin
basinda ise; fosfolipit sinyali (kalsiyum gibi ikincil mesajcilar), protein kinazlar,
fosfatazlarin pek ¢ok sinifi gibi ozmotik stres sinyal ileticileri yer almaktadir (Sekil 2.1).
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Sekil 2.1. Bitkilerde stres sinyalinin algilanmasi ve iletimi (Mahajan and Tuteja 2005)

Fosfolipit sinyali; Membran fosfolipitleri inositol 1,4,5 trifosfat (IP3), diacil gliserol
(DAG), fosfotidik asit (PA) gibi ¢oklu sinyal molekiillerinden olusan bir sistemdir (Zhu
2002). Fosfolipaz C, fosfotidilinositol 4,5 bifosfati (PIP2) hidroliz yoluyla, ikincil mesajci
olarak gorev yapan IP; ve DAG’a katalizler. IP5, Ca*™®u serbest birakir. Sitozolik Ca*?

2 sensorii olarak da bilinen kalsiyum baglayici proteinler

seviyesindeki degisim, Ca’
tarafindan algilanir ve fosforilasyon kaskadlar, kinazlar ve fosfatazlar gibi sensor proteinler
temel stres cevap genleri veya bu genlerin transkripsiyon faktor kontrolleri ile etkileserek

strese fizyolojik cevabin olugmasini saglarlar (Mahajan and Tuteja 2005).

Protein kinazlar; protein fosforilasyonu ozmotik stres adaptasyonunda yer alan hiicre

sinyal iletiminin énemli dgelerinden biridir. Okaryotik hiicrelerde yaygin olarak bulunan



MAPK (mitogen activated protein kinase) kaskadlar1 (Bartels and Sunkar 2005),
hiperozmotik stres ile aktif hale gelerek, ozmolit sentezinde ve birikiminde artisa neden
olurlar (Gustin et al. 1998). Ozmolitlerin birikimi ile LEA/dehidrin tip stres genleri
indiklenerek tamir mekanizmasinin olusturulmasinda rol alirlar ve hicreyi stres
hasarindan koruyarak ozmotik dengenin yeniden diizenlenmesini saglarlar (Mahajan and
Tuteja 2005). Bitkilerde hiperozmotik stres ile aktive olan ¢ok sayida MAPK mevcuttur.
Yoncada yapilan bir ¢alismada tuz stresi indikleyici (salt-stres-inducible) SIMK (MAPK
(46 kD))’nin (Munnik et al. 1999), tlitinde yapilan baska bir ¢alismada ise, MAPK benzeri
SIPK (salicylic-induced protein kinase)’nin hiperozmotik stres ile aktive oldugu
bildirilmistir (Mikotajczyk et al. 2000). ilk olarak mayalarda analiz edilen diger bir protein
kinaz ailesi SNF1/AMP-aktive protein kinazlarin bazi iiyeleri de bitkilerde dehidrasyona
ve ABA’ya cevap olarak indiklenmektedir (Bartels and Sunkar 2005). CDPKIar (calcium
dependent protein kinases=kalsiyum bagimli protein kinaz) ise, ozmotik stresin sinyal

molekdllerinden biri olan kalsiyum sinyalinin iletilmesini saglayan kinazlardir (Zhu 2002).

Fosfatazlar; Protein kinazlarin aktivitesi fosfatazlarin modiilasyonu ve fosforegilator
mekanizmanin doniisiimii  sonucunda gelismektedir. Fosfatazlar substratlarina gore,
fosfoproteinler (serin/treonin) ve fosfotirozinler (protein/tirozin fosfotazlar veya PPTase)
olmak tizere iki ana gruba ayrilir (Cohen 1989). Tirozin spesifik fosfatazlar mayalarda

MAPK yolaginda énemli rol oynarlar (Shiozaki and Russell 1995).
2.2.1.1. ABA ve sinyal iletimi

Bitki hormonu olan ABA; cimlenmenin engellenmesi, tohum dormansisinin tesviki,
biiylimenin diizenlenmesi, meyve olgunlagmasi ve stomalarin kapanmasi gibi bitki
gelisiminin birgok surecinde dizenleyici rol oynar (Finkelstein et al. 2002, Parent et al.
2009, Raghavendra et al. 2010). Bununla birlikte, bitkilerde abiyotik strese cevapta icsel
(endojen) mesajci olarak gorev yapar ve bu nedenle stres hormonu olarak da isimlendirilir.
Fizyolojik ¢alismalar, bitkilerde abiyotik 0zelliklede kurak ve tuz stresi kosullarinda gen
ifadesi degisimlerine paralel olarak yiksek miktarda ABA Dbirikiminin oldugunu
gostermektedir (Fujii et al. 2009, Ma et al. 2009, Park et al. 2009, Kang et al. 2010,
Kuromori et al. 2010).

ABA-noksan (ABA-deficent) ve ABA-duyarli (ABA-insensitive) mutant bitkilerle yapilan
aragtirmalarda, kurak ve tuz stresi kosularindaki sinyal iletiminin hem ABA’ya bagli, hem

de ABA bagimsiz yolaklarla kontrol edildigi goriilmiistiir (Thomashow 1999, Shinozaki
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and Yamaguchi-Shinozaki 2000). Bununla birlikte yapilan g¢alismalar, her iki yolagin
birbirleri ile etkilesim iginde olduklarint géstermistir (Knight and Knight 2001, Xiong and
Zhu 2001).

Kurak ve tuzluluk stresi ABA bagimli ve ABA bagimsiz yolaklardaki, ABF (ABRE
binding factor))AREB (ABA responsive element binding protein), MYC
(myelocytomatosis)/MYB (myeloblastosis), DREB2 (drought responsive element binding)
ve NAC (NAM, ATAF1,2, CUC) transkripsiyon faktorlerine ait gen ifadelerini aktive eder.
Bu onemli transkripsiyon faktorleri farkli streslere cevap olarak farkli transkript
diizenlenmesi gosterir ve asir1 ifadeleri bitkilerde stresle iliskili gok sayida genin dogrudan
veya dolayl olarak devreye girmesi ile sonuglanir (Agarwal and Jha 2010). AREB/ABF ve
MYC/MYB transkripsiyon faktorleri ve bZIP (basic leucine zipper factor), ABRE, MYCR,
MYBR transkripsiyon faktorleri iki farkli mekanizma ile ABA’ya bagli olarak strese cevap
verirken, DREB proteinleri ise ABA’ya bagli olmayan durumlarda DRE araciligi ile strese
cevap yolagini aktive ederler (Sekil 2.2).

KURAKLIK
/ -
ABA ABA-bagimsiz
MYB/MYC '“a""f CBF4

sentezi @' sentezn
\ \ aktif

& 8.2

MYBR/ DRE/CRT DRE/CRT

Sekil 2.2. Kurak ve tuz stresi kosullarinda ABA bagimli ve ABA bagimsiz yolaklarda gen
ifadesinin diizenlenmesi (Boudsocq and Lauriére 2005)

ABA ve abiyotik stres ile ilgili yapilan son g¢alismalarda ABA’nin stresle indiiklenen
metabolitlerin diizenlenmesinde de rolii oldugu belirtilmistir. ABA veya yiiksek tuzluluga
maruz birakilmis Arabidopsis’te metabolit profilleri karsilastirildiginda ABA bagiml ve
ABA bagimsiz adimlarda tuz stresi ile indiiklenen metabolitlerin yeniden diizenlendigi
ortaya ¢ikmistir. ABA’nin kurak ve tuz stresi kosullarinda galaktinol ve rafinozu

indiiklemedigi goriilmistiir. Ancak, ozmotik stresle indiiklenen prolinide iceren pek ¢ok



aminoasitin birikiminin ABA’ya bagl olarak indiiklendigi goriilmistiir (Kempa et al.
2007, Urano et al. 2009).

2.2.1.2. iyon homeostasi ve SOS (Salt Overly Sensitive) sinyal iletimi

Tuzluluk stresi siresince iyon homeostasinin (dengesi) hicresel olarak dizenlenmesi
bitkinin tuza tolerans: agisindan bily(ik énem tasir. Tuz stresi yalnizca Na* ve Clun degil
ayn1 zamanda K* ve Ca*? unda iyonik stabilitesinin bozulmasinada neden olmaktadir (Niu
et al. 1995). Hiicre disindaki Na*, K'un hiicre igine akisini olumsuz etkiler ve hiicrenin
temel besin maddelerinin alimimi azaltir (Knight et al. 1997). Tuz toleransinda énemli rol
oynayan iyon tasiyicilar (tasiyict) asir1 Na*’un hiicrede birikmesini 3 farkli mekanizma ile
engellerler. Bunlar: i) Na' tasiyicilart ile Na™un bitkiye girisinin ve hiicre igine gegisinin
sinirlandirilmast, ii) Na™’un vakuolde biriktirilmesi, iii) sitozolik Na"’un membran Na*/H*

tastyicilari ile hiicre disina veya apoplasta tasinmasidir (Bartels and Sunkar 2005).

Sitozolik Ca*? seviyesindeki artis ve Ca*? sensor proteinlerinin aktivasyonu ise tuz stresine
kars1 hiicrenin olusturdugu cevaplardan bir digeridir (Knight et al. 1997). Tuz stresi ile
artan sitozolik Ca*? miktar1 kalsiyum sensorii olan SOS3 tarafindan algilanir ve SOS
yolagini baslatir (Sekil 2.3). SOS3 kalsiyumun varliginda, bir serin/treonin protein kinaz
olan SOS2 ile etkileserek SOS2’yi aktif hale getirir (Halfter et al. 2000, Liu et al. 2000).
S0OS2-SOS3 protein kinaz kompleksi, membran Na’/H* antiportu olan SOS1’i aktive
ederek fazla Na™*u hiicre disina ¢ikartir (Shi et al. 2002). SOS2-SOS3 kompleksi, HKT1
geninin ifadesini azaltarak veya HKT1 proteinini inaktif hale getirerek Na‘un hiicreye
girisini engeller (Zhu 2002). SOS2, NHX (vakuol Na*/H" antiportu) ile etkileserek, NHXi
aktif hale getirir ve asir1 Na™’un vakuolde birikimini saglayarak iyon homeostasina ilave
katki saglar (Mahajan et al. 2008). SOS2 ayni zamanda bir Ca*?/H* antiportu olan CAX1
ile de etkileserek CAX1’in aktivitesini diizenler ve Ca** homeostasinin korunmasini saglar
(Cheng et al. 2004).
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Sekil 2.3. Tuz stresinde SOS yolagi ile iyon homeostasinin diizenlenmesi (Mahajan et al.
2008).

SOS1 transkriptlerinin ifadesi tuz stresi ile artarken, ABA ve soguk stresi SOS1 artigina
neden olmamaktadir. Bitki oraganlari dikkate alindiginda ise, SOS1 MRNA’s1 kokte
yapraga oranla daha c¢ok bulunmaktadir. SOS1’in ifadesinin artmasina SOS2-SOS3
yolaginin aracilik ettigi S0s2 ve sos3 genlerine ait mutasyonu igeren bitki analizleriyle
kanitlanmistir. SOS1’in, sos3 mutant bitkilerinde kokte ve silrgiinde tuz stresine cevap
olarak artmadigi, sos2 mutant bitkilerinde ise kokte artarken surglinde artmadigi
bildirilmistir. Bu durum SOS1’in regiilasyonunun en azindan bir boliimiine SOS2-SOS3
yolaginin aracilik ettigini gostermektedir (Mahajan et al. 2008). SOS2-SOS3 arasindaki
etkilesim ise, ayni yolakta 2 genin fonksiyonel oldugunu gosteren s0s2-sos3 ¢ift mutant
analizleri ile desteklenmistir (Halfter et al. 2000). sos4 (kok gelisiminde yavaslama) ve
s0s5 (anormal kok gelisimi) mutant bitkilerinin kdklerinde yapilan analizlerle SOS4’(in tuz
stresi kosullarinda Na* ve K* iyon homeostasinin diizenlenmesi ve SOS5’in ise bilyiimenin
diizenlenmesinde rolii oldugu bildirilmistir (Mahajan et al. 2008). SOS yolagi sadece
Arabidopsis’te degil, diger yiiksek bitkilerde de yaygin olarak bulunmaktadir.

2.2.2. Stres toleransinda rol oynayan metabolitler

Ozmotik stres, aminoasitler (prolin vb.), aminler (glisin-betain, poliaminler vb) seker ve
seker alkoller (trehaloz, mannitol vb.) gibi cesitli hiicresel bilesenlerde de§isime neden

olur. Bu metabolitler normal kosullarda metabolizmaya yonelik aktif degilken, ozmotik
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stres kosular1 altinda yogun bir sekilde sitoplazmada birikirler (Chen and Murata, 2002),
turgor basincinda temel rol oynadiklar1 gibi proteinlerde ve hiicre yapisinda da
stabilizasyon saglarlar (Yancey et al., 1982). Stresle ilgili en énemli metabolitler ise;

prolin, glisin betain, poliaminler, sekerler ve poliollerdir.

Prolin; Birgok bitki stres kosullari altinda prolin biriktirir. Prolinin ozmotik stres kosullar1
altinda sagladig1 ozmotik uyumun yan sira, plazma mebraninin biitiinliigiinii korudugu da
bildirilmisgtir (Mansour 1998). Tuz stresi kosullarinda tuza dayanikli yonca koklerinde
prolin konsantrasyonunun tuza hassas olana gore hizli bir sekilde iki kat arttig1 goriilmiistiir
(Petrusa and Winicov 1998, Fougere et al. 1991). Celtikte kuraklik stresi uygulamalarinda
ise kuraklikla birlikte yapraklarda prolin konsantrasyonunda artis tespit edilmistir (Hsu et
al. 2003). Kurak ve tuz stresi uygulanan Cabernet Sauvignon iiziim ¢esidinde prolin
miktarindaki artisin kuraklik stresinde tuz stresine gore yliksek oldugu bildirilmistir

(Cramer et al. 2007).

Glisin Betain (GB); Bitki hiicresi ve ¢evre arasindaki su dengesini koruyarak ve
makromolekiillerin stabilizasyonunu saglayarak bitkiyi stres kosullarindan korudugu
diistiniilmektedir (Rontein et al. 2002). GB ¢ogu strese tolerant bitkide hassas olanlara gore
daha fazla birikim gdstermesine ragmen, tiim bitkilerde ayn1 durum s6z konusu degildir.
Ornegin, sekerpancar1 (Beta vulgaris) (Shaw et al. 2002) ve arpa (Hordeum vulgare)
(Chen et al. 2007) stres kosullarinda GB biriktirirken, limon (Citrus limon) (Piqueras et al.
1996) ve musir yoncasinda (Trifolium alexandrinum) (Varshney et al. 1988) tuz stresi
kosular1 altinda tolerant ve hassas c¢esitler arasinda GB birikiminde kayda deger bir
farklilik gortilmemistir. Bununla birlikte celtik (Oryza sativa), Arabidopsis (Arabidopsis
thaliana), tutiin (Nicotiana tabacum) ve hardal (Brassica spp.) gibi hem normal, hem de
stres kosullarinda GB tiiretmeyen bitkilerin transgenik hatlarinda yapilan ¢alismalarda GB
tiretimi artarak tuz, kurak, soguk ve yiliksek sicaklik kosullarinda tolerans artist

goriilmiistiir (Rhodes and Hanson 1993).

Poliaminler; Bitkilerde biiylime ve gelisme gibi cesitli fizyolojik siireglerde yer alan
spermidin, spermin gibi poliaminlerin stres kosullarinda da rol oynadig1 6ne siirtilmektedir
(Bartels and Sunkar 2005). Tuzluluk stresi kosullarinda, tuza tolerant Pokali ¢eltigi ile tuza
hassas celtik karsilastirildiginda tolerant Pokali ¢eltiginin hassas olana gore oldukga

yiiksek miktarda poliamin biriktirdigi goriilmiistiir (Chattopadhayay et al. 2002).
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Sekerler; Stres kosullar1 altinda yapilan pek ¢ok fizyolojik calismada yapisal olmayan
karbonhidratlarin (sukroz, heksoz ve seker alkoller) farkli bitkilerde gesitli derecelerde
biriktigi goriilmiistiir. Seker birikimi ve ozmotik stres toleransi arasinda giliclii bir
korelasyon oldugu transgenik deneyleri igeren ¢aligmalarla bildirilmistir (Abd-El Baki et
al. 2000, Gilmour et al. 2000, Streeter et al. 2001, Ramanjulu et al. 2002, Taji et al. 2002).
Trehaloz, cogu bakteri ve fungus ile bazi kuraga dayanikli yiiksek bitkilerde bulunan
par¢alanmayan bir sekerdir. Trehalozun transgenik celtikte coklu abiyotik stres faktorlerine
kars1 ifadesinin degistigi bildirilmistir (Garg et al. 2002). Uziimde tanede yapilan
calismada kuraklik stresi uygulamasi ile tohumda ve kabukta trehaloz birikimi goriilmiistiir
(Grimplet et al. 2009). Bir seker alkol olan mannitoliinde kurak ve tuz stresi altinda
biriktigi ve abiyotik strese karsi direnci artirdigi bildirilmistir. Mannitol 1-fosfat
dehidrogenazi1 kodlayan bakteriyel genin tiitiine aktarilmasi ile mannitol birikimi ve tuz
stresine toleransta artis goriilmistiir (Tarczynski et al. 1993). Benzer sekilde ayni genin
bugdaya aktarilmasi ile kurak ve tuz stresine toleransta artis tespit edilmistir (Abebe et al.
2003). Bununla birlikte yapilan bu denemelerde biriken mannitoliin ROS uzaklastiricisi

olarak da rol aldig1 diisiiniilmektedir.

Polioller; Polioller makromolekillerin stabilizasyonu ve hidroksil radikallerinin
uzaklastirilmasinda rol oynayan molekiillerdir. Bu sayede membranlarin ve enzimlerin
oksidatif hasardan korunmasini saglarlar (Smirnoff and Cumbes 1989, Shen et al. 1997).
Mannitol ve sorbitol gibi duiz zincirli poliollerin birikimi pek ¢ok bitkide strese tolerans ile
iliskilendirilmistir (Stoop et al. 1996).

2.2.3. Stres toleransinda rol oynayan koruyucu proteinler

Is1 sok proteinleri (Hsp), molekiiler saperonlar ve LEA (Late Embryogenesis Abundant)
proteinleri abiyotik stres toleransinda rol alan proteinlerdir (Wang et al. 2003, Wang et al.
2004). Bu proteinler, yapisal proteinlerin diizgiin bir sekilde katlanmasi ve korunmasi,
hiicresel fonksiyonlarin diizgiin bir sekilde gelismesi icin olduk¢a 6nemlidirler. Vejetatif
dokularda normal kosullar altinda Hsp’ler (genellikle) ve LEA proteinleri ifade olmazken
stres kosullarinda indiiklenerek yapisal ve fonksiyonel proteinlerin konformasyonu ve
dogru katlanmasimi kontrol edip, strese karsi korunmasina yardim ederler (Vinocur and
Altman 2005). Hsplerin pek ¢ok bitkide kuraklik stresi ile indiiklendigi bildirilmistir.
Transgenik Arabidopsis bitkisinde AtHSP17.7 geninin yiksek ifadesi, AtHSP17.7

proteininin ylksek miktarda birikmesi ile kurak ve tuz stresi toleransinin arttigi
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goriilmiistiir (Sun et al. 2001). Arpadan izole edilen grup3 LEA proteinlerinden HVA1
proteininin ise transgenik celtikte kurakliga dayanikliligi artirdigi bildirilmistir (Chandra
Babu et al. 2004).

2.3. Bitkilerde Kurak ve Tuz Stresi Kosullarinda Gen ifadesinin Belirlenmesine

Yonelik Yaklasimlar

Abiyotik stres kosullar1 altinda bitkinin hayatta kalmasin1 saglayan mekanizmalarin
belirlenmesinde gen ifadesini temel alan ¢alismalar, ifadesi artan ve azalan transkriptlerin
tespit edilmesi agisindan olduk¢a Onemlidir. Fonksiyonel genomik metotlar, high-
throughput teknoloji kullanilarak hiicre ve organizma diizeyinde gen {irlinlerinin
etkilesimide dahil olmak tizere genis capli olarak genlerin analizine olanak saglar. EST
(Expressed Sequence Tags), cDNA kituphaneleri, SAGE (Serial Analysis of Gene
Expression), cDNA-AFLP ve mikroarray (mikrodizin) gibi teknikler gen ifadesinin

profillenmesi ¢alismalarinda 6n plana ¢ikan tekniklerdir.
2.3.1. cDNA kutuphaneleri ve Expression sequence tags (EST)

cDNA (Komplementer DNA) kutuphaneleri, tim genom sekansi tamamlanmamis dizi
bilgileri bilinmeyen organizmalarda; yeni genlerin kesfi, gen polimorfizmi ve gen ifadesi
calismalarinda kullanilan yontemlerdendir (Ewing et al. 1999, Mekhedov et al. 2000,
Shannon et al. 2003, Zhu 2003). Farkli kosullara maruz birakilmis degisik hiicre ve
dokulardan olusturulan cDNA kiitiiphaneleri degisik uzunlukta olup, dogrudan gen ifadesi
analizlerinde kullanildigi gibi EST 6zelligini alarak ¢ip iiretiminde de temel oligontkleotid
bilgisini olusturmaktadir (Sekil 2.4).

Expression sequence tags (ESTs), ifade olan genlerin genellikle 200 — 700 bp (=bg)
uzunlugundaki niikleotit dizileridir. EST’ler aday genlerin bulunmasini ve tanimlanmasini
saglar, ayn1 zamanda genlerin yapisinin anlasilmasina (Kan et al. 2001) ve EST temelli
fiziksel haritalar kullanilarak tarimsal agidan onemli genlerin klonlanmasina da olanak
saglarlar (Kurata et al. 1997) (Sekil 2.4). EST’ler, mikroarray temelli genis capli gen
ifadesi ¢alismalarinin temel kaynagidir ve Arabidopsis (Seki et al. 2002), celtik
(Yamamoto and Sasaki 1997), arpa (Ozturk et al. 2002), Gizim (da Silva et al. 2005, Tillett
et al. 2011), Hint fistig1 (Jatropha curcas) (Eswaran et al. 2010) gibi bitkilerde kurak ve

tuz tolerans1 gibi kompleks 6zelliklerin analizine olanak saglarlar.
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Sekil 2.4. cDNA kiitiiphaneleri ve EST koleksiyonlariin olusturulmasi
2.3.2. cDNA-AFLP (cDNA Amplified Fragment Length Polymorphism)

CDNA-AFLP yaklasimi farkli ifade olan genlerin veya transkriptlerin belirlenmesi, yeni
genlerin kesfi (Breyne and Zabeau 2001, Ranik et al. 2006), genom boyu ifade
analizlerinde (Breyne et al. 2003) ve transkriptom haritalarinin olusturulmasinda
(Brugmans et al. 2002) kullanilan yontemler arasinda yer alir. Hibridizasyon temelli

mikroarray teknikleri ile karsilastirildiginda ucuz olmasi yontemi avantajli kilmaktadir.
2.3.3. Serial Analysis of Gene Expression (SAGE)

SAGE genis ¢apli gen ifadesi profilleme calismalarinda kullanilan gii¢li tekniklerden
biridir. Metot, transkripti tanimlamak i¢in yeterli bilgiyi iceren 9-17 baz ¢iftlik 6zgiin kisa
dizilerin olusumunu temel alir (Velculescu et al. 1995). Hedef dizi uzun seri molekiile
baglanir, klonlanir ve dizi analizi yapilir. Hedef dizilerin katsayisi gen ifadesi hakkinda
direk bilgi saglar. Teknigin bitkilerde kullanimi yaygin olmamakla birlikte, Arabidopsis ve
celtikte farkli doku ve organlarda gen ifadesi calismalarinda kullanilmistir (Matsumura et
al. 1999, Gibbings et al. 2003).

2.3.4. Mikrodizin:Mikroarray

Mikroarray teknolojisi genis c¢apli gen ifadesi profilinin analizinde devrim yaratan
teknolojilerden biridir ve prensip olarak segici veya farkli niikleik asitlerin

hibridizasyonunu temel alir. Bu teknoloji strese cevap sirasinda transkripsiyonel aktivitenin
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hizl1 ve kapsamli bir sekilde degerlendirilmesini miimkiin kilar ve strese cevabi yoneten
karmagik sinyal agina yeni bir bakis ag¢is1 kazandirir, ilgili yeni genlerin belirlenmesini
saglar. Gen ifadesindeki degisim, farkli renkte florasanlarla isaretlenen kontrol ve hedef
transkript populasyonundaki DNA’ya baglanan florasan sinyallerin orani ve yogunlugu ile
Olculir. Gen ifadesine yonelik, temel olarak oligonikleotit mikroarray ve cDNA

mikroarray olmak iizere iki tip mikroarray vardir (Alba et al. 2004).
2.3.4.1. cDNA mikroarray

cDNA temelli mikroarraylar, PCR reaksiyonu ile ¢ogaltilan cDNA Orneklerine ait 300-
5000 bazlik problarin cam slaytlar iizerine robotik olarak basilmasiyla hazirlanir. cDNA
kiitiiphanelerinden direk olarak hazirlanabilmesi ve maliyetinin diisiik olmasi ¢cDNA
temelli mikroarraylerin avantajlart arasinda yer alir. Arabidopsis, celtik, misir, ¢ilek,

petunya gibi pek ¢ok bitkide cDNA mikroarrayler gelistirilmistir (Alba et al. 2004).
2.3.4.2. Oligonukleotit mikroarray

cDNA temelli mikroarraylerin aksine, oligonukleotit temelli DNA arrayler (cam slayt,
GeneChip® teknolojisi Affymetrix, Inc vb.) 20~80 merlik oligolardan veya peptid niikleik
asit (PNA) lerden fotolitografik olarak veya ¢ip immobilizasyonunu takiben konvensiyonel
sentezle in situ olarak olusturulurlar (Weiler et al. 1997). Yiiksek yogunluklu bu
oligontikleotit arraylerin temel avantajt DNA dizi veri bankalarindan elde edilen bilgiden
direk olarak sentezlenebilmeleridir. GeneChip® ekspresyon arraylerin diger bir avantaji ise
spesifik olmayan hibridizasyon veya uzun problarin geri plandaki etkilerinden kaginmak
icin yaklasik 20 baz ¢ifti uzunlugunda gen spesifik oligoniikleotitlerin kullanilmasidir.
Model organizmalardan diger bir¢cok organizmaya kadar oldukca genis ¢apli olarak elde
edilebilmesi ve ¢ip listenin giderek artmasi GeneChip® teknolojisinin diger avantajlari
arasindadir. Bununla birlikte dizaynm1 i¢in gelismis fotolitografik teknolojiye ihtiyag
duyulmasi, maliyetinin yiiksek olmasi ise sistemin dezavantajlar1 arasinda sayilabilir (Alba

et al. 2004).
2.4. Asma c¢esit (Vitis vinifera L.) ve Anac¢larinda Kurak ve Tuz Toleransi

Asma Rhamnales takiminda yer alir ve bu takimin {i¢ familyasindan (Rhamnacea,
Leeaceae, Vitaceae) sadece Vitacea familyasina ait bitkiler, bilinen anlamda asmalari
tanimlamaktadir. 12 cinsi ve yaklasik 700 alt tiirii bulunanan Vitacea familyas1 Vitis cinsi

Muscadinia ve Euvitis olmak tizere 2 alt cinsten olusur. Euvitis alt cinsine ait Yakin Dogu
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ve Avrupa tirl olan Vitis vinifera L. 2 yabani alt tir (ssp. sylvestris Gmel. ve ssp. caucasia
Vav.) ve bir kiltur turinden (ssp. sativa. D.C.) olusmaktadir. Diinya iizerinde ¢ok genis bir
alana yayilan asma tiirleri igerisinde en Onemlisi, diinya {izim iiretiminin %95’den

fazlasini saglayan Vitis vinifera L.’dir (Celik vd 1998).

Kiltiirii yapilan en eski meyve tiirlerinden olan iiziim ekonomik ac¢idan da oldukca
onemlidir. Diinya’da yaklagik 8 milyon hektarlik bir alanda yetistirilmekte ve yaklasik 68,5
milyon ton drln elde edilmektedir. Toplam Gretimde 4.2 milyon ton ile % 6,2’lik bir paya
sahip Turkiye, Cin (8.65 milyon ton), italya (7.78 milyon ton), USA (6.22 milyon ton),
Ispanya (6.10 milyon ton), Fransa (5.84 milyon ton)’dan sonra 6.sirada yer almaktadir
(Anonim 2010a).

Ulkemiz yas iiziim iiretiminin yaklasik olarak % 40’mm ¢ekirdeksiz ve cekirdekli
kurutmalik, % 30’unun sofralik, % 28’inin siralik (pekmez, sucuk, kofter, pestil v.s.), % 2-
3’iiniin ise saraplik olarak degerlendirildigi kabul edilmektedir. Uziim toplam meyve

uretiminin % 26°s1 ile Tiirkiye’de en ¢ok iiretilen meyve tiirtidiir (Anonim 2010b).

Uziim ticari 6neminin yani sira, igerdigi énemli fitokimyasal tiirleri ile tibbi kullanim
acisindan da Onemli bir bitki haline gelmistir. Uziim antosiyanin, lutein, likopen,
resveratrol gibi 1600 den fazla bilesigi icermektedir (Pezzuto 2008). icerdigi bu bilesikler
sayesinde kardiovaskiiler riskin azaltilmasi, diabet (kan sekerinin diizenlenmesi), immiin
fonksiyonlar, kansere yakalanma riskini azaltilmasi, biligsel fonksiyon/beyin sagligi
(Alzheimer gibi biligsel hastaliklarin engellenmesi) gibi pek ¢ok alanda tibbi agidan 6nemli
rol oynamaktadir (German and Walzem 2000, Middleton et al. 2000).

Asma, kuraga kismen yiiksek, (Matthews and Anderson 1988, Matthews et al. 1990, Prior
et al. 1992, Sipiora and Granda 1998, Esteban et al. 1999, Esteban et al. 2001, Kennedy et
al. 2000) tuza ise orta derecede tolerans gostermektedir (Prior et al. 1992, Mullins et al.
1992). Gelismis kok sistemi sayesinde asir1 kurak kosullar altinda hayatta kalabilir ancak
bu durum {iriin miktarinin ve kalitesinin olumsuz yonde etkilenmesine neden olabilir
(Watson 2005). Yaprak su potansiyelinin -0,9 MPa’nin altina distigi  kuraklik
kosullarinda iiriin veriminde azalma meydana gelmektedir (Grimes and Williams 1990).
Tuz miktarinin 2.5 dS m™Y’den yiiksek miktarlara ulasmasi durumunda asma gelisiminin
yavasladigim ve iiriin miktarinin azaldigim, EC 6.7 dS m™ye ulastiginda ise asmada

6lume neden olabildigi goriilmistiir (Kotuby-Amacher et al. 1997, Battany 2004).
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Filoksera bocegi (Phylloxera vastatrix radicicola), asma yaprak ve kokleri ile beslenen bag
zararhilarindandir ve bagciligin  yapildigi {ilkelerde temel problemlerden biridir.
Filokseraya dayaniklilik konusunda Vitis vinifera L. tirleri ve Amerikan asma tirleri
yaprak ve kok bazinda farklilik gostermektedir. Amerikan asma turleri filokseranin kok
formuna dayanikli iken, Vitis vinifera L. turlerinin yaprak formuna dayanikli olmasi
(Buchanon and Amos 1992) bagcilikta Amerikan asma anaglarinin kullanimint zorunlu
hale getirmistir. Anaglarin kurak ve tuz stres kosullarina kars1 dayanakliligi anaca gore
degismekle birlikte gesitlerlerle karsilastirildiginda 6nemli derecede diisiiktiir (Mullins et
al. 1992). Genotip diizeyinde bakildiginda 110R, 140Ru, 99R anaglar1 kuraga daha
toleransli bulunurken, 5BB, 5C, SO4 gibi anaclarin kurak toleransi yoniinden zayif oldugu,
tuzlu alanlarda ise en toleransh anaglarin basinda 1616C gelirken 41B’nin tuza ¢ok hassas
oldugu 0Ozellikle bildirilmistir (Howell 1987). Kullanimi zorunlu hale gelen anaglarin bu
streslere hassasliklari, {iziimde verime, iiziim friinlerinde (6zellikle sarap) ise kalite

kaybina neden olmaktadir.

2.5. Asma Cesit (Vitis vinifera L.) ve Anaclarinda Kurak ve Tuz Toleransina Yonelik

Arastirmalar
2.5.1. Fizyolojik arastirmalar

Kum ortaminda Sultani Cekirdeksiz ¢esidi 1-125 mM tuz iceren besin solusyonu ile
sulandiginda biiyiimede ve fotosentezde azalmalar goriilmiistir (Downton 1977). Diger
arastiricilar tarafindan bu iiziim ¢esidinde gerceklestirilen tuz stresi uygulamalarinda ise
fotosentez ve blyume ile ilgili benzer sonuglar alinmis, ayn1 zamanda tuz stresinin tane
agirhginmi azalttigi ve iirlin kaybma neden oldugu, kuru meyve kalitesini de Onemli

derecelerde azalttig: bildirilmistir (Walker et al. 1981, Prior et al. 1992).

Cabernet Sauvignon’a 0, 20, 50 ve 75 mM tuz uygulamasi ile siirgiin - yaprak gelisiminde,
tane olusum - gelisiminde azalma goriilmistiir. Uygulanan 20 mM tuz konsantrasyonu
stirglin gelisimini etkilemezken 50-75 mM tuz konsantrasyonunun slrgiin gelisimini, 75
mM tuz konsantrasyonunun ise tane biiyiime ve gelisimini 6nemli Ol¢iide etkiledigi
gorilmiistiir. Tuzun yaprak ve tanede biiylime ve gelismeyi azalttifi, ancak invertaz ve
metilesteraz aktivitesinde degisiklige neden olmadigi bildirilmistir (Hawker and Walker
1978).
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Sera kosullarinda yetistirilen Sultana iiziim ¢esidine 0-90 mM NaCl uygulanarak, ¢esidin
tuz uygulamasina gelisimsel ve fotosentetik cevabi ve tuz uygulamasi kesildikten sonra
bitkinin kendini toparlama siireci arastirilmistir. Tuzun siirgiin gelisimi ve fotosentez
oranini azalttigi, diisiik klor (CI) konsantrasyonunda fotosentez oraninin azalmasina ise
biiyiik ol¢lide stomatal direncin neden oldugu bildirilmistir. Asmanin 300 mM’1 gegcen CI'
konsantrasyonuna ragmen pozitif turgor basmcini koruyarak tuza Onemli Olciide
adaptasyon sagladigi bildirilmistir. Tuz uygulamasi kesildiginde yapraklardaki CI
konsantrasyonunun hizli bir sekilde diistiigii, siirgiin gelisiminin ve fotosentezin arttigi

goriilmiistiir (Walker et al. 1981).

5BB, 41B, ve 1613C asma anaglar1 ile Cavus, Miiskiile ve Sultani Cekirdeksiz cesitlerine
sera ve in vitro kosullarda % 0 (kontrol) - % 100 konsantrasyonlarda 4-8 hafta sire ile tuz
stresi uygulanmistir. Artan NaCl konsantrasyonu ile biiylime, gelisme ve toplam Klorofil
miktarinda azalmalar goriilmiistiir. Her iki kosulda da ana¢ ve cesitler arasinda tuza
dayanimlar agisindan benzer sonuglar ortaya ¢ikmistir. Anaglar arasinda tuza en dayanikli
1613C bulunurken, 1613C’yi sirastyla SBB ve 41B anaglari izlemistir. Cesitlerde ise tuza
en dayanikli Cavus bulunmus ve bunu sirastyla Sultani Cekirdeksiz ve Miiskiile izlemistir

(Sivritepe 1995).

Yar1 kurak kosullarda yetistirilen Ramsey anaci {izerine asili Colombard ¢esidine 4 farkli
gelisim agsamasinda (gigeklenme Oncesi, meyve tutumu, meyve olgunlasmasi ve hasat
sonrast) tuz stresi (EC 3.5 dS/m) uygulanmistir. Tuz stresinin meyve tutumunu % 7
oraninda, meyve olgunlagmasini ise % 3 oraninda azalttig1 goriilmiistiir. Cigeklenme 6ncesi
tuz stresi uygulamasi ise tane agirliginda % 1, tane gelisiminde % 6, meyve
olgunlagsmasinda ise % 4 oraninda azalmaya neden olurken, anag-¢esit kombinasyonunun
uygulanan tuz stresine ragmen yiiksek verim oranini siirdiirebildigi goriilmiistiir (Stevens et

al. 1999).

Uzun donemde artirilarak uygulanan tuzun Sugraona c¢esidinde gelisim, canliligin
strdurilmesi, transpirasyon ve iyon birikimine etkisi arastirilmistir. Hem lizimetre hem de
alan denemelerinde sodyum ve klorun siirgiinde asir1 birikmesi nedeniyle canliligin
stirdiiriilmesinin tuzlulugun miktar1 ve siire ile dogrudan baglantili oldugu ve tuzluluga
cevap olarak biiylime ve transpirasyonun azaldigi goriilmiistiir. Zaman igerisinde diisiikten
yiiksege artan tuz oraninin bitkilerde 6liim oranini arttirdigi bildirilmistir (Shani and Ben-
Gal 2005).
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41B (V. vinifera X V. berlandieri) ve 1103P (V. berlandieri X V. rupestris) anaglarinda
silikon uygulanmis ve silikon uygulanmamis siirgiinlerde NaCl ve Boron’un birlikte ve
ayr1 ayr1 toksik etkisi aragtirlmistir. Iki anactaki sodyum (Na*), klor (CI), boron (B*®),
silikon (Si) konsantrasyonlari, stoma direnci, lipit peroksidasyonu, prolin ve H,O, birikimi
ve temel antioksidant enzimlerinin (stperoksit dismutaz, katalaz, askorbat peroksidaz)
aktivitesi incelenmistir. Uygulanan Si, 1103P anacinda Na birikimini, her iki anacta B ve
Cl1 birikimini engelleyerek NaCl ve B’nin siirgiin gelisimindeki toksik etkisini azaltmistir.
B, NaCl ve her ikisinide iceren ortamda yetistirilen anaglarda uygulanan Si’nin stoma
direnci, lipit peroksidasyonu, prolin ve H;O, birikimi gibi parametreleri azalttigi
goriilmistiir. Uygulanan Si’nin her iki anacta ii¢ kosulun olumsuz etkisini, Na* ve B**’un
kokten surgiine veya topraktan bitkiye gecisinin engellenmesi ile giderildigi, ayn1 zamanda
Na* ve B**’un bitki dokularindaki fitotoksik etkisini azalttig1 bildirilmistir (Soylemezoglu
et al. 2009).

Cabernet franc cesidinde kurakligin meyve gelisiminin farkli evreleri {izerine etkisinin
arastirlldigr calismada, asirt kurakligin meyve gelisiminde aksamalara neden oldugu
goriilmiustiir. Kuraklik stresi ¢igeklenmeden sonraki ilk {i¢ hafta siiresince ¢igeklenmede ve
ilk meyve tutumunda azalmalara neden olmustur. Ayrica tane gelisiminde, ben diismesi
sonrasinda meyve olgunlasmasinda aksamalara neden olmus, olgunlasamayan meyvede

kabuk pigmentlerinin icerigi de oldukga diisiik bulunmustur (Hardie and Considine 1976).

Miiller Thurgau ¢esidinde, anacin kuraklik toleransina etkisini aragtirmak {izere artirilarak
uygulanan kuraklik stresi ile yapraklardaki abisisik asit konsantrasyonu ve temel yaprak
fizyoloji parametreleri arasindaki baglant1 arastirilmistir. Ug hibrit ana¢ (H1, HS, H26)
tizerine asilanan Miiller Thurgau cesidine 7 ve 14 giin siire ile kuraklik stresi uygulanmus,
asilt ve asisiz ¢esitler arasinda net fotosentez orani ve stoma iletiminde onemli Olgilide
farklilik goriilmiistiir. H1 ve HS8 iizerine asili ¢esitte 14 giinden sonra net fotosentez
oraninda azalma goriillmezken, ABA oraninda 6nemli dlgiide artig goriilmistiir. Etkili su
kullanim1 ve stoma iletimi artarken karboksilasyon etkinliginin ise azaldigi bildirilmistir

(lacono et al. 1998).

Vitis riparia Michaux, Vitis riparia anacina asili Carignane ¢esidi ve asisiz Carignane
cesidinde iki sezon boyunca sulama yapilmayan arazi kosullarinda gaz degisimi ve su
iligkisine yonelik denemeler gergeklestirilmistir. Giin dogmadan onceki yaprak su

potansiyeli, giin dogmadan onceki yaprak ozmotik potansiyeli ve govde su potansiyeli
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degerlerinde uygulamalar arasinda farklilik olmadigi goriilmistiir. Net CO, asimilasyonu,
stoma iletimi ve anlik su kullanimi kuraklik kosullarindan etkilenmis, iki yillik
karsilagtirmalarda bu parametreler benzerlik gostermistir. Carignane ¢esidi gaz degisim
degerleri Vitis riparia anacina asili Carignane ¢esidi ve V. riparia Michaux anacina gére
onemli Olglide yiiksek bulunmus ancak uzun donemde sonuglarin benzer oldugu

goriilmiistiir (Padgett-Johnson et al. 2000).

Arazi kosullarinda uzun dénem ve kisa dénem su stresi uygulanan ii¢ ¢esitte (Carignane,
Merlot, Shiraz) toprak - bitki su iliskisi arastirilmistir. Hem giinliik hem de uzun sureli su
stresinde stomatal diizenleme veya yaprak alaninin sinirlandirilmasinin 6nemli rol
oynadig1; kisa donemde ise stomatal kontrol yoluyla su stresine fizyolojik olarak uyumun
Carignane ¢esidinde ¢ok daha iyi gelistigi bildirilmistir. Uzun donemde ise Siraz ¢esidinin
yaprak alanin1 azaltarak su stresine uyum sagladigi goriilmistir (Winkel and Rambal
1993).

Dort farkli ¢eside (Garnacha tinta, Tempranillo, Chardonnay, Airen) Temmuz, Agustos ve
Eyliil aylarinda kuraklik stresi uygulanarak giin dogumu 6ncesi yaprak su potansiyeli, gece
respirasyonu, stoma iletimi, transpirasyon ve fotosentez oranlar1 arastirilmistir. Ogle ncesi
yapilan Ol¢timlerde kuraklik stresinin dort ¢esitte de stomalarin kapanmasini belirgin bir
sekilde indiikledigi goriilmiistiir. Kuraklik stresi uygulanan ¢esitlerin fotosentez orani
kontrol bitkilerine go6re diisiik bulunmustur. Benzer stoma iletim oranlarinda
Chardonnay’in fotosentez orani diger ¢esitlerden daha diisiik bulunmustur. Kuru madde
tiretimi  kuraklik stresi kosullarinda tiim bitkilerde fizyolik parametrelerle iliskili
bulunurken, kontrol ¢esitlerinde herhangi bir fizyolojik parametre ile iligkili bulunmamistir

(Gomez-del-Campo et al. 2002).

Kurakliga dayaniklilig: ile bilinen 110R (V. berlandieri x V. rupestris) anacinda su stresi
ve yeniden sulama yapilarak olusturulan farkli fizyolojik kosullarda stoma iletimin nasil
diizenlendigi analiz edilmis ve su stresinin etkili su kullanimi1 {izerindeki etkisi
arastirilmistir. Su stresi ile stomalarin kapanmasinin 6nemli 6l¢iide indiiklendigi ve etkili
su kullanimini arttirdigr ve bu durumun yeniden sulama yapildigi ¢ogu giinde de devam
ettigi goriilmiistiir. Su stresi boyunca stomatal iletimin temel olarak ksilemdeki ABA
miktar1 ile kismen de bitkinin hidrolik iletkenligi ile ilgili oldugu ancak yaprak su
potansiyeli ile ilgili olmadig: belirlenmistir (Pou et al. 2008). 110R anacinda yapilan diger

bir kuraklik stresi calismasinda iki fakli seviyede kuraklik stresi ve yeniden sulama ile
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iyilesme donemleri siiresince fotosentezin nasil diizenlendigi 6zellikle stoma iletiminin
CO2’in mezofilik iletimi, yaprak fotokimyasi (klorofil floresans ve termoliiminesans) ve
biyokimyasi (Vc¢, max) analiz edilerek belirlenmistir. Yeniden sulama sonrasi iyilesme de
stoma iletiminin mezofilik iletimden ¢ok daha yavas ger¢eklesmesi nedeniyle fotosentezi
siirladigr bildirilmigtir. Uygulanan su stresi kosullarinda yaprak fotokimyas1 sonuglar ile

anacin kuraga olduk¢a dayanikli oldugu kanitlanmistir (Flexas et al. 2009).

Kuraklik stresine toleransli olarak bilinen Grenache ve hassas olarak bilinen Semillion
cesitlerine kuraklik stresi uygulanarak cesitli parametreler arastirilmistir. 10 giinliik
kuraklik stresi sliresince yapilan karsilastirmalarda Grenache g¢esidinin Semillion ¢esidine
gore giin dogumu Oncesi ve giin ortast kok su potansiyel degerleri daha diisiik
bulunmustur. Grenache ¢esidi ayn1 zamanda Semillion g¢esidine gore diisiik stoma iletimi
ve transpirasyonu siirdiirdiigii goriilmiistiir. Her iki ¢esitte de kokteki sukroz birikimi ve
konsantrasyonu yaprak ve kokteki suyun mevcut durumu ile ters iliskili bulunmustur.
Petiol ksilemindeki ABA miktar1 her iki ¢esitte de artmis ve bu artis karbonhidrat
metabolizmas1 ve ABA sinyal sistemi arasindaki biitiinliiglin gostergesi olarak kokteki

sukroz konsantrasyonundaki artig ile paralel bulunmustur (Rogiers et al. 2011).

Farkli anag, ¢esit ve ana¢ ftizerine asili gesitlerde kurak ve tuz stresine yoOnelik
gergeklestirilen arastirmalart artirmak miimkiin olmakla birlikte, son yillarda stresle ifadesi
degisen genlerin belirlenmesine yonelik arastirmalar gerek asmada gerekse diger pek ¢ok

bitkide 6nem kazanmaistir.
2.5.2. Genom ve fonksiyonel genom (mikrodizin) arastirmalari

Abiyotik strese yonelik gen ifadesi caligmalar1 temel olarak tek gen ¢alismalari ile baslamis
ve guniimuzde ise toplu gen ifadelerinin (mikrodizin) incelendigi fonksiyonel genomik

arastirmalara kadar uzanmistir.

Shiraz ¢esidinde tane dokusundan cDNA kiitiiphaneleri olusturularak olgunlasma ile ilgili
cDNA klonlarini belirlemek igin taramalar gerceklestirilmistir. Olgunlasmamis meyvelerde
goriilmeyen bir dizi cDNA’ya ait mRNA seviyesindeki hizli artigin, tanede olgunlagma
baslangicina kadar goriilmedigi bildirilmistir. Taramalar sonucunda kiitiiphanede yer alan
bazi klonlarin, diger tiirlerde hiicre duvar1 yapisinda yer alan tahmini translasyon iiriinleri,
prolince zengin proteinler (proline-rich proteins), katalitik olmayan proteinlere benzer

kiiciik proteinler, baz1 pektin metilesterazlarin N terminal domaini ve diger glutamatca
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zengin proteinler ile homolog oldugu bulunmustur. Geriye kalan klonlar ise thaumatin
benzeri proteinler, metallothionein, transkripsiyon faktord, sitokrom P450 enzimi ve diger
tirlerde kuraklik ve soguk stresi ile indiiklenen stres cevap proteini olarak da bilinen
proteinleri kodladigi bildirilmistir. Bununla birlikte, iiziim ¢cDNA’sinin diger bitkilerde
gelisimsel siire¢lerde de biriken hiicre duvar1 yapisinda veya stresle ilgili cevapta yer alan
pek ¢ok homologunun oldugu vurgulanmistir (Davies and Robinson 2000).

GAP Dbolgesinde yetistirilen 6 {iziim ¢esidi ile bolgeye Onerilen 4 {iziim ¢esidi ve 7 anagta
tuz stresi uygulanarak Northern blot analizi ile ozmotin geninin ifade seviyesi
arastiritlmistir. Bu genin ifade seviyesi ¢esitlerde anaca gore daha yiliksek bulunurken en
yuksek ozmotin seviyesi Tahannebi ve Honiisii ¢esitlerinde goriilmiistiir. Bolgeye tavsiye
edilen Ata Saris1 ve Alphonse Lavallée cesitlerindeki ozmotin gen ifadesi miktar1 ise
Honiisii ¢esidine gore daha diisiik bulunmustur. Diger taraftan GAP bolgesi ¢esitleri Ag
Besni, Rumi, Kabarcik, Dimisk1 ve Onerilen ¢esitler Razaki ve Italia ¢esitlerinin ozmotin
geni ifade seviyeleri ise onemli Ol¢iide farkli bulunmustur. Anaclarda ise en yiiksek ifade
seviyesi 1616C’de goriilirken onu 99R ve 1613C takip etmistir. 110R anacinin ifade
diizeyi 41B anaci ile hemen hemen ayni iken, SO4 ve 5C anaglarinda ise kontrole gore

degisim goriilmemistir (Agaoglu vd 2004).

Dehidrin; soguk, kurak ve tuz gibi dehidrasyona (su kaybina) neden olan stres kosullarinda
vejetatif dokularda ve embriyogenezin sonraki asamalarinda tohumda biriken proteindir.
Birbirine ylksek olcide benzeyen DHNla ve DHN1b genlerinin yabani ve kiltur
asmasinda farkli ¢evresel kosullarda farkli dokulardaki ifade degisimleri arastirilmistir.
DHN1b geni, DHN1a geni ile karsilastirildiginda 18 bp delesyona sahip olmasi bu iki geni
ve bu genlerin transkript Grlnlerini RT-PCR ile kolayca ayrilabilmesini saglamistir.
Yapilan RT-PCR ¢aligmalar1 sonucunda V. riparia’da sadece DHN1a geni ifade olurken,
V.vinifera’da hem DHN1a geninin hem de DHNI1b geninin ifade oldugu bildirilmistir.
Putative YSK(2) tip dehidrini kodlayan islenmis transkript DHN1-S, kontrol bitkilerinde
yapraklarda c¢ok diisilk miktarda bulunurken, tomurcuklarda ve tohumda oldukga yiiksek
miktarda bulunmustur. Islenmemis DHN1-S ve DHN1-U transkriptlerinin soguk, kurak ve
ABA uygulamasi ile yapraklardaki birikiminin arttigi, bununla birlikte kisa donem
gergeklestirilen uygulamalarda ise sadece DHN1-S transkriptinde artis oldugu bildirilmistir
(Xiao and Nassuth 2006).
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Akuaporinler bitki su durumunun kontrolu ve suyun diizenlenmesinde temel rol oynarlar.
Kuraga dayanikliligi ile bilinen 110R (Vitis berlandieri x Vitis rupestris) anacinda, iyi
sulanmis (maksimum stoma iletimi saglayacak yeterlilikte), orta derecede kuraklik stresi
(fotosentezi durdurabilecek yeterlilikte) ve siddetli kuraklik stresi (biiyiimenin durmasini
saglayacak yeterlilikte) olmak lizere li¢ farkli deneme gerceklestirilmistir. Kuraklik stresi
uygulanan bitkilerin 7 giin sonra 3 giin siire ile yeniden sulanarak iyilesmeleri saglanmis ve
her {i¢ kosul i¢inde stoma iletimi, yaprak su potansiyeli, ksilem ABA miktari, kok ve
govde hidrolik iletim durumu arastirilmistir. Ayni zamanda bu ii¢ kosulda kokte ve
yaprakta devreye giren 7 adet putative akuaporin geni mRNA ifade miktarlar1 RT-PCR
yontemi ile belirlenmistir. Orta ve asir1 kurak kosullarda stoma su iletiminde ki diisiis,
ABA miktarindaki artig ile baglantili bulunmustur. Akuaporin geninin ifade seviyesi ise su
stresinin derecesine ve dokuya gore degisiklik gdstermistir. Aquaporin geninin ifadesinin,
daimi yaprak su potansiyeli ve hidrolik iletkenlikle sonuclanan su stresi cevabina yonelik

diizenlenen homeostasinin bir boliimiinii olusturdugu bildirilmistir (Galmés et al. 2007).

Transkripsiyon faktorlerini iceren AP2/ERF protein ailesi, bitkilerde biyotik ve abiyotik
stres kosullarinda ve bitki gelisim ve biiylimesinde Onemli rol oynarlar. Genomu
sekanslanan asmada AP2/ERF benzeri genlerin ifade profillerine yonelik real time (es
zamanli) kantitatif PCR (RT-qPCR) yontemi ile farkli vejetatif ve generatif dokulara
yonelik arastirmalar gerceklestirilmistir. Arastirma sonucunda ERF domainlerinden en az
birini igeren 149 dizi belirlenmistir. AP2 ve ERF aileleri i¢inde yer alan spesifik gruplarin
tiziime spesifik tane olgunlagsmasi ile ilgili durumlarda, diger tiirlerde ise benzer
modellerde ifadelerinin korundugu goriilmistiir. Ayn1 zamanda ERF ailesinde yer alan
spesifik gen gruplarmin sayisinda artis goriilmiis, diger tiirlerde tanimlanan ERF
gruplarinin iiziimde meyve olgunlagmasinda olas1 yeni rollerinin olabilecegi bildirilmistir

(Licausi et al. 2010).

Kurak ve tuz stresininde i¢inde bulundugu farkli abiyotik stres faktorlerine maruz birakilan
yaprak, tane ve kok dokularindan olusturulan 62,236 EST, stres adaptasyonuna cevapta rol
alan temel genetik belirleyicileri tespit etmek i¢in analiz edilmistir. Olusturulan 62,236
adet EST bugiine kadar yapilmisg farkli calismalardaki 32,286 adet EST dizisi ile
karsilagtirilmis, yaprak ve tanede anlamli bulunan toplam 13,278 transkriptten 6nemli

olgiide farkli ifade olan 250 adet yeni gen tanimlanmustir. Kokte yapilan analizde ise goklu
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olarak kisa donem abiyotik strese maruz kalmis 16,452 adet EST analizlerinde diger

dokularla da iligkili 135 gen belirlenmistir (Tillett et al. 2011).

Uzimde kurak ve tuz stresi sinyal iletiminde rol alan erkenci genlerin ifadesindeki
degisimleri belirlemek i¢in SSH (suppressive subtractive hybridization) yaklasimi ile
olusturulan cDNA kiitiiphanelerinden EST’ler tespit edilmistir. MAPK ¢DNA klonlarinin
ifadelerindeki degisim tuz stresli SSH kiitiiphaneleri taranarak belirlenmistir. Tuza tolerant
Razaki ¢esidinde tuz ve kurak uygulamasi ile 6zellikle VWMAP kinaz transkriptlerinin
ifadelerinde farklilik goriilmiis, ifadesi artan transkriptler RNA blot (northern blot) analizi
ile dogrulanmistir. Arastirma sonucunda VVMAP kinaz geninin kurak ve tuz stresi ile
indlklenmesi bu genin ozmotik streste rol oynayan bir gen olabilecegini gostermistir
(Daldoul et al. 2012).

Tuza tolerant Razaki cesidinin 6 saat ve 24 saatlik 100 mM tuz stresi uygulamasi
sonucunda, yaprak kokenli cDNA kituphaneleri hazirlanmigtir. Hazirlanan bu SSH
kiitiphanelerinden ©on taramasi yapilmis ¢cDNA klonlari, Vitis vinifera cDNA cipi
hazirlanmasinda kullanilmistir. Ifade profilleri tuza tolerant (Razaki) ve duyarl gesitte
(Shiraz) hem kontrol hemde tuz stresi uygulanarak karsilastirilmistir. Tuz stresi ile ifadesi
artan yedi cDNA klonu belirlenmis ve belirlenen klonlar RNA blot (northern blot) analizi
ile dogrulanmistir. Secgilen bu yedi gen Razaki ¢esidinde 6. saatten itibaren indiiklenirken
Siraz ¢esidinde 24. saatte indiiklendigi bildirilmistir. Ayn1 zamanda prolin miktarinda tuz
stresi uygulamasi ile Razaki c¢esidinde Siraz ¢esidine gore yaklasik %34 oraninda artis

goriilmiistiir (Daldoul et al. 2010).

Asma yaprak sapinda su stresi sonrasi rehidrasyon boyunca olusan emboli, emboli tamiri
ve emboli iyilesimi ile ilgili beklenen metabolik degisiklikler transkriptomik seviyede
analiz edildigi arastirmada, kontrollii sulama kosullarinda ve stres sonrasi sulama ile
normale dontisen bitkilerin (diistik ve yliksek transpirasyon kosullar1) gen ifadeleri cDNA
mikrodizin analizleri ile karsilastirilmistir. Normale doniisen bitkilerde en ¢ok etkilenen
gen kategorilerinin, flavonoid biyosentezi ile iliskili genleri igeren ikincil metabolitler,
seker metabolizmas1 ve transport proteinler ile c¢ok sayida akuaporinden olustugu
gorilmistiir. Yiiksek transpirasyon kosullarinda iyilesen bitkilerde ABA konsantrasyonu
Onemli derecede artarken paralel olarak ABA metabolizmasi ile baglantili transkriptlerin
(ABA-8’-hidroksilaz, serin-treonin kinaz, RD22 proteinleri) ve ABA sinyalinin de

ifadesinin arttigi goriilmiistiir. Kuraklik stresi sonrasi iyilesme donemine yoOnelik
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gerceklestirilen bu calisma ile iyilesmede rol alan transkriptler belirlenmeye c¢aligilmistir

(Perrone et al. 2012).

Cabernet Sauvignon ¢esidi, kisa donemli olarak (1, 4, 8 ve 24 saat) ani soguk (5 0C),
kuraklik (PEG) ve tuzluluk (120 mM NaCl ve 12 mM CaCl) stresine maruz birakilmstir.
Stres uygulamalari ile stoma iletimi ve gévde su potansiyelinin énemli derecede azaldigi
goriilmiistiir. Mikroarray analizleri sonucunda 1, 4 ve 8 saatlik kurak ve tuz stresi
uygulanan bitkiler kontrolleri ile karsilastirlldiginda kontrole gore degisen transkript
sayisinda kayda deger bir farklilik goriillmemistir. Membran yapisinda degisikliklere neden
olan soguk stresinde ise 8. saatte 1.saate gore transkriptlerin %43’iinde ifade farkliliklar
goriilmiistiir. Stresle en ¢ok etkilenen fonksiyonel kategorilerin protein metabolizmasi ve
sinyal iletim bilesenlerinin oldugu bildirilmistir. Ozmotik stresin (tuz ve kurak) bitkide
daha cok protein sentezi ve hiicre dongu transkriptlerini etkiledigi, soguk stresinin ise
kalsiyum sinyal transkriptlerini etkiledigi goriilmiistiir. Stresin ayn1 zamanda pek ¢ok
hormon (ABA, etilen, jasmonat) ve transkripsiyon faktor transkriptlerini de etkiledigi ve
nitrat, siilfat ve fosfati igeren pek ¢cok anyon transport trankriptleri ve konsantrasyonlarinin

da zamanla arttig1 bildirilmistir (Tattersall et al. 2007).

Cabernet Sauvignon ¢esidinde artirilarak uygulanan uzun dénem (16 giin) kurak ve tuz
stresinde rol oynayan genleri ve metabolit profillerini belirlemek icin mikrodizin ve
metabolit Ol¢limleri ile erken ve ge¢ donemde kontrole gore degisen transkript ve
metabolitler arastirilmistir. Kuraklik stresinin tuz stresine gore siirgiin gelisiminde oldukga
hizli1 ve fazla inhibisyona neden oldugu gdzlenmistir. Su stresine verilen erken (4.giin)
cevaplardan biride RuBisCo aktivaz transkript miktarindaki artis olarak belirlenmis, bu
artisin ise tuz stresi uygulamalarinda ¢ok daha gec¢ (12.giin) gerceklestigi bildirilmistir.
Stres uygulamalar1 tamamlandiginda metabolizma, tasima, hiicre bilesenlerinin
biyogenezinde rol alan transkript sayisinin kuraklik stresinde tuz stresine gore daha fazla
oldugu belirlenmistir. Ayn1 zamanda tuzluluk stresinde kuraklik stresine gore protein
sentezi ve protein akibetinde (katlanmasi, islenmesi vb.) rol alan transkriptlerin daha
yiiksek yiizde ile etkilendigi bildirilmistir. Yapilan metabolit dl¢iimleri ise glukoz, malat ve
prolinin kurakta tuza gore daha yiiksek konsantrasyonlarda biriktigini ortaya ¢ikarmistir

(Cramer et al. 2007).

Kuraklik stresi tiziimde, tane rengi, tat ve aromay artirmakta sarap kalitesini iylesitirmekte

ve 1lizim tane igerigini Onemli Ol¢iide etkilemektedir. Chardonnay ve Cabernet
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Sauvignon’da uzun donem (tane olusumundan-hasata kuraklik stresi) kuraklik stresi
sonras1 tane gelisim donemindeki transkriptomik ve metabolomik degisiklikler analiz
edilmistir. Kuraklik stresine maruz birakilan tanelerde gelisim donemi sonunda, g¢eside
gore degismekle birlikte, 6000 transkriptomun kontrol bitkilerinin tanelerine gore farklilik
gosterdigi tespit edilmistir. Kuraklik stresi fenilpropanoid, ABA, izoprenoid, karotenoid,
aminoasit, yag asidi metabolik yolaklarin1 onemli derecede etkilemistir. Cabernet
Sauvignon’da glutamat ve prolin biyosentezi ile baglantili ¢ok sayida genin ifadesinin yine
artan antosiyanin konsantrasyonu ile fenilpropanoid yolagindaki bazi basamaklarin
kuraklikla aktive oldugu bildirilmistir. Chardonnay’de ise anteraksantin, flavin ve ugucu
aromalarin konsantrasyonunda artisa katkida bulunan fenilpropanoid, karetenoid ve
izoprenoid yolaklarinin aktive oldugu bildirilmistir. Tane ABA konsantrasyonu NCEDI1
geni ile onemli Olgiide baglantili bulunmustur. Diger NCED genlerinin mRNA
ifadelerinde, ABA katabolik ve glikozilasyon islemlerinde 6nemli bir degisiklik
goriilmemistir. Kuraklik stresi ile ben diismesi ve ben diismesinden hemen sonraki
asamalarda Cabernet Sauvignon’da ABA konsantrasyonu iki katina ¢ikarken,

Chardonnay’de konsantrasyonda azalma gortilmistiir (Deluc et al. 2007).

Diinya’da yaklasik 8 milyon hektarlik bir alanda Amerikan asma anaclari tizerine asili,
kuraga kismen yiiksek tuza ise orta derecede tolerans gosteren dayanikli (Matthews and
Anderson 1988, Matthews et al. 1990, Prior et al. 1992, Sipiora and Granda 1998, Esteban
et al. 1999, Esteban et al. 2001; Kennedy et al. 2000, Mullins et al. 1992) Vitis vinifera L.
(kiiltiir asmas1) cesitleri ile bagcilik yapilmaktadir. Filoksera bocegine (Phylloxera
vastatrix radicicola) dayaniklilik amaci ile bagcilikta zorunlu olarak kullanilan asma
anaglariin iki stres kosuluna karsi dayanakliligi ise; anaglara gore degismekle birlikte
cesit dayanikliligina gore onemli derece diisiiktiir. Vitis vinifera L. gesitleri genel olarak
kuraga “dayamikli” ve tuza “orta dayamikli (3.0 g/kg)” olarak, Amerikan asma
anaglarindan ise V. berlandieri X V. riparia Kober 5BB kuraga “hassas” V.vinifera var.
Chasselas X V. Berlandieri 41B tuza “ hassas” olarak bilinmektedir (Galet 1979, Howell
1987). Anaglarin bu streslere hassasliklari, tiziimde verime, tiziim triinlerinde (6zellikle
sarap) ise kalite kaybina neden olmaktadir. Tilre yonelik genetik ve biyoteknolojik
caligmalarda 6nemli asamalar kaydedilmis olmakla birlikte diinya bagciliginin en 6nemli
sorunlarindan birisi olan anaglarin kurak ve tuzluluk stresine dayanikliligina yonelik
biyoteknolojik ¢alismalar baslatilmamistir. Ancak, Vitis vinifera genomundaki kurak-tuz

dayanikliligina 6zgii bilgilerden yararlanarak dayanikli anag gelistirilmesi son derece 6nem
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tasimaktadir. Transgenik anag gelistirilmesini hedefleyen bu arastirmalarin ilk basamagini
ise, turler (Vitis vinifera L. ve Amerikan tirleri) arasi stres tolerans farklarinda etkili

genetik mekanizmalarin belirlenmesi olusturmaktadir.

Bu amacla, bu tez caligmasininda esasini olusturan, izlenecek bilimsel metodoloji ise
dayanikli gesitle toleransi diisiik anaglarin gen ifadeleri diizeyinde stres toleranslarini
karsilagtirmaktir. Konusal orjinalligi ile diinyada ilk olarak baslatilacak olan bu ¢alismanin
ilk basamagini olusturan tezin amaci; Vitis vinifera turinde kurak ve tuza dayaniklilik
saglayan ancak Amerikan asma anaglarinda bulunmayan veya ifadesi az olan gen

adaylariin tespit edilmesidir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Materyal

Tezde olas1 stres tolerans farkliliklarin1 genom diizeyinde yakalamak amaci ile dayanikhi
Vitis vinifera L. genotipi ile kurak ve tuz stresine en diisiik tolerans gosteren iki anag
bitkisel materyal seg¢ilmistir. Bu amacgla dayanikli genotip olarak iiziim c¢ipindeki (Vitis
(grape) genome array 14,000 Vitis vinifera transkripti ve 1,700 diger Vitis tirleri,
Affymetrix GeneChip®) transkriptomlarin biiyiik ¢ogunlugunun iiretildigi Cabernet
Sauvignon (Vitis vinifera L.) segilirken, tuza ve kuraga en hassas iki anag olarak ise sirasi
ile 41B (Chasselas X V. Berlandieri) ve Kober 5BB (V. berlandieri X V. Riparia) anaglar
kullanilmigtir ( Galet 1979, Howell 1987)). Cesit ve anaglara ait bitkisel materyaller Ankara
Universitesi Kalecik Bagcilik Arastirma Istasyonu koleksiyonlarinda yer alan damizlik

parsellerden saglanmastir.
3.2. Yontem
3.2.1. Bitki yetistirme kosullar:

Arastirmada kullanilan ¢esit ve anaglara ait bitkisel materyal, gen ifadesini etkileyecek
olumsuz dis kosullart elimine etmek igin, iki asamali olarak yetistirilmistir. Sera
kosullarinda yetistirilen bitkilerden almman siirglinler doku kiltlirii ortaminda
koklendirilmis, ikinci agsamada ise kum kiiltliri ortamina sasirtilarak gelisimleri saglanmis

ve stres uygulamalar1 Oncesi bitkilerde homojenlik saglanmistir.

Bitkilerin serada yetistirilmesi: Anag gelikleri (35-45 cm) ve gesit kalemleri boylar1 (30-40
cm) esit olacak sekilde hazirlanmis ve depolama sirasindaki nem kaybindan kaynaklanan
kurumalar1 dnlemek icin 18-20 °C sicakliktaki suda 24 saat bekletilmistir (Celik vd 1998).
Kesilen celikler Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii as1
linitesinde nemli talas iceren sandiklara yerlestirilerek 24-25 °C sicakliktaki iklimlendirme
odalarinda 4-5 hafta siire ile kok ve silirglin olusumunun uyarilmasi i¢in muhafaza
edilmistir. Bu siire sonunda katlama sandiklarindan c¢ikarilan materyaller serada yeni
ortamlara dikilmistir (Sekil 3.1 a-b). Gelisim siiresince tek siirgiin olacak sekilde

budanmustir.
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Sekil 3.1.a. Asma ¢esit ve anaglarina ait ¢eliklerde kok ve siirgiin gelisiminin saglanmasi
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Sekil 3.1.b. Kok ve siirgiin gelisimi saglanan c¢esit ve anaglarin sera ortaminda
gelistirilmesi
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Doku kudltirt: Sera ortaminda belirli bir biiyiikliige erisen bitkilerden alinan siirgiin
uclarina ekim dncesi % 70’lik etanol (1 dk) ve % 10’luk sodyum hipoklorat (20 dk) ile
yiizey sterilizasyonu uygulanmistir. Sterilize edilen siirgiinlerin bogum kiiltlirleri asagida

igerigi verilen ortama gore hazirlanarak gergeklestirilmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Doku kiiltiirii koklendirme ortami igerigi (Roubelakis-Angelakis and
Zivanovitc 1991).

Makro elementler | mg/L | Mikro elementler | mg/L | Vitaminler mg/L

NH;NO; 500 | MnSQO,.7H,0 5 Biotin 0.1

KNO3 100 | H3BOg3 1 Nicotinic Acid 5

CaCl,.2H,0 200 | ZnS0O4.7H,0 1 Pyridoxin 5

MgS0O,4.7H,0 180 | Kl 0.5 | Thiamine 5

KH,PO, 100 | CuSO4.5H20 0.01 | Panthothenic Acid 5
CoCI2.6H20 0.01 100
EDTA 40

Fe(NH4)2(SO4), 6H,0... : e 24 o T [00] 1]

Sucrose 2%(w/v), Agar 0. 7%(w/v) pH 6 4

Cesit ve anaglara ait bogum kiiltiirleri ekim sonras1 doku kiiltiirii odalarma alinarak, 25 °C
sicaklik, 16 saat aydinlik (480 pmol'm?s™) ve 8 saat karanlik kosullarinda 6 hafta siire ile
gelisimleri saglanmistir (Sekil 3.2 a-b).

Sekil 3.2.a. Cesit ve anaglara ait bitkilerin doku kiiltiirii ortamina ekimi
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Sekil 3.2.b. Cesit ve anaglarin doku kiiltiirii ortaminda geligsimleri

Kum kiiltiirii (Bitkilerin kuartz kum ortamina aktarilmasi). Homojeniteyi saglayabilmek
icin doku kiiltliri ortaminda yetistirilen gesit ve anaglar 6 haftalik biiylime siirecinin
sonunda fizyolojik dengenin (fotosentez vb.) saglanmasi ve uygun stres ortami
olusturulmasi amaci ile iklim odasi kosullarinda kuartz kum ortamina aktarilmistir.
Bitkilerin doku kiiltiirii ortamindan kum Kkiltlirli ortamina aligtirilmast ve bitkinin
sasirtilmasindan kaynaklandig1 diisliniilen stresi ortadan kaldirmak i¢in kuma sasirtilan
bitkilerin Uzeri plastik orti ile kapatilmis (Sekil 3.3) ve U¢ haftalik slre icerisinde kademeli
olarak ortii kaldirilarak bitkinin yeni ortamima alismasi saglanmistir. Ug hafta siiren bu
alistirma siireci esnasinda bitkiler 2 giinde bir igerigi Cizelge 3.2°de sunulan Hoagland

besin soliisyonu (1:10 oraninda) ile sulanarak 10 hafta siire ile gelisimleri saglanmistir.

Cizelge 3.2. Hoagland besin soliisyonu igerigi

Makro (o\L) Mikro Elementler | (g\L)
Elementler (10X) (1X)

K,SO,4 15.7 H3BO3 0.124
KH,PO, 2.7 MnSO, 0.066
MgS0,4.7H,0 24 CuS0O4.5H,0 0.100
Ca(NO3)2.4H,0 | 47.23 NH;Mo 0.048
KCI 0.0746 ZnS04.7H,0 0.155

*Her 10X 10L Makro besin soltisyonuna 50ml mikro besin soltsyonu eklenir.
*Her 1X 1L Makro ve mikro besin solusyonu i¢in kullanilmadan 6nce 1ml Fe

EDTA eklenir (FeEDTA (1000X) - 365g\l).
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Sekil 3.3. Cesit ve anaglarin kuartz kum ortamina sasirtilmasi

Iklim odas1 kosullarinda 10 hafta siire ile gelisimleri saglanan bitkiler, stres uygulamasi
oncesinde budanarak yeniden homojen hale (bitki boyu, yaprak sayis1 ve nod sayisi vb.)
getirilmistir. Bu  slirecte  bitkilerde fungal hastaliklara  yonelik ilaglamalar
gerceklestirilmistir (Sekil 3.4 a-b).

Sekil 3.4.a. 41B bitkilerinin budama gortntdleri
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Sekil 3.4.b. 5BB ve Cabernet Sauvignon bitkilerinin budama gortntileri

3.3. Deneme Deseni ve Stres Uygulamalari

Budanarak homojen hale (bitki boyu, yaprak sayis1 ve nod sayis1 vb) getirilen bitkilerde
budamayi takiben 3 hafta siire ile yeni siirgilinlerin gelisimi izlenerek stres uygulamalarina

baslanmustir.

Tuz stresi uygulamalart NaCl/CaCl;, 1:10 oraninda olacak sekilde; 1.giin 30/3 mM, 2. gun
60/6 mM, 3.gun 90/9 mM, 4.glin 120/12 mM, 5. giin 120/12 mM, 6. gun 120/12 mM ve 7.
gin 120/12 mM seklinde dordiincli giine kadar artirilarak gergeklestirilmig, dordinci
giinden sonra 4 giin siire ile 120mM tuz konsantrasyonunda sabitlenmistir. Kuraklik stresi
uygulamalari; tuz stresi ile esit slrede ve su noksanligi (sulamama) seklinde
gerceklestirilmistir. Kurak ve tuz stresi uygulamalarinin gergeklestirildigi bu siirede
kontrol bitkileri rutin olarak her iki giinde bir 1:10 Hoagland besin solusyonu ile
sulanmaya devam edilmistir. Stres uygulamasi sonunda bitkilerin fizyolojik ol¢iimleri
(Yaprak su potansiyeli, Mpa) gerceklestirilerek, 6rnekler sivi azotta dondurulduktan sonra,
RNA izolasyonuna kadar -80 °C’de saklanmistir.
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Cip uygulama deseni ise Cizelge 3.3’de verildigi sekilde gergeklestirilmistir. Kontrol ve
stres uygulamalarinin her biri 3 biyolojik tekrar uygulamali yapilirken, fizyolojik dl¢timleri

yapilan bitkilerden her bir ¢ip analizi i¢in 5 bitki kullanilmistir.

Cizelge 3.3. Deneme deseni (Genotip- doku- ¢ip) diizeni

Cabernet Sauvignon

Zaman 0 (Stres 6ncesi)

Zaman 1 (7.gun)

Kontrol\Kontrol

Kontrol

Kontrol\Kontrol Kontrol
Kontrol\Kontrol Kontrol
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
5BB

Zaman 0 (Stres 6ncesi)

Zaman 1 (7.gun)

Kontrol\Kontrol

Kontrol

Kontrol\Kontrol Kontrol
Kontrol\Kontrol Kontrol
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
41B

Zaman 0 (Stres 6ncesi)

Zaman 1 (7.gun)

Kontrol\Kontrol

Kontrol

Kontrol\Kontrol Kontrol
Kontrol\Kontrol Kontrol
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Kurak\Kontrol Kurak
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
Tuz\Kontrol Tuz
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3.4. Fizyolojik Olgctmler

Yaprak su potansiyeli dlgumleri igin secilen olgun yapraklarin yaprak saplar: dikkatli bir
sekilde kesilip ozmometreye (Pressure chamber-model 600, Wescor, Inc.) yerlestirildikten
sonra dlgiimler gerceklestirilmistir. Olgiimler her tuz uygulamasi baslangicinda (Time 0)

ve takip eden 24 saatlik siirede ve kuraklik uygulamasi baslangicinda (Time 0) ve takip

eden 24 saatlik siirede gergeklestirilmistir (Sekil 3.5).

el

8 )

= | '_-' T
Sekil 3.5. Yaprak su potansiyeli dl¢timleri

3.5. RNA izolasyonu

Kurak ve tuz stres uygulamalar1 gerceklestirilen gesit ve anaglara ait yapraklardan RNA
izolasyonu asagida aciklandigi sekilde Tattersall et al. (2005) yontemine gore
gergeklestirilmistir (Cizelge 3.4).

Cizelge 3.4. RNA izolasyon ¢0Ozeltisi (Tattersall et al. 2005)
Homojenizasyon Buffer :
200 mM Tris Base-pH 8.5
% 1.5 (agirlik/hacim) lithium dodecylsulfate
300 mM LiCl
10 mM sodium EDTA
% 1 (agirlik/hacim) sodium deoxycholate
% 1 (hacim/hacim) NP_40 (AKA tergitol NP-40)
*DEPC su ile hazirlanan soliisyon otoklavlanir.
*Her 50 ml ¢ozelti (1 6rnek) i¢cin asagidaki maddeler bir kat veya iki kat kullanilir

Miktar (g) | Miktar (g)

1 kat icin 2 kat igin

0.0211g 0.0422g 1 mM aurintricarboxylic acid
0.0771g 0.1542¢g 10 mM dithiothreitol (AKA DTT)
0.019g 0.038g 5 mM thiourea

19 29 % 2 (wt/vol) PVPP

*Diger soltusyonlar: 3.3 M sodium acetate, saf Ethanol, isopropanol, 10 M LiCl 5 M
Potassium acetate, DEPC ile muamele edilmis su
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RNA izolasyon metot asamalari:

Birinci gin

1. 3-4 g bitki dokusu s1v1 azot ile ezilir, 50 ml falkon tiip i¢ine alinir.

2. Uzerine 50 ml homojenizasyon ¢ozeltisi eklenir ve iyice karismasi saglanir.

3. Homojenat 250 ml beher igine aktarilir ve en az 2 saat -20°C’de bekletilir ve daha sonra

-80°C'ye transfer edilir ve gece boyu bekletilir.

Ikinci giin

4. -80°C’de gece boyu bekletilen homojenat, 37°C su banyosunda eriyene kadar bekletilir.
5. Eriyen homojenat iki adet 50 ml tupe transfer edilir.

6. 5000xg’de 4°C’de 20 dk santrifuj edilir ve Siipernatant temiz tiipe alinir (tercihen 1-2

tabaka otoklavlanmis miracloth veya 4 kat peynir bezi ile filtre edilir).

7. 1/30 oraninda 3.3 M sodyum asetat siipernatanta eklenir ve karistirilir (0.106 M son

konsantrasyon).

8. % 10 hacim/hacim %2100 EtOH eklenir ve ters-diiz edilerek karistirtlir. 10 dk buzda
bekletilir.

9. 5000xg de 4°C’de 20 dk santrifuj edilir. Siipernatant temiz 50 ml tiipe alinir.
10. 1/9 oraninda 3.3 M sodyum asetat eklenir (0.33 M son konsantrasyon).

11. 1/2 oraninda isopropanol eklenir.

12. -20°C’de 2 saat birakilir (tercihen gece boyu bekletilir).

Uclincti giin

13. 5000xg’de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir.

14. Stipernatant atilir, pellet pipetaj yapilarak 3ml TE ¢0zeltisi i¢inde ¢ézdurulr.

15. Ornekler 30 dk buz {izerinde bekletilir.
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16. 5000xg’de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir. Stipernatant temiz tiipe (14 ml) alinir (Ayni
ornek icin iki farkl tiiple calisiliyorsa veya baslangigta calismalar kiiciik hacimli tiiplerle

baslanmigsa bu asamada hacimler birlestirilir).

17. Siipernatant 1/4 oraninda 10 M LiCl ile kanstirilir (2.5 M son konsantrasyon) ve gece

boyu buz tzerinde bekletilir.
Dordinci gin
18. Gece boyu buz tzerinde bekletilen érnekler 10000xg de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir.

19. Siipernatant atilir, pellet pipetaj ile 1.5ml TE Buffer i¢inde ¢ozdiiriiliir (Iki 6rnek

birlestirilmigse 3 ml).

20. 1.5 hacim 5 M (pH ayar1 yapilmamis) potasyum asetat eklenir.
21. 3 saat buzda bekletilir.

22. 10000xg de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir.

23. Siipernatant atilir, pellet 1 ml (iki 6rnek birlestirilmisse 2ml) TE Buffer iginde

¢cozdurulir ve buzda 1 saat bekletilir.

24. 1 ml fenol:kloroform:izoamilalkol (25:24:1) eklenip karismasi saglanir. 10000xg’de 15
dk santrifilj edilir. Ust faz yeni tiipe almir. Ayn1 hacimde kloroform:izoamilalkol (24:1)

eklenip, karigtirilarak ayni sekilde santriflyj edilir ve {ist faz temiz tiipe alinir.
25. 1/9 oraninda 3.3 M sodyum asetat ve 2 hacim EtOH eklenir.

26. En az 2 saat -20°C de bekletilir (tercihen gece boyu bekletilir).

Besinci giin

27.10000xg de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir. Pellet RNA' dir.

28. Pellet 500ul1 (iki 6rnek birlestirilmisse 1 ml) saf EtOH ile yikanir.

29. 10000xg de 4°C’de 30 dk santrifuj edilir.

30. Alkol uzaklastirilir ve pellet yaklasik 1 saat kurumaya birakilir. 500ul DEPC ile

muamele edilmis suda ¢ozdiiriiliir.
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31. 65°C su banyosunda 8 dk pelletin tamamen ¢dziinmesi icin bekletilir. Sonra ependorf

tipe (1.5ml) transfer edilir.
3.5.1. RNA’nin temizlenmesi

Izole edilen RNA’lar Rneasy Mini protokol Kiti ile asagida yer alan metota gore piirifiye

edilmistir.

1. 10pul f-mercaptoethanol 1 ml RLT ile karistirilir (1 ay siire ile stabildir).
2. 50-70 ng RNA alinir ve Rnase free su ile hacim 100 pl’ye tamamlanir.
3. Uzerine 350 pl RLT eklenir ve pipetle karigtirlir.

4. Uzerine 250 pl saf EtOH eklenir ve pipetle karigtirlir.

5. Yaklagik 700 pl karisim 2 ml tiip igerisine yerlestirilen pembe RNeasy kolonuna

aktarilir.
6. 15 sn 10.000 rpm’de santrifiyj edilir (alt siiziintii atilir).

7. Kolona 500 pl RPE eklenir, 15 sn 10.000 rpm’de santrifiij edilir (alt siiziintii atilir)-

yikama asamasi.

8. Kolona 500 ul RPE eklenir, 2 dk maksimum hizda santrifiij edilir (alt siiziinti atilir)-

kurutma asamas.
9. Kolon yeni bir 2 ml tiipe alinir ve maksimum hizda 1 dk santrifiij edilir.

10. Kolon 1.5 ml tiipe yerlestirilir, tizerine 30-50ul RNase free su kolon membranina

eklenir ve 1 dk 10.000 rpm’de santrifiij edilir (iki defa uygulanir).

RNA elektroforezi

izole edilen RNA 6rnekleri purifikasyon dncesi ve purifikasyon sonrasi 5x loading buffer
ile kanstirtlip 3-5 dk 65°C bekletildikten sonra buz iizerine alinir ve % 1.2’lik FA’da
asagida igerigi verilen 1x FA bufferda 70-80 volt da 1 saat yuratalir.
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Formaldehit agaroz (FA) jel hazirlig:

10x FA gel 1x FA buffer 5x loading buffer
buffer
200mM MOPS 100 ml 10x FA gel buffer 1.6l saturated bromofenol blue

50mM sodyum 20 ml 37% formaldehit (12.3 M)  8ul 500mM EDTA pH 8.0
asetat
10mM EDTA 20 ml 37% formaldehit(12.3 M)  72ul 37% formaldehit(12.3 M)
NaOH ile pH: 7 880 ml DEPC muamele edilmis 200 pl %2100 gliserol
su
300 pl formamid
400 pl 10x FA gel buffer
17.4 ul DEPC muamele edilmis su

3.6. Mikrodizin Uygulamalar

Mikrodizin uygulamalar1 Affymetrix GeneChip® teknolojisi kullanilarak iiretici firmanin
protokolleri dogrultusunda gerceklestirilmistir (www.affymetrix.com). Protokolde kurak
ve tuz stresi uygulanmis bitkiler ve kontrollerinden izole edilen RNA’larda giincellenen
IVT Express Labelling Kiti ile ¢ip islemleri Sekil 3.6’da gosterildigi sekilde
gerceklestirilmistir. Protokoliin her bir asamasi asagida detaylarli verildigi sekilde

uygulanmigtir.
aRNA amplifikasyon protokolu

Poly-A RNA kontrollerinin hazirlanmast

Poly-A kontrol seti, tim Okaryotik hedef isaretleme siirecini izlemek icin ekzogen pozitif
kontrol saglamak amaciyla 6zel olarak tasarlanmistir. Her oOkaryotik GeneChip® prob
array, Okaryotik drneklerde olmayan (lys, phe, thr ve dap) pek ¢ok B. subtilis geninin prob
setini icerir. Bu poly-A RNA kontrolleri in vitro olarak sentezlenir ve B. subtilis genlerinin
poliadenilat transkriptleri asamali olarak birbiri ile karigmayacak sekilde karistirilir. Poly-
A kontrol stoklari, Poly-A Control Dil Buffer ile seyreltilir ve RNA o6rneklerine asagida

Ozetlendigi gibi son konsatrasyona ulasacak sekilde direkt olarak eklenir.

Poly-A RNA Spike  Son konsantrasyon

Lys 1:100,000
Phe 1:50,000
Thr 1:25,000
Dap 1:6,667

41



GeneChip 3" IWT Express Labelling Assay-Genel Bakig

B Yaklagik zaman
Total RNA Ornegi

5'|IIIIIIIIIIA;&AAA3'

Poly-A Kontrolleri
1. Poly-A Kontrol /
llavesi ’ T(7)-Oligo(dT) Primeri

3" TTTTT — A 5'
2. First-strand / 2.25 saat
cDNA Sentezi ’

STTTTTTTTTTTAAAA 3
00000 000000TTTTT — s

3.Second-strand
cDNA Sentezi ’ 1.5 saat
5 AAAAA — mmEm 3'
L0000 000000TTTTT - m—s
Biyotinli
4. IWT/aRNA'nin ®— Riboniikleotid 4 saat
igaretlenmesi ’ / Analoglan veya

° ?TT 16 saat
3-|||||||i|i|uuuuus'
TRAAS
3 Juuuu g

299

3 uuuuu &

3. aRNA 0.75 saat
Piirifikasyonu ’

v

1. Hibridizasyon o 16 saat

Agiklama: I | I l I RNA DNA W T7 promoter @ Biotin

6. Fragmentasyon 1saat

Sekil 3.6. GeneChip 3’ IVT express labelling assay-genel akis semasi

Baslangi¢ materyali olarak 50, 100, 250 veya 500 ng RNA kullanilir. Baslangi¢ miktari
dikkate alinarak spike in kontrollerinin uygun son konsantrasyana ulagmasi ic¢in asagida
aciklandigr sekilde seri diliisyonlar1 gergeklestirilir.

Baslangi¢ RNA miktaria gore seri diliisyonlar:

Total RNA 1. Dilisyon 2. Dilisyon 3. Dilisyon 4. Dilisyon  4.Dilisyonun

miktari miktari
50 ng 1:20 1:50 1:50 1:20 2 ul
100 ng 1:20 1:50 1:50 1:10 2 ul
250 ng 1:20 1:50 1:50 1:4 2 ul
500 ng 1:20 1:50 1:50 1:2 2 ul
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100 ng total RNA igin Poli-a RNA diliisyonunun hazirlanmasi:

1. 38 ul Poly-A Control Dil Buffer’ina, Poly-A RNA kontrol Stok’dan 2 pl eklenir
(1:20). lyice karistirilir ve kisaca santrifiij edilir.

2. 98 ul Poly-A Control Dil Buffer’ina, ilk diliisyondan 2 ul eklenir (1:50). lyice
kanistirilir ve kisaca santrifiij edilir.

3. 98 pl Poly-A Control Dil Buffer’ma, ikinci diliisyondan 2 ul eklenir (1:50). lyice
kanistirilir ve kisaca santrifiij edilir.

4. 18 ul Poly-A Control Dil Buffer’ina, iigiincii diliisyondan 2 pl eklenir (1:10). lyice
karigtirilir ve kisaca santrifiij edilir.

5. Ddorduncu dilisyondan 2 ul, 100ng total RNA’ya eklenir.

Total RNA/Poly-A kontrol karisiminin hazirlanmasi:

Icerik Hacim
Total RNA 6rnegi (50-500nQ) Degisken
Seyreltilmis poly-A RNA Kontrolleri (4. 2 ul
dilusyon)

Nkleaz icermeyen su Degisken
Toplam Hacim 5ul

First strand cDNA sentezi igin revers transkripsiyon
First Strand Master karigiminin hazirlanmast:

Icerik Hacim
First-Strand Buffer Mix 4 pl
First-Strand Enzim Mix 1 pl
Toplam Hacim 5ul

Hazirlanan 5 pl First-strand master karisimi, 500 rpm’de vortekslenir ve kisaca (~ 5
saniye) santrifuj edilerek, Total RNA/Poly-a Kontrol karistmina eklenir son hacim 10
ul’ye tamamlanir. Termal cycler’da 42°C’de 2 saat inkiibe edilir. Inkiibasyondan sonra
ornekler kisaca (~ 5 saniye) santrifiij edilerek buza alinir ve hemen Second-Strand cDNA

sentezi agamasina gegilir.
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Second strand cDNA sentezi
Second strand karigiminin hazirlanmas:

Icerik Hacim

Nikleaz icermeyen su 13 ul
Second-Strand Buffer Mix 5 pl
Second -Strand Enzim Mix 2 ul
Toplam Hacim 20 ul

Hazirlanan 20 pl Second Strand Master karigimi, nazik bir sekilde vortekslenir ve kisaca (~
5 saniye) santrifilj edilerek, 10 pl cDNA &rnegine eklenir. Iyice karisana kadar 500 rpm’de
vortekslenir ve kisaca (~ 5 saniye) santrifiij edilerek termal cycler’da 16 °C’de 1 saat ve 65
°C’de 10 dakika inkiibe edilir. Inkiibasyondan sonra érnekler kisaca (~ 5 saniye) santrifiij
edilirek buza alinir ve hemen IVT (In Vitro Transkripsiyon) asamasina gegilir veya -20

°C’de saklanabilir.
Isaretli aRNA’nin in-vitro transkripsiyonu

IVT karisiminin hazirlanmasi:

Icerik Hacim
IVT Biotin Label 4 ul
IVT Labelling Buffer 20 pl
IVT Enzyme Mix 6 ul
Toplam Hacim 30

Hazirlanan 30 pl IVT Master karisimi, 500 rpm’de vortekslenir ve kisaca (~5 saniye)
santrifiij edilerek, ¢ift zincirli cDNA &rnegine eklenir. lyice karigana kadar 500 rpm’de
vortekslenir ve kisaca (~5 saniye) santriflij edilerek termal cycler’da 40 °C’de baslangiC
miktar1 dikkate alinarak 4 - 16 saat inkube edilir. 50 - 250 ng baslangic RNA miktar1 igin
16 saat, 100 ila 500 ng baslangic RNA miktar1 icin 4 saat inkiibe edilir. Inkiibasyon
sonrasinda aRNA kisa siireligine buza alinir ve hemen aRNA piirifikasyonu asamasina

gecilir veya -20 °C’de (1 gece sire ile) saklanir.
aRNA purifikasyonu

aRNA piirifikasyonuna baglamadan 6nce 50 pl (her 50 pl igin %10 fazlasi eklenir) aRNA

Eliition Solusyonu 1s1 blogunda 50-60 °C’de en az 10 dakika 6n 1sitmaya tabi tutulur.
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1.

aRNA binding karisiminin hazirlanmasi

Icerik Hacim

RNA Binding Beads* 10 pl
RNA Binding Buffer 50 pl

*RNA Binding Beads karisimi1 hazirlanmadan once homojen bir hal alana kadar iyice
vortekslenir.

Hazirlanan aRNA Binding karistmi1 homojen bir hal alana kadar iyice vortekslenir.

2.

aRNA ornekleri U-bottom platelere transfer edilir ve hazirlanan 60 pl aRNA Binding
karisimi 6rneklere eklenir ve pipetaj yapilarak karistirilir (Sekil 3.7).

%1001k 120 ul etanol 6rnege eklenir ve pipetaj yapilarak karistirilir. 500 rpm’de 3 dk
vortekslenir.

Plate, manyetik standa yerlestirilir ve 5 dk beklenir. Bu siire icinde aRNA 6rneklerinin
bagli oldugu manyetik beadler manyetik stand tarafindan tutulur. Manyetik beadler
tamamen tutulduktan sonra karisim transparant bir hal alir ve RNA Binding Beadler
manyetik standa miknatisa karsi pellet formununa doniisir. Manyetik beadleri
bozmadan dikkatli bir sekilde supernatant atilir ve plate manyetik standden ¢ikartilir.
100 ul aRNA wash solusyonu eklenir ve 800 rpm’de 1 dk vortekslenir. Plate
manyetik standa yerlestirilir ve 5 dk beklenir. 5 dk sonunda siipernetant atilir ve bu
agsama 2. kez tekrarlanir.

Beadlerden alkolii uzaklastirmak i¢in plate 1200 rpm’de 1 dk vortekslenerek beadler
kurutulur.

50 ul onceden 1sitilmis (50-60 °C) aRNA Elution solusyonu ornege eklenir. 3 dk
vortekslenir. RNA binding beadslerin tamamen ¢oziindiiglinden emin olduktan sonra
plate manyetik standa yerlestirilir ve 5 dk beklenir.

5 dk sonunda aRNA igeren slipernatant temiz tlipe transfer edilir.
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Sekil 3.7. aRNA piirifikasyonuna ait 6rnek gortntiler (www. affymetix.com)
Isaretli aRNA’nn fragmentasyonu

Cip formatina gére aRNA fragmentasyon reaksiyonu:

Icerik 100 Format(Midi)
aRNA 12 pg (1 -23.6 ul)
5x Fragmentasyon buffer 6.4 ul

Nkleaz icermeyen su Degisken

Toplam Hacim 30

Reaksiyon termal cycler’da 94 °C’de 35 dk inkiibe edilir. Inkiibasyondan sonra hemen
buza konulur. Kontrol amach %1°lik agaroz jelde yiiriitiiliir. Fragmente edilen aRNA,
hibridizasyon agsamasina kadar -20 °C’de (veya -70 °C’de uzun sureli saklamalarda)

tutulur.
Hedef hibridizasyonu

Fragmente edilen aRNA Ornekleri array formatina uygun miktarda alinarak hibridizasyon

kokteyli hazirlanir.
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1. Hibridizasyon kokteylinin hazirlanmasi (Tek Prob array’i i¢in)

Icerik Array Formati Son Konsantrasyon
100 format(midi)

Fragmente edilmis ve isratlenmis aRNA 12 g 0.05 pg/ pl

Kontrol Oligonikleotid B2 kontrol (3nM) 3.3 pl 50pmol

20X Okaryotik Hibridizasyonkontroller 10 pl 1.5, 5, 25 ve 10pM

(bioB, bioC, bioD, cre)

2X Hibridizasyon mix 100 pl 1X

DMSO 20 pl 10%

Nukleaz icermeyen su 40 pl

Toplam hacim 200 pl

2. Kullanmadan hemen 6nce prob array oda sicakligina getirilir.

3. Hibridizasyon kokteyli 99°C’de 5 dakika 1s1 blogunda 1s1tilir.

4. Bu esnada prob array uygun hacimde (100 format ic¢in-130 pl) Prehibridizasyon
karisimi ile septalardan doldurulur ve hibridizasyon firminda 45°C’de 10 dk 60rpm’de
donerek inkibe edilir.

Plastic cartridge _
Front
Probe array on :
glass substrate
GeneChip® Prob Array

5. 99°C’de 1sitilan hibridizasyon kokteyli 45°C’de 1s1 bloguna transfer edilir ve 5 dk
bekletilir.

6. 5 dakikanin sonunda hibridizasyon kokteyli maksimum rpm de 5 dk santrifdj edilir.

7. Prob array kartusundan Prehibridizasyon karigimi ¢ekilir ve uygun hacimdeki (100

format i¢in -130 pl) hibridizasyon kokteyli doldurulur.

8. Prob array’i hibridizasyon firinina yerlestirilir, 45 °C’de 60 rpm’de 16 saat hibridize

edilir.

Prob array ytkama ve boyama

16 saatlik hibridizasyon sireci sonunda, array’den hibridizasyon kokteyli ¢ekilerek yerine

Wash Buffer (A) doldurulur. Asagida igerigi verilen boyama maddeleri kullanilarak

boyama islemleri ve Wash Buffer (A) ve Wash Buffer (B) ile yikama islemleri

gerceklestirilir. Yikama bitiminde array taranarak goriintii alinir.
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Boyama maddelerinin hazirlanmast

SAPE sollsyon karigiminin hazirlanmast:

Icerik Hacim Son konsantrasyon
2X Stain Buffer 600.0 ul  1X

50 mg/mL BSA 48.0 pl 2 mg/ml

1 mg/mL Streptavidin Phycoerythrin (SAPE) 12.0 ul 10 pg/mi

Nkleaz icermeyen su 5400 il —

Toplam Hacim 1200 pl

*]yice karistirilir ve her biri 1 ve 3 boyalari igin kullanilmak iizere 600pl’lik iki miktara
bolindr.

Antikor solusyon karisiminin hazirlanmasi:

Icerik Hacim Son konsantrasyon
2X Stain Buffer 3000 ul 1X
50 mg/mL BSA 24.0 pl 2 mg/ml

10 mg/mL Kegi 1gG stok 6.0 ul 0.1 mg/mi
0.5 mg/mL biotinli antikor 3.6 pl 3 pg/mi
Nukleaz icermeyen su 266.4 pl —
Toplam 600 pl

3.7. Real Time (Es zamanh) qRT-PCR Uygulamalan

Mikroarray verilerinin validasyonu igin kullanilan Real time PCR metodu iki asamali
olarak gerceklestirilmistir. ilk basamak icin First Strand cDNA sentez kiti (Roche) ile

asagida islem basamaklari verildigi sekilde cDNA sentezi yapilmistir.

RNA-Primer karigiminin hazirlanmas:

Icerik Hacim
RNA (2 ug) Degisken
Random Hekzamer Pirmer (50pmol/ul) 1 ul

Su (PCR grade) Degisken
Toplam 13 ul

Termal cycler da 65 °C’de 10 dk denatiire edilip hemen buza alman karisima asagida
verildigi sekilde hazirlanan Revers Transkripsiyon karisimi eklenerek, belirtilen reaksiyon

kosullarinda revers transkripsiyon iglemi gergeklestirilmistir.
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Revers transkripsiyon karigiminin hazirlanmas:

Icerik Hacim  Reaksiyon
Kosullar1

Transcriptor Reverse Transcriptase Reaction buffer (5X) 4ul 25 °C 10 dk

RNase Inhitor (40 u/pl) 0.5l

DNTP mix (10 mM) 2 ul 55 °C 10 dk

Transcriptor Reverse Transcriptase Enzimi (20 u/ul) 0.5 ul

Toplam

7ul 85°C5dk

RT-PCR asamasini takip eden ikinci asama ise SYBR Green I (Roche) master Kiti

kullanilarak asagida islem basamaklari verildigi sekilde gerceklestirilmistir (Roche Light

Cycler 480).

Icerik
cDNA

Su (PCR grade)
MgCl; (25 mM)
Primer (F+R) (150 nM)

Light Cycler Fast Start DNA Master SYBR Green |

Toplam

Hacim
2 ul
11,6 pl
2.4 ul
2 ul

2 ul
18 pul

Hedef gene ait CT/CP degerlerinin normalizasyonu i¢in elF4a kontrol geni kullanilmistir.

Validasyon igin secilen primerlere ve kontrol genine ait dizi bilgileri Cizelge 3.5 de

verilmigtir.

Cizelge 3.5. Real time (es zamanli) qRT-PCR primer dizileri (5°-3’)
Gen Ileri Primer Geri Primer
Dehydrin | GCCGCTTTCATACTCAGTTCC TCCCCACCATGCATACCAG
NCED1 | CAAGCTGCAAGAGATGATCAGC | TGGAAGCAGAAGCAATCAGG
bZIP ATTGTGAATCTGAAGTGAAGCCC | AATCTTCCGGTGATGTCAAGC
NAC1 GGCTAGACCCAACCGAGCTAC CATGCATAATCCAATCGGTCTT
TIP1;2 TTTCCACCAACGGCATGAC TGCCAGAATGTTAGCACCCA
elF4a GATGTGATCCAACAGGCACAA CATGAACCCTCACACCGAGA

3.8. Verilerin Islenmesi ve Biyoinformatik Analizi

GeneChip® cipleri ileri analiz asamasma kadar belirli kalite kontrol asamalarindan

gegirilmistir. Kalite kontroliinde ilk asamay1 54 cipten elde edilen islenmemis verilerdeki

hibridize olan problara ait sinyallerin genel goriintiisii alinarak, imaj goriintiilerinin kontrol
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edilmesi olusturmustur. Bu islem i¢in “Affymetrix Command Console” programi

kullanilmistir.

Ikini asamay1 ise islenmemis verilerin ileri analizlerinin dogrulugu icin “Affymetrix
Expression Console” programi kullanilarak “MASS5 algoritmasi” ile yapilan analiz
sonucunda her bir 6rnek ic¢in kalite kontrol degerlerinin alinmasi olusturmustur. “RMA
algoritmast (Robust Multichip Analysis - 10g2)” ile her bir veri i¢in aliman “Intensity”
degerleri tespit edilerek ve anormal olanlarin ¢ikarilmasi igin yapilan bu analiz ile veriler

normalize edilmistir.

Son olarak her bir ¢ip icin hibridizasyon kontrollerinde, arraydeki kontrol BioB, BioC,
BioD, Cre oligolarin degerleri (BioB<BioC<BioD<Cre) ve GAPDH, beta-actin
houskeeping genlerinin 3'-5' oranlar1 Affymetrix protokol verileri dikkate alinarak

karsilastirilmistir.

Kalite kontrolleri gerceklestirilen veriler kullanilarak “.CEL dosyalar1” ileri analize
gidilmistir. “Partek Genomics Suite’” analiz programi kullanilarak istatistiksel analizler
yapilmistir. “RMA algoritmas1” (lrizarry et al. 2003) kullanilarak varyans analizi
(ANOVA, p<0.05 - p<0.01) ile grup i¢i ve gruplar arasi ifade farkliliklar1 belirlenmistir.
Benjamini and Hochberg FDR (False Discovery Rate-yanlis bulma orani) goklu testi p
degeri diizeltmelerine gore gergeklestirilmis (Benjamini and Hochberg 1995), 2 kat ve

tizeri (fold change=2) ifadesi artan ve ifadesi azalan tiim genler tespit edilmistir.

Gen ifadesi farkliliklarina gore olusturulan ve gruplarin gorsel olarak belirlendigi PCA
Scatter Plot (Principal Component Analysis) grafikleri ile ortak ve bitkiye/strese 6zgl olan
genlerin sayisal olarak gosterildigi Venn semalar1 olusturulmustur. Farkli sekilde ifade
olmus mRNA seviyelerinin hesaplandigi ve buna uygun olarak da gruplar arasi ifade
farkliliklarinin - gorsel olarak tespit edilebildigi hiyerarsik gruplandirma grafikleri

(Hiearchical Cluster - Heatmap) olusturulmustur.

[fadesi degisen prob setlerinin tanimlanmis veya tahmini gen bilgileri, aksesyon numaralari
ve dizi bilgileri ile aym genin farkli bitkilerdeki benzerlikleri NetAffyx™ analiz merkezi
(Affymetrix) ve PLEXdb (Plant Expression Database-http://plexdb.org) kullanilarak tespit

edilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI
4.1. Stres Uygulamalari
4.1.1. Su noksanhg ve tuz stresi uygulamalari

Su noksanligi seklinde gerceklestirilen kuraklik stresi ve artirilarak uygulanan tuz stresi
(120mM NaCl) yaprak su potansiyelini azaltmis ancak bu siiredeki stres uygulamalar
bitkilerin 6liimiine neden olmamistir (Sekil 4.1 a-b-c, Sekil 4.2 a-b-c). Bitkilerde tuzun
neden oldugu Ca*? hasarini engellemek icin (Cramer et al. 1986, Reid and Smith 2000) tuz

soliisyonuna 1/10 oraninda CaCl; eklenmistir.

[ 0.gin_ ' . . IXT

Sekil 4.1.a. 41B bitkilerinde kuraklik stresi goriintiileri

™ ARELE e el

Sekil 4.1.b. SBB b

itkilerinde kuraklik stresi goriintiileri
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Sekil 4.2.b. 5BB bitkilerinde tuz stresi goriintuleri
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Sekil 4.2.c. Cabernet Sauvignon bitkilerinde tuz stresi gortntuleri

4.1.2. Stresin fizyolojik olarak (MPa) belirlenmesi

Yaprak su potansiyeli 6l¢iim degerleri kurak ve tuz stresi uygulanan bitkilerde kontrole

gore Onemli Olglide farklilik gostermistir. Kuraklik stresinde 41B ve 5SBB bitkileri ilk bes

giinde birbirleri ile benzer degerler verirken (Sekil 4.3), tuz stresi uygulamalarinda CS ve

41B bitkileri birbiri ile besince giinde benzer su potansiyeli degeri vermistir. Uygulama

stiresince kontrol bitkilerinin degerleri ise 0.2-0.4 MPa degerleri arasinda degismistir

(Sekil 4.4).
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Sekil 4.3. Cesit ve anaglarda kurak stresi yaprak su potansiyeli 6l¢iimii (MPa)
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Sekil 4.4. Cesit ve anaclarda tuz stresi yaprak su potansiyeli 6l¢iimii (MPa)
4.2. Niikleik Asit izolasyonu
4.2.1. RNA izolasyonu, miktar ve kalite tayini

Izole edilen ve piirifikasyonlar1 (temizlenen) gergeklestirilen RNA Ornekleri % 1,2’lik
denatire formaldehit agarozda yiiriitiilerek (Sekil 4.5), Nanodrop ND 1000 cihazi ile

spektrofotometre dlcumleri (Cizelge 4.1) gergeklestirilmistir.
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Sekil 4.5. Cesit ve anaclara ait RNA’larin formaldehit agaroz jel (% 1.2 ) goriintiisii
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Cizelge 4.1. Cesit ve anaglara ait RNA’larin spektofotometrik Slgiimleri (Nanodrop ND
1000)

Genotip: Cabernet Sauvignon
RNA ng/ul A260 A280 | 260/280 | 260/230
No
1| 217091 | 54,273 24,594 2,21 2,14
2168,60 | 54,270 | 24,300 2,11 2,32
2172,50 | 54,550 | 24,650 2,20 2,32
2 955,75 | 23,894 | 10,702 2,23 2,28
952,63 | 23,066 | 10,357 2,23 2,36
958,89 | 23,047 | 10,363 2,22 2,36
3| 1036,25| 25,906 | 11,608 2,23 2,32
1031,88 | 25,275 | 11,337 2,23 2,38
1030,10 | 25,430 | 11,412 2,23 2,38
4| 1654,09| 41,352 | 18,661 2,22 2,37
1653,23 | 41,081 | 18,094 2,22 2,36
1656,33 | 41,250 | 18,055 2,23 2,37
5| 1494,11| 37,353 16,757 2,23 2,37
1490,22 | 37,350 | 16,584 2,22 2,38
149255 | 37,850 | 16,555 2,23 2,37
6| 1556,40 | 38,910 | 17,529 2,22 2,37
1555,20 | 38,920 | 17,850 2,20 2,38
1554,22 | 38,544 17,521 2,22 2,37
7 912,85 | 22,821 | 10,205 2,24 2,37
928,24 | 23,206 | 10,435 2,22 2,36
944,29 | 23,607 | 10,652 2,22 2,28
8 922,63 | 23,066 | 10,357 2,23 2,36
921,89 | 23,047 | 10,363 2,22 2,36
908,13 | 22,703 | 10,238 2,22 2,36
9 885,52 | 22,138 9,870 2,24 2,35
876,03 | 21,901 9,842 2,23 2,34
880,73 | 22,018 9,860 2,23 2,36
10| 1482,44 | 37,061 | 16,458 2,21 2,12
1483,68 | 37,210 | 16,554 2,20 2,10
1480,20 | 37,666 | 16,850 2,20 2,12
11| 1272,38 | 31,809 | 14,336 2,22 2,32
1270,22 | 31,521 | 14,238 2,20 2,30
1272,36 | 31,897 | 14,564 2,20 2,32
12 | 152554 | 38,138 | 17,192 2,22 2,31
152424 | 38,254 | 17,200 2,20 2,32
1524,33 | 38,225 | 17,198 2,22 2,31
13| 124945 | 31,236 | 13,966 2,24 2,39
1254,37 | 31,359 | 14,008 2,24 2,39
1242,10 | 31,053 | 13,922 2,23 2,38
14| 1189,05| 29,726 | 13,330 2,23 2,34
1242,71 | 31,068 | 13,911 2,23 2,34
1219,98 | 30,499 | 13,690 2,23 2,34
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15| 125450 | 31,363 | 14,043 2,23 2,39
1254,14 | 31,354 14,031 2,23 2,39
1262,74 | 31,569 | 14,150 2,23 2,38

16 | 1603,23 | 40,081 | 18,094 2,22 2,36
1602,54 | 40,201 | 18,020 2,22 2,35
1604,55 | 40,100 | 18,541 2,22 2,36

17 | 1361,50 | 34,038 | 15,339 2,22 2,11
1360,20 | 34,510 | 15,256 2,23 2,12
1360,35 | 34,252 | 15,656 2,23 2,12

18 | 1327,91| 33,198 | 14,933 2,22 2,27
1325,66 | 33,200 | 14,988 2,23 2,27
1327,52 | 33,250 | 14,970 2,23 2,28

Genotip: 5BB

RNA ng/ul A260 A280 | 260/280 | 260/230

No

19 984,78 | 24,619 | 11,018 2,23 2,28
899,87 | 22,497 | 10,039 2,24 2,28
910,37 | 22,759 | 10,166 2,24 2,28

20 970,93 | 24,273 | 10,866 2,23 1,36
94539 | 24,135 | 10,532 2,22 1,28
970,23 | 24,256 | 10,884 2,23 1,35

21| 1064,77 | 26,619 | 12,022 2,21 2,26
1028,01 | 25,700 | 11,630 2,21 2,25
1001,24 | 25,031 | 11,280 2,22 2,29

22| 112538 | 28,135| 12,641 2,23 1,98
113545 | 28,386 | 12,785 2,22 1,99
1072,43 | 26,811 | 12,025 2,23 1,97

23 821,57 | 20,539 9,251 2,22 2,33
811,63 | 20,291 9,105 2,23 2,32
813,31 | 20,333 9,154 2,22 2,31

24 | 1752,37 | 40,809 | 18,493 2,21 2,27
1778,16 | 40,954 | 19,934 2,21 2,27
1749,82 | 40,745 18,525 2,2 2,27

25| 147187 | 37,797 | 18,458 2,16 2,24
1470,13 | 37,753 18,461 2,15 2,24
1563,92 | 38,098 | 17,367 2,21 2,19

26 | 1565,04 | 38,126 | 17,291 2,25 2,26
1568,72 | 38,218 | 17,402 2,22 2,25
1570,72 | 37,218 | 17,405 2,23 2,22

27 | 144046 | 37,011 | 18,103 2,16 2,25
1439,60 37,99 | 18,079 2,16 2,27
1437,72 | 37,943 | 18,085 2,15 2,25

28 | 1108,16 | 25,704 | 11,220 2,22 1,85
1105,25 | 25,631 | 11,187 2,22 1,86
1102,06 | 25,551 11,154 2,21 1,83

29 908,34 | 22,708 | 10,156 2,24 2,32
959,35 | 22,984 | 10,624 2,2 2,28
956,07 | 22,402 | 10,384 2,22 2,28
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30| 1449,86 | 35,246 | 15,164 2,18 2,24
1383,67 | 34,592 | 14,412 2,17 2,23
133598 | 34,399 | 14,854 2,18 2,23

31| 101945 | 25486 | 11,441 2,23 2,38
1011,89 | 25,275 11,337 2,23 2,38
1017,19 | 25,430 | 11,412 2,23 2,38

32| 163152 | 40,788 | 18,118 2,22 2,33
1629,06 | 40,727 | 18,102 2,21 2,34
1622,83 | 40,571 | 18,981 2,23 2,34

33| 124521 | 31,130 | 13,931 2,23 2,36
1229,36 | 30,734 | 13,841 2,22 2,34
1240,17 | 31,004 | 13,995 2,22 2,36

34| 1710,68 | 41,767 | 18,201 2,17 2,38
1710,68 | 41,767 18,165 2,18 2,38
1709,47 | 41,737 | 18,163 2,17 2,38

35| 1358,05| 31,951 | 14,173 2,15 2,27
1360,77 | 31,019 | 14,194 2,15 2,3
1363,85 | 31,096 14,28 2,13 2,27

36| 1177,35| 25,434 11,057 2,16 2,11
1179,18 | 25,479 | 11,066 2,17 2,08
1176,69 | 25,417 11,043 2,16 2,1

Genotip: 41B

RNA ng/ul A260 A280 | 260/280 | 260/230

No

37| 1657,92 | 40,448 | 18,413 2,22 2,32
1636,72 | 40,918 | 18,159 2,22 2,29
1670,59 | 40,765 | 18,512 2,23 2,32

38| 1853,65| 42,325 | 18,563 2,23 2,34
1858,26 | 42,456 | 18,671 2,22 2,3
1855,46 | 42,387 | 18,581 2,23 2,33

39| 1587,61| 38,690 | 17,599 2,23 0,97
1583,07 | 38,577 | 17,536 2,23 0,96
1590,38 | 38,760 | 17,678 2,21 0,93

40 | 1481,83| 37,046 | 17,601 2,15 2,29
1488,74 | 37,219 17,741 2,14 2,29
1484,61 | 37,115 | 17,633 2,15 2,29

41| 105523 | 26,375 | 12,180 2,17 2,34
1043,31 | 26,083 | 12,094 2,16 2,34
1021,42 | 25,536 | 11,901 2,15 2,32

42 | 1654,24 | 40,356 | 18,629 2,14 2,31
1655,64 | 40,391 | 18,673 2,14 2,33
1643,85 | 40,096 | 18,494 2,15 2,32

43| 1524,15| 38,104 | 17,961 2,2 2,16
1521,08 | 38,027 | 17,866 2,22 2,17
1519,22 | 37,981 | 17,863 2,21 2,16

44| 1392,14| 36,803 | 17,511 2,17 2,27
1393,36 | 36,834 | 17,538 2,17 2,26
1403,74 | 37,094 | 17,731 2,13 2,1
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45| 1698,76 | 40,469 18,829 2,23 2,28

1705,68 | 40,642 18,904 2,23 2,3
1704,72 | 40,618 18,915 2,23 2,3
46 | 1982,80 | 49,570 23,150 2,14 2,35
1964,43 | 49,111 22,827 2,15 2,37

1966,04 | 49,151 22,957 2,14 2,35
47| 1060,02 | 26,501 12,359 2,14 2,32
1048,40 | 26,210 12,191 2,15 2,34
1035,93 | 25,898 12,003 2,16 2,34
48 | 956,420 | 23,910 11,116 2,15 2,33
985,050 | 24,625 11,460 2,15 2,32
958,590 | 23,965 11,099 2,16 2,34
49 | 1253,53 | 31,338 14,071 2,23 2,37
1240,19 | 31,005 13,945 2,22 2,36
1257,47 | 31,437 14,082 2,23 2,38
50| 1168,40 | 29,210 13,118 2,23 2,31

1170,84 | 29,271 13,128 2,23 2,31
1171,79 | 29,295 13,193 2,22 2,28
51| 101535 | 25,384 11,425 2,22 2,34

993,890 | 24,847 11,175 2,22 2,33
996,290 | 24,907 11,439 2,18 1,96
52| 1921,63| 48,041 22,377 2,15 2,36
1941,30 | 48,532 22,691 2,14 2,36
1935,45 | 48,386 22,645 2,14 2,34
53| 1790,91 | 40,773 18,196 2,15 2,29

1790,09 | 40,752 18,212 2,14 2,29
1781,93 | 40,548 18,158 2,13 2,27
54| 1666,30 | 40,657 18,745 2,15 1,9
1674,12 | 40,850 18,895 2,13 191
1665,68 | 40,642 18,788 2,14 1,9

RNA orneklerinin kalite kontrolleri ayrica mikroarray uygulamasi oncesi Bioanalyzer
(Agilent 2100) cihaz1 kullanilarak analiz edilmis orneklere ait Bioanalyzer goriintiileri

Sekil 4.6 (a-b-c)’de sunulmustur.
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Overall Results for sample 2 : 20
RMA Aresa: 36915 RNA Integrity Number (RIN): 86 (B.02.08)
RNA Concentration: 1,848 ng/ul Result Flagging Color: ]
rRNA Ratio [28s / 18s]: 20 Result Flagging Label RIN: 8.60
Fragment table for sample 2 : 20
Name Start Size [nt] End Size [nt] Area % of total Area
185 1,679 1,978 693.4 1.8
285 2,939 3,583 1,360.3 36.8

Sekil 4.6.a.RNA analiz 6rnek goruntiisu (Agilent 2100 bioanalyzer) (20 no.lu 6rnek)
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Sekil 4.6.b. RNA orneklerine ait jel goriintiileri (Agilent 2100 bioanalyzer)
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Sekil 4.6.c. Cesit ve anaclara ait RNA’larin goriintiileri (Agilent 2100 bioanalyzer)
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4.3. Mikrodizin Kalite Kontrol Analizleri ve Gen Ifadesi Validasyonu
4.3.1. Kalite kontrol analizleri

Mikrodizin analizleri sonucunda ¢ip hibridizasyonlar1 yiiksek kalitede bulunmustur. 54
array de ham PM (perfect match) dagilimlarinda herhangi bir problemle karsilagilmamistir.
Her bir prob setinin 3’ ve 5’ ucu arasindaki RNA degradasyon durumu ‘‘Affymetrix
Expression Console’’ programi kullanilarak degerlendirilmis, RNA o6rneklerinin islemler
siresince biitiinligiinii korudugu bu program araciligi ile goriilmiistiir. Giiriilti degerleri
RawQ seviyesinde ol¢iilerek, 0.56 ile 1,35 arasinda ve ortalama 1.09, standart sapmasi 0.10
bulunmustur. Cip i¢inde yer alan housekeeping gen kontrolleri GADPH ve aktin oranlari
Affymetrix kilavuzunda belirtildigi gibi 3’ten kiiciik bulunmustur. Hibridizasyon oranlari

(present call rate) % 50 - 64 arasinda ve ortalama % 60 bulunmustur.

Biyolojik tekrarlar arasindaki korelasyon (Iki stres kosulunda CS, 5BB, 41B
genotiplerinde) icin genel ekspresyon farkliliklarina gore olusturulan ve gruplarin gorsel
olarak belirlendigi PCA Scatter Plot (Principal Component Analysis) grafiklerinden elde
edilen veriler degerlendirilmis ve stres uygulama sonuglar1 birbiri ile uyumlu bulunmustur
(Sekil 4.7 a-b-c). Stresle degisen ifade farkliliklarinin gorsel olarak tespit edilebildigi
hiyerarsik gruplandirma grafikleri (Hiearchical Cluster - Heatmap) PCA ile uyumlu olarak
gentotiplerde stresle farkli transkriptomlarin etkilendigini gostermistir (Ek 1-2-3).

Sekil 4.7.a. Cabernet Sauvignon c¢esidine ait Principal Component Analysis (PCA)
goruntisu
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Sekil 4.7.b. 5BB anacina ait Principal Component Analysis (PCA) goruntisi
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Sekil 4.7.c. 41B anacina ait Principal Component Analysis (PCA) goruntusi
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4.3.2. Real time (es zamanh) qRT-PCR ile verilerin validasyonu

Mikrodizin analizleri sonucu elde edilen verilerin validasyonu igin dehidrin, NAC1,
NCED1, bZIP ve akuaporin TIP 1;2 genleri secilerek kantitatif real-time (QRT-PCR) ile
valide (dogrulanmasi) edilmistir. Mikroarray sonuglarina gore segilen bu genlerin ifade
diizeyleri her 3 bitkide ve 2 stres kosulunda kontrole gore farkli bulunmustur (p<0.05
ANOVA-BH). Bu genlerin p<0.01 degerinde de ifade diizeyleri anlamli bulunmustur.
Validasyon icin ifadeleri artan transkriptlerden NAC1, dehidrin, NCED1, bZIP ifadesi
azalan transkriptlerden ise akuaporin TIP 1;2 se¢ilmis ve bunlarin qRT-PCR ile validasyon
sonuglart GeneChip array sonuglari ile karsilastinnlmistir (Sekil 4.8 a-b). Validasyon

sonuclar1 mikrodizin sonuglari ile uyumlu bulunmustur.
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Sekil 4.8.a. Kuraklik GeneChip® mikrodizin ifade verilerinin Real time (es zamanli) qRT-
PCR ile validasyonu
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Sekil 4.8.b. Tuz GeneChip® mikrodizin ifade verilerinin Real time (es zamanli) qRT-PCR

ile validasyonu
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4.4. Stres-Genotip Transkript Analiz Iliskilendirmeleri
4.4.1. Stresle ifadesi degisen transkriptlerin orani

ANOVA analizlerinde (Benjamini-Hochberg (BH) ANOVA) iki stres kosulu arasindaki
farkliliklar temel alinarak F-istatistik (p<0.05) degerinde yaklasik 8769 gen belirlenmistir.
p<0.01 durumunda ise bu genlerin sayist 8328 olarak belirlenmistir. Degisim gosteren
transkript sayisi en fazla SBB (3342) anacinda tespit edilirken, bunu sirasiyla CS (3289) ve
41B (1697) anaglar1 izlemistir. Kuraklik stresinde degisen toplam transkript sayis1 5986
olup 2675 olarak en fazla CS’de, tuzluluk stresinde ise degisen toplam transkript sayisi
2342 olup en fazla 1202 olarak 5BB’de tespit edilmistir. Her {i¢ bitkide de kuraklikla
ifadesi degisen transkript sayisi tuzla ifadesi degisen transkript sayisina gére onemli dlgiide

(p<0.01) farkli bulunmustur (Cizelge 4.2).

Cizelge 4.2. Stres uygulamalart ile ifadesi degisen gen sayisi (BH-ANOVA, p<0.01)

CS 5BB |41B Toplam
Tuz-Kontrol 614 1202 | 526 2342
Kurak-Kontrol | 2675 |2140 | 1171 | 5986
Tuz-Kurak 1967 | 426 407 2800
Toplam 3289 | 3342 | 1697

4.4.2. Stresle ifadesi degisen transkriptlerin karsilastirilmasi

Kurak ve tuz stresi uygulamalari ile CS, 5BB ve 41B bitkilerinde ¢ok sayida genin ifade
seviyelerinde artan/azalan derecelerde farklilik goriilmiistir (p<0.01). Uygulanan bu
stresler ¢esit ve anaclarda genotipe 6zgii transkript ifadesini etkilemekle birlikte her Gg
genotipte de etkilenen ¢ok sayida transkript stresler arasinda ortak bulunmustur. Venn
diagrami analizlerine gore, bu iki stres uygulamasi ile CS’da 507 (% 18,2), 41B’de 414 (%
32,2) ve 5BB’de ise 1125 (% 50,7) gen hem kurak hem de tuz stresinde ortak ifade
olmustur. Bununla birlikte tuz stresine 6zgii olan transkript sayisi ii¢ genotipte de kuraklik

stresine 6zgii olanlara gore diisiik bulunmustur (Sekil 4.9).
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CS

107 507 2168

TUZ (614) KURAK (2675)
5BB 41B
112 414 757 77 1125 1015
TUZ (5286) KURAK (1171)  TUZ (1202) KURAK (2140)

Sekil 4.9. Stresle ¢esit ve anaglarda degisen toplam transkript sayis1 (BH-ANOVA,
p<0.01)

Kurak ve tuz stresi genotip bazinda karsilagtirildiginda ise; her ii¢ genotipte ortak ifade
olan transkript sayisi1 kuraklik stresinde 1034 (%34,2), tuz stresinde ise 243 (%13,4) olarak
bulunmustur (Sekil 4.10). CS’de 586 (%19.4), 5SBB ve 41B’de ise sirastyla 402 (%13,3) ve
35 (%]1,1) adet transkript kuraklik stresinde genotipe 6zgii bulunmustur. Benzer sekilde CS
cesidinde 270 (%14,9), SBB ve 41B’de ise sirastyla 781 (%43,2) ve 60 (%3,3) transkript

tuzluluk stresinde gesit ve anaglara 6zgii bulunmustur (Sekil 4.10).

Kurak Tuz
CS (2509) CS (703)
586 270
839 50 177 13
1034 243
402 781
73 89 262 60
5BB (2348) 41B (1192) 5BB (1463) 41B (578)

Sekil 4.10. Stresle degisen transkriptlerin gesit ve anag¢ diizeyinde karsilastiriimasi (BH-
ANOVA, p<0.01)
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Venn gruplamalarindan, cesitte ifadesi degisen ancak anaclarda degismeyen kurak-tuz
stresi iligkili toplam 856 transkript belirlenmistir. Bunlardan 584’1 kuraklik stresine, 270’1
tuz stresine 6zgl bulunurken, 117 transkriptin ise hem kurak hem de tuzda ifade oldugu
ancak kurak ve tuz stresindeki ifade katsayilarimin degistigi goriilmistiir (Cizelge 4.3).
Ceside 0zgili bulunan bu transkriptlerden 310 adedinin kuraklik stresi ile ifadesi artarken,
276 adedinin ifadesi azalmistir (EK 4). Tuz stresi ile ise 177 adedinin ifadesi artmus,
93’iiniin ise ifadesi azalmistir (EK 5). Bu transkriptlerin gérev dagilimlarina bakildiginda
ise; metabolizma (kurak 98 adet - tuz 55 adet), siniflandirilmamis ve net siniflandirilmayan
proteinler (kurak 90 adet - tuz 40 adet), protein sentezi (kurak 31 adet - tuz 11 adet) ve
protein akibeti (protein katlanmasi, modifikasyonu ve yonlendirilmesinde) (kurak 39 adet -
tuz 13 adet), hiicrenin savunulmasi ve kurtarilmasi (=strese cevap) (kurak 37 adet - tuz

20adet), transkripsiyon (kurak 24 adet - tuz 11 adet) seklinde gruplandigi saptanmustir.
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Cizelge 4.3. Kurak-tuz stresinde ortak ifade olan Cabernet Sauvignon transkriptleri

BLASTX uyumu (UniProt veritabani)

' Tammlamanm ait Fonksiyonel KURAK | TUZ
Probe Set ID | Uniprot En uygun tanimlama oldufu oreanizma Simiflandirma Kat Say1 | Kat
guorg (MIPS 2.0-FunCat) Sayl
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95) Stilben. flavonoid
1610850_at P28343 (Resveratrol synthase 1) Vitis vinifera biyoser;tezi 134.3 2.5
(Trihydroxystilbene synthase 1)
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95) Stilben. flavonoid
1609696 x_at | P28343 (Resveratrol synthase 1) Vitis vinifera biyoser;tezi 127.4 2.5
(Trihydroxystilbene synthase 1)
1619263_at | - : _ Smflandinlmamis | 533 |55
- proteinler
1618589 s at | Q9ZRC7 | Actinorizal nodulin AQNOD-GHRP | Alnus glutinosa Lipit transportu 10.7 7.5
Putative S-adenosyl-L- Diger bitki sinyal
1612552_at Q9C9WS8 | methionine:salicylic acid carboxyl Arabidopsis thaliana molekdlleri (jasmonik | 9.5 3.4
methyltransferase; 41514-39166 asit, salisilik asit vb)
1606726_s_at | - : _ Siflandinlmams 1 g 3 3.0
proteinler
1619984 at Q9ZRS1 | Amino acid carrier Ricinus communis Aminoasit transportu | 8.2 2.9
1613220_at | QISBR6 | Enod93 protein \')gfi(;'cago sativa subsp. | 7.6 3.8
Tetrasiklik ve
i . . . . pentasiklik
1621826 _at 080843 Hypothetical protein At2g45760 Arabidopsis thaliana ; . 75 2.9
triterpenlerin
biyosentezi
C-compound ve
1618058 _at Q6V7U8 | Putative anthocyanin permease Solanum lycopersicum | karbonhidrat 7.0 2.6
transportu
1620242_at | - : : Smiflandinimamis | g 7 25
- proteinler
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Galactinol synthase, isoform GolS-1

Ozmotik ve tuz

1608907_s_at | QI9XGN4 (EC 2.4.1.123) Ajuga reptans stresine cevap 5.3 3.9
Hiicre dongusiine
1606722_at | Q8SAG3 | Actin-depolymerizing factor (ADF) | Vitis vinifera baghaktin 5.2
- filamentinin yeniden ' 2.5
organizasyonu
1609632 s at | - i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 49 26
— = proteinler
Cinnamyl-alcohol dehydrogenase L L .
1615439 at P30359 (EC 1.1.1.195) (CAD) Nicotiana tabacum Lignin biyosentezi 4.6 3.4
1616954 s at | Q8ILVO Hypothetical protein Plasmodium falciparum | - 4.5 3.3
Hypothetical protein F12P21.2 . . .
1611383_at QOC757 (Hypothetical protein At1g30220) Arabidopsis thaliana Seker transportu 4.3 2.0
Lo . . Oryza sativa subsp. Protein islenmesi
1613560 _at Q6K880 Putative dipeptidyl peptidase IV japonica (proteolitik) 3.9 2.2
1616434 s at | QIM560 | Caffeic acid O-methyltransferase Vitis vinifera E_enllpropa_nmd 3.9 3.0
iyosentezi
Galactinol synthase, isoform GolS-1 . Ozmotik ve tuz
1617035 s at | QIXGN4 (EC 2.4.1.123) Ajuga reptans stresine cevap 3.9 2.7
1613763 at QILYS2 | ABC transporter-like protein Arabidopsis thaliana ABC transportirlar 3.7 2.2
1612999 at | 080890 | Putative cellulose synthase Arabidopsis thaliana | "0 1Sakkarit 36 3.6
metabolizmasi
Fosforilasyon,
. : L Oryza sativa subsp defosforilasyon 3.0
1619941 at Q69WP7 | Putative serine/threonine kinase ) . ' . ' 3.5
japonica otofosforilasyon ile
modifikasyon
1613619 at QI9SW68 | Cytochrome like protein (Fragment) | Arabidopsis thaliana Metabolizma 3.4 3.3
1610796_at | Q75PK5 | Mitogen-activated kinase kinase Lotus japonicus MAPKKK kaskad | 3.3 2.0
kinase alpha
1617226 s at | 065757 Putat!ve Pi starvation-induced Cicer arietinum besin yetersizligine 33 99
protein cevap
1617578 _at - - - Siniflandirilmamais 3.3 2.2
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proteinler

Emb|CAB83157.1 (Hypothetical

Henliz net olarak

1607353 _at Q9LVB9 orotein At5g56550) Arabidopsis thaliana s1mﬂfmd1r1lamayan 3.2 2.3
proteinler
1616107 s._at | 023553 | Putative beta-amylase (EC 3.2.1.2) | Arabidopsis thaliana | |0\ Sakkarit 3.1 2.2
degradasyonu
1610323 at Q6EJAS Clt1 Poncirus trifoliata Stres cevabi 3.0 2.5
Saimiriine herpesvirus Hentiz net olarak
1615170 s at | P25050 Collagen-like protein 5 P siiflandirilamayan 3.0 2.1
proteinler
1621072 at Q9FZ95 F3H9.12 protein Arabidopsis thaliana Nukleotit transportu 2.8 3.9
Seker, glukozid,
1619223 s at | Q9SLS2 Sucrose synthase Citrus unshiu poliol ve karboksilat 2.7 -4.2
anabolizmasi
C-bilesenlive
1616957 s at | Q6R4Q6 | Hypothetical protein Vitis riparia karbonhidrat 2.7 2.9
metabolizmasi
1609671 at Q9MBK1 | F28L1.11 protein Arabidopsis thaliana 2.7 2.4
1620928 at Q9M4S1 | H+-pyrophosphatase (EC 3.6.1.1) Vitis vinifera Iyon transportu 2.7 3.2
1610094 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 26 37
- proteinler
1607645 at P16273 Pathogen-related protein Hordeum vulgare Stres cevabi 2.6 2.4
1611555 _at Q9SS31 Calmodulin-like protein (At3g10190) | Arabidopsis thaliana i(IJStJiF n?iracﬂl sinyal 2.6 2.0
1615619_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 25 26
proteinler
Mucin-like protein . . . Stilben, flavonoid 3.4
1618256 at Q9SD04 (AT3g51450/F26013_90) Arabidopsis thaliana biyosentezi 2.5
A _TM021B04.14 protein . . . Siniflandirilmamis
1614364 at 004646 (Hypothetical protein At5g27280) Arabidopsis thaliana proteinler 2.4 2.6
Flavonol 3-O-glucosyltransferase 6 . Fenilpropanoid
1618155 at Q40288 (EC 2.4.1.91) (UDP-glucose Manihot esculenta biyosentezi 2.4 3.0
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flavonoid 3-O-glucosyltransferase 6)
(Fragment)

Polifosfoinozitol

1621178 at 065645 ATM-like protein Arabidopsis thaliana . o 2.4 2.4
aracili sinyal iletimi
1622797 at Q6UK15 | Al-induced protein Gossypium hirsutum Stres cevabi 2.4 2.1
. . Mesembryanthemum . .
1613978_at QG6UEI6 EARLY flowering 4 protein crystallinum Cicek geligimi 24 2.2
Hypothetical protein T20N10_20 . . . )
1615778_at QILXT4 (Hypothetical protein At3g58670) Arabidopsis thaliana 2.3 2.2
Hypothetical protein F22K18.110
(Hypothetical protein At4g24690; . . . ]
1612557 at Q9SB64 F22K18.110) (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana 2.3 2.0
At4924690)
1608623 s at | P92934 Amino acid permease 6 Arabidopsis thaliana Aminoasit transportu | 2.3 2.2
1620352_at 065386 F12F1.20 protein Arabidopsis thaliana 2.2 2.0
Seker, glukozid, 23
1613165 s at | QOMBD7 | L-idonate dehydrogenase Prunus persica poliol ve karboksilat | 2.2 '
anabolizmasi
1622630 s at | Q4F886 | DT-related protein g%znﬁ s;‘“"a Subsp. Metabolizma 2.2 35
1613772 s at | Q52QX8 | Cysteine protease CP1 Manihot esculenta Protein degradasyonu | 2.1 2.1
1622040_at 065757 Putat!ve Pi starvation-induced Cicer arietinum Besin yetersizligine 21 20
protein cevap
1610057 at | QBELF9 | "CIY(A)-binding protein C-terminal | o o\ ic ativus RNA baglayici 2.1 2.6
interacting protein 6
Hypothetical protein Oryza sativa subsp.
1617692 _at Q851F6 OSIJNBbBOO11H13.6 japonica Stres cevabi 2.1 34
Splicing factor, arginine/serine-rich 6 . . )
1617037_at Q13247 (Pre-mRNA splicing factor SRP55) Homo sapiens mRNA iglenmesi 2.0 2.0
1611149 at Q3Y6V1 | Cellulose synthase-like protein CsIG | Nicotiana tabacum Eg{l:;l;l:s;t 2.0 3.4
1615940 at Q8LER6 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana 2.0 2.0
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2'-hydroxy

Fenilpropanoid

1616437 _at Q9SDz2 | isoflavone/dihydroflavonol reductase | Glycine max bi . 2.0 3.6
iyosentezi
homolog (Fragment
1607019 at i i i Slnlﬂandlrllmamls 20 21
- proteinler
1607851 _at Q8L685 Pherophorin-dz1 protein precursor Xaogl;lr?:n(;?;te“ f Hiicre duvari -2.0 -2.1
1619083 at Q3HVM3 | Hypothetical protein Solanum tuberosum - -2.1 -2.1
Putative dTDP-glucose 4-6- Seker, glukozid
1614681 at | QozUYe | denhvdratase (At2g27860/F15K20.4) | o poidonsis thaliana | poliol ve karboksilat | -2.1 21
(UDP-D-apiose/UDP-D-xylose .
) . anabolizmasi
synthase) (Hypothetical protein)
1612781 at Q506K3 Squalene monooxygenase Datura inoxia tRNA sentezi -2.1 -2.5
1611086 _at Q9MBD4 | Acyltransferase homolog Petunia hybrida Embiriyonel gelisim | -2.1 -2.0
Transmembran
Putative receptor protein kinase . . . reseptor i i
1608969_at P43298 TMK1 precursor (EC 2.7.1.-) Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz 2.1 2.0
sinyal yolagi
1611328 at 023628 Histone H2A.F/Z (At3g54560) Arabidopsis thaliana DNA topoloji -2.2 -2.5
Transmembran
. . . . . . reseptor
1621455 at Q9SJQ1 Putative receptor-like protein kinase | Arabidopsis thaliana . . -2.2 -2.0
protein/treonin kinaz
sinyal yolagi
1614219 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -2.2 -2.5
1619641 at Q719E3 Maturase K (Fragment) Vitis riparia -2.2 -2.3
~ . I Hiicre dis1 protein i i
1619383 s at | Q5CCQO0 | Beta-D-galactosidase (EC 3.2.1.23) | Pyrus pyrifolia degredasyonu 2.2 2.0
Heniiz net olarak
1619486 _at Q5BTEO | SICHGCO01967 protein Schistosoma japonicum | siniflandirilamayan -2.3 2.5
proteinler
1617573 at Q8L9X7 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana -2.4 -2.0
1614186 at Q5EAF4 | At5g14500 Arabidopsis thaliana C-bilesenlive -2.4 3.5
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karbonhidrat

metabolizmasi
1610753_at | Q6ZBZ8 | Hypothetical protein P0493A04.32 | Orvzasativasubsp. | Suflandinlmams | , o 2.0
japonica proteinler
1610451 s at | QOMAC4 | T4P13.18 protein Arabidopsis thaliana S;g;gﬁsr“ﬂmamls 25 2.1
Emb|CAB36779.1 (Hypothetical 24
1612542 _at QILV36 | protein At3g18050; MRCS8.3) Arabidopsis thaliana - -2.6 '
(Hypothetical protein At3g18050)
Plant/fungal spesifik
1618871 _at Q82196 Putative membrane protein Streptomyces avermitili | sistemik algilama ve -2.7 -2.4
cevap
Tetrasiklik ve
s : , pentasiklik 22
1611487 _at Q8GZV0 | Obtusifoliol-14-demethylase Gentiana triflora ; . -2.7
triterpenlerin
biyosentezi
Seker, glukozid,
1611604 _at Q8LPJ3 Alpha-mannosidase Arabidopsis thaliana poliol ve karboksilat | -2.8 -2.4
anabolizmasi
1615444 at | Quaxiz | BURP domain-containing protein | Stres cevabi 2.8 2.0
(Fragment)
1608038 at | Q9SV72 | Hypothetical protein At4g12970 Arabidopsis thaliana S;g;gﬁsr“ﬂmamls -2.87 2.4
Hypothetical protein . . . ] ]
1622002 _at Q8Gz47 At5G26850/F2P16_110 (At5g26850) Arabidopsis thaliana 2.9 2.1
1610683 _at Q7XAB7 | Cyclin D3-2 Euphorbia esula Hicre dongusi -2.9 -2.8
1610955 s_at | Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera :?:r?:g/opr(t)r grubu -3.0 -2.8
1618135 at Q94F49 AT5¢27670/F15A18 130 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -3.1 -3.7
1620896_at P93205 ss)lei\g)o tein (Subtilisin-like Solanum lycopersicum | Protein degradasyonu | -3.2 -2.7
1612114 at Q84JF5 Hypothetical protein At4g20120 Arabidopsis thaliana Siniflandirilmamais -3.3 -2.0

74




proteinler

1612522 _at QILEVS5 | Hypothetical protein T30N20_110 Arabidopsis thaliana (Tsﬁilsl; gt])aﬂeslkler -3.4 -2.1
Elektron transportu ve

1620623 _at Q9MB62 | Phytocyanin-related protein Ipomoea nil membran baglantili -3.4 -3.4
enerji korunumu

1607705 _at Q9SSU7 | Endo-1,4-beta-glucanase Pisum sativum Hiicre dist protein -3.5 -3.5
degredasyonu

1617154 at QILLS6 60S ribosomal protein L2 (Fragment) | Nicotiana tabacum Ribozomal proteinler | -3.5 -2.0

1622737 at P40283 Histone H2B Arabidopsis thaliana DNA topoloji -3.5 -4.4

1607374 _at Q7XAS3 | Beta-D-glucosidase Gossypium hirsutum Hiicre dist protein -3.6 -3.1
degredasyonu

1614976_at Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera E:r?:[l)/opr?r gruby -3.9 -3.4

1609873 _at Q8W593 | Atlg67280/F1IN21 10 Glyoxalase | | Arabidopsis thaliana Stres cevabi -3.9 -2.2

1611350 at Q8H9B7 | Putative lipid transfer protein Solanum tuberosum Lipit transportu -4.2 -2.9

1618576 _at Q94FT5 Pectate lyase (Fragment) Fragaria ananassa Hicre dist protein -4.4 -3.6
degredasyonu

1622440 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -4.5 -4.4

1618944 at P59226 Histone H3 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -4.6 -4.5
Siniflandirilmamais

1620374 _at - - - proteinler -4.9 -2.2

Putative ripening-related protein . . . Hiicre dis1 i i

1622535 _at Q84WE4 (At5G20740) Arabidopsis thaliana metabolizmasi 6.8 5.7
Plant/fungal spesifik

1612160 _at P50699 Thaumatin-like protein precursor Arabidopsis thaliana sistemik algilama ve -8.1 -6.7
cevap

1621384 at Q8LGR5 | Proline rich protein 2 Vitis vinifera Hiicre duvar -8.8 -2.4

1608175 at Q93YX9 | Lipid transfer protein - Lipit transportu -13.6 -4.2

1613067_at | Q4VT47 | RD22-like protein Vitis vinifera ozmotik ve tuz 217 |25

stresine cevap
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4.4.3. Stresle ifadesi degisen transkriptlerin fonksiyonel olarak simiflandirilmasi

Tuz ve kuraklik stresinde ¢esit ve anacglarda ifadesi kontrole gore 2 kat ve daha fazla artan
transkriptler MIPS (Munich Information Center for Protein Sequence) veri tabanina gore
fonksiyonel olarak siniflandirilmistir. Cesit ve anaglar arasindaki kurak ve tuz stresi ile
ortaya ¢ikan nispi farkliliklar1 yansitmak i¢in farkli kategorilerdeki cok sayida gen toplam
gen sayisinin yiizdesi olarak verilmistir (Sekil 4.11 - 4.12). Bu kategoriler metabolizma,
protein  sentezi, transkripsiyon, protein  akibeti  (katlanmasi-modifikasyonu-
yonlendirilmesi), stres cevabi/hiicrenin savunulmasi ve heniiz siniflandirilmamais proteinler
gibi gruplardan olusmaktadir. Kurak-tuz fonksiyonel kategorilerinde, en fazla transkript
sayisina metabolizma ve smiflandirilmamis proteinler kategorisinde rastlanirken, bunlari
hiicresel transport ve stres cevabi/hiicrenin savunulmasi takip etmistir. Cesit ve anaglarda
her iki stres i¢inde, pek ¢ok fonksiyonel kategori birbirine paralellik gosterirken, kuraklik

stresinde yiizde degerleri tuza oranla % 1-5 oraninda daha yliksek bulunmustur.

Fonksiyonel kategoriler gesit anag¢ karsilastirmasi bazinda degerlendirildiginde, kuraklik
stresi ile CS - 5BB arasindaki en onemli fark metabolizma, hiicresel transport, protein
akibeti ve sinyal iletimi gruplarinda goriiliirken, CS - 41B arasinda ise en 6nemli farki
protein sentezi, metabolizma ve stres cevabr/hiicrenin savunulmasi kategorileri
olusturmustur. Tuz stresinde ise, CS - 5BB arasinda metabolizma, hiicre déngiisiiyDNA
islenmesi ve stres cevabi/hiicrenin savunulmasi kategorilerinin, CS - 41B ikilisinde ise
hiicre dongiisii/DNA islenmesi, enerji ve stres cevabi/hiicrenin savunulmasi kategorilerinin
farkliliklar gosterdigi tespit edilmistir. Protein metabolizmasi ile ilgili genler strese karsi
olusturulan cevapta metabolizmadan sonra en yiiksek yilizdeye sahip kategoriyi
olusturmustur. Kuraklik stresi i¢in protein sentezi ve protein akibeti Kkategorisindeki
transkriptlerin orant CS i¢in % 15.1, iken 5BB ve 41B i¢in ise sirasiyla % 15.7 ve % 15.3
olarak belirlenmistir. Bu iki kategorinin tuz stresi oranlarina bakildiginda ise, CS, 5BB ve
41B i¢in sirastyla % 9.7, % 11.6 ve % 10.0 olarak bulunmustur. Enerji kategrosinde ise tuz
stresinde kuraklik stresinin aksine gesit ve anaglar arasindaki fark artmistir (Sekil 4.11 -

4.12).
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Sekil 4.11. Kurak transkriptlerinin MIPS (Munich Information Center for Protein
Sequence) fonksiyonel siniflandiriimast (p<0.01) ve orani (%)
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4.4.4. Stresle ifadesi degisen Transkripsiyon Faktorleri (TF)

Mikroarray analizi sonuglarinda 210 adet transkripsiyon faktorii stresten onemli 6lgiide
(p<0.01) etkilenmistir. Bu 210 adet transkripsiyon faktoriinin (TF), 132 adedi kuraklikla
78 adedi ise tuzluluk stresi ile indiiklenmis olup, kuraklik stresi ile indiiklenen TF’lerden
72’sinin ayni zamanda tuz stresi ile de indiiklendigi belirlenmistir. Bununla birlikte
kuraklik stresinde 60, tuz stresinde ise 8 adet TF uygulanan strese 6zgii bulunmustur.
Kuraklikla ifadesi degisen TF’lerden 49’u hem ¢esit hem de anaglarda ortak bulunurken 20
adet TF ise sadece ¢eside 0zgii bulunmustur. Tuz stresinde ise ifadesi degisen yaklasik 78
TF’den 20’si hem ¢esit hem de anaclarda ortak bulunurken sadece 9 adet TF CS ¢esidine
Ozgli bulunmustur. CS’ye 6zgii bulunan stresle induklenen transkripsiyon faktorleri

Cizelge 4.4 ve 4.5°de sunulmustur.

Cizelge 4.4. Kuraklik stresi ile ifadesi degisen Cabernet Sauvignon transkripsiyon
faktorleri (BH-ANOVA, p<0.01)*

CS BLASTX uyumu (UniProt veritaban)

Kat
Kuraklik Stresi | En uygun tammmlama say1
Probe set ID
1617055 at (Q9Y0A7) Basic helix-loop-helix transcription factor 8.8

(Q8S717) Putative NAM (No apical meristem) protein
1613141 at (Putative NAC domain protein) 3.9
1611013 at (Q6YXC5) Putative zinc finger protein ID1 2.9
1608192 at (Q9FY93) NAM-like protein (AT5913180/T19L5 140) | 2.6
1607082_at (Q9FMKT7) Similarity to unknown protein (At5g63160) | 2.4
1618286 _at (Q70AB2) Ethylene transcription factor 2.4
1619585 at (Q75UJ4) ERF-like protein 2.3
1620982 _at (Q56YT3) Squamosa promoter binding protein-like 1 2.1
1617518 at (Q8LAT9) Zinc finger protein, putative 2.1
1622296 at (Q8GTZ1) BZIP transcription factor 2.0
1609812 _at (Q688R3) Putative finger transcription factor 2.0
1609130 at (Q9FGZ4) Probable WRKY transcription factor 48 2.0
1617630 at (Q95DV5) FtsZ-like protein -2.0
1611183 at (P93356) LIM-domain SF3 protein -2.1
1617790 at (Q7XJ93) Putative bHLH transcription factor -2.2
1606591 at (Q8RU28) Putative SHORT-ROOT (SHR) protein -2.2
(Q6SRZ9) YABBY -like transcription factor

1622209 at PROLONGATA -2.3
1609206 _at (Q94A57) AT3g24120/MUJ8_3 (Transfactor, putative) | -2.5
1619418 at (Q7XJ93) Putative bHLH transcription factor -2.5
1607523 at (Q8RW43) TCP1 protein -4.3

* Kurak - tuz stresi ile CS’de ifadesi en fazla degisen TF’ler 41B ve 5BB ile paylasildigi

i¢in listede yer almamustir.
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Cizelge 4.5. Tuzluluk stresi ile ifadesi degisen Cabernet sauvignon transkripsiyon
faktorleri (BH-ANOVA, p<0.01)*

Kat
Tuz Stresi En uygun tanimlama sayl
Probe set ID
1620450 s at | (Q8LLD9) BEL1-related homeotic protein 29 3.2
1617742 at (Q8LLDY) BEL1-related homeotic protein 29 3.0
1609874 at (Q6R3R2) CONSTANS-like protein CO1 2.8
1615596 s at | (Q9ZNU9) Putative zinc finger protein 2.7
1620607 s at | (082256) Putative zinc finger protein Constans-like 13 | 2.3
1614953 at (P81392) MY B-related protein 306 2.3
1613186 at (Q9ZNU9) Putative zinc finger protein 2.2
1621314 s at | (Q6IVL3) Transcription factor DRE-binding factor 2 2.0
1621074 s at | (Q8LHPO) Hypothetical UPF0222 protein PO519E12.3 | 2.0

* Kurak - tuz stresi ile CS’de ifadesi en fazla degisen TF’ler diger 41B ve 5BB ile
paylasildigi i¢in listede yer almamustir.

Kuraklik stresi ile indiiklenen TF sayisi en yliksek CS (60) ¢esidinde bulunurken, ¢esidi
sirast ile SBB (49) ve 41B (17) anaglan takip etmistir. Tuz stresinde ise indiiklenen TF
sayis1 en yiikksek SBB (47) anacinda bulunmus, bunu siras1 ile CS (18) ve 41B (14) takip
etmistir. Uygulanan stres ile transkripsiyon faktorlerinin ¢ogunun ifade orani1 genel olarak
5 kat degisiklik (artmis/azalmis) gostermistir. Ifadesi en fazla artan 5’er transkripsiyon
faktorii ve en fazla azalan 3 transkripsiyon faktorii kuraklik stresi i¢in Cizelge 4.6.a’da tuz

stresi icin Cizelge 4.6.b’de sunulmustur.
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Cizelge 4.6.a.Kuraklik stresi ile ¢esit ve anaglarda ifadesi en fazla degisen transkripsiyon faktorleri (BH-ANOVA, p<0.01)

Kurak BLASTX uyumu (UniProt veritabani)
Probe set ID EN uygun tammlama CS 5BB 41B
(Kat say1) | (Kat say1) | (Kat sayn)
1616094 at VVMYBPA1 140.7 54.7 8.3
1609172 at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 137.0 51.2 55.5
1611091 s at | (Q8L5P0) Myb-related transcription factor VIMYBC 133.4 58.1 13.1
1613770 s_at | (QBLAGS5) Hypothetical protein 67.7 37.9 16.0
1610775 s at | (Q5DJU0) WRKY transcription factor-b 58.7 22.0 21.6
1611091 s at | (Q8L5P0) Myb-related transcription factor VIMYBC 133.4 58.1 13.1
1616094 at VVMYBPA1 140.7 54.7 8.3
1609172 _at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 137.0 51.2 55.5
1613770 s at | (Q8LAGS5) Hypothetical protein 67.7 37.9 16.0
1617254 at (Q9FY93) NAM-like protein (AT5g13180/T19L5 140) 55.7 37.7 21.1
1609172 _at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 137.0 51.2 55.5
(Q4AEC3) Cys2-His2 type zinc finger protein; similar to
1609107 at ZAT100r STZ 46.8 36.5 29.1
1621876 at (Q52QR5) NAC domain protein NAC1 51.3 23.0 23.8
1610775 s at | (Q5DJUQO) WRKY transcription factor-b 58.7 22.0 21.6
1617254 at (Q9FY93) NAM-like protein (AT5g13180/T19L5 140) 55.7 37.7 21.1
1620708 at (Q6NNNO) At4g36570 -32.3 -16.0 -5.5
(Q9LUG3) Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome

1622642 at 5, P1 clone:MWD22 (AT5g51110/MWD22_5) -8.1 -8.2 -3.0
1613486 at (Q84UBO) Transcription factor Myb1 -6.6 -6.1 -2.5

81



Cizelge 4.6.b. Tuz stresi ile gesit ve anaglarda ifadesi en fazla degisen transkripsiyon faktorleri (BH-ANOVA, p<0.01)

BLASTX uyumu (UniProt veritabani)

Probe set ID | En uygun tanimlama CS 5BB 41B
(Kat say1) | (Kat say1) | (Kat sayn)

1609172 at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 36.7 28.4 13.5
1619664 at (Q9MA4H1) Putative ripening-related bZIP protein 11.9 7.2 3.6
1620621 at (Q8LRL5) Nam-like protein 10 7.5 12.6 9.7
1609295 at (Q9M276) Homeobox-leucine zipper protein ATHB-12 7.4 3.5 2.6
1621876 _at (Q52QR5) NAC domain protein NAC1 6.5 11.0 2.9
1609172 at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 36.7 28.4 13.5
1611091 s at | (Q8L5P0) Myb-related transcription factor VIMYBC - 19.7 9.7
1617254 at (Q9FY93) NAM-like protein (AT5g13180/T19L5 140) - 14.8 3.3
1610775 s_at | (Q5DJUQO) WRKY transcription factor-b 6.5 14.3 7.5
1613770 s_at | (QBLAGS5) Hypothetical protein - 14.0 -
1609172 at (Q52QR3) NAC domain protein NAC3 36.7 28.4 13.5
1611091 s at | (Q8L5P0) Myb-related transcription factor VIMYBC - 19.7 9.7
1620621 _at (Q8LRL5) Nam-like protein 10 7.5 12.6 9.7
1610775 s_at | (Q5DJUO) WRKY transcription factor-b 6.5 14.3 7.5
1619410 at (Q93XA4) Homeodomain leucine zipper protein HDZ?2 3.5 2.5 6.6
1620708 _at (Q6NNNO0) At4g36570 - -6.2 -4.2
1610657 _at (Q6L452) Putative HD-zip protein -2.3 -3.8 -2.1
1619453 s at | (Q43427) DNA-binding protein - -3.3 -2.0
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Ifadesi en fazla degisen transkripsiyon faktdrlerinde ilk siralar1 gerek tuz gerekse kuraklik
icin NAC domain ailesi ile MYB ve WRKY transkripsiyon faktorleri almistir. Bitkiye
0zgu transkripsiyonel dizenleyicilerden olan NAC domain ailesi, hormonel kontrol ve
stres cevabi ile siirgiin apikal meristemi, ¢igek organlari, apikal siirgiinlerin olusumunu da
igeren ¢ogu biiyiime ve gelisim siirecinde rol alir (Olsen et al. 2005). Tez ¢alismasinda
NAC domain ailesine ait transkripsiyon faktorleri her iki stres ile de ifadesi en fazla
degisen grup olmustur. Tuz stresi ile NAC3 transkripsiyon faktoriiniin ifadesi gesitte (CS)
36, 5BB ve 41B de ise sirasiyla 28 ve 13 kat artarak her ti¢ genotipte de ifadesi en fazla
degisen TF olmustur. Kuraklik stresinde ise ¢esit ve anaglarda ifadesi en fazla degisen
transkripsiyon faktorii cesitlilik gostermekle birlikte; NAC3’iin 41B anacinda en yiiksek
ifadeyi goOsterdigi ve kurak kosullardaki ifade oraninin tuza goére yaklasik dort kat daha
fazla oldugu belirlenmistir. CS ¢esidi ve 5SBB anacinda ise ifadesi en fazla degisen TF
MYB - ilgili TF ailesinde yer alan VVMYBPAL ve VIMYBC transkripsiyon faktorleri
olmustur (Cizelge 4.6.a-b). NAC domainine ait NAC1 transkripsiyon faktorinin ifadesi
gRT-PCR ile valide edilmistir (Sekil 4.8.a-b). MYB proteinleri bitkilerde gelisim
sireclerinin  dizenlenmesinde ve streste Onemli rol oynayan transkripsiyon
faktorlerindendir (Yanhui et al. 2006, Chen et al. 2012). Benzer sekilde WRKY proteinleri
bitkilerde en kapsamli TF ailelerinden biridir ve bitki gelisimi, metabolik faaliyetler,
biyotik ve abiyotik strese kadar pek ¢ok strecte 6nemli rol oynar (Rushton et al. 2010, Li
et al. 2012). Tez ¢alismasinda MYB-ilgili ve WRKY transkripsiyon faktorleri uygulanan
streslerden en cok etkilenen gruplar arasinda yer almistir. Kuraklik stresinde VVMYBPA1
TF ¢esitte (CS) 140 kat, VIMYBC TF ise SBB de 58 kat ifade orani ile en fazla degisen

transkripsiyon faktorleri olmustur.
4.4.5. Stresle ifadesi degisen hormonlar

Stres kosullarinda, hormon metabolizmas: ile ilgili Vitis GeneChip®array igeriginde yer
alan transkriptlerin pek ¢ogunun ifadesinde kontrole gore 6nemli 6lclide (p<0.01)
degisiklik meydana gelmistir (Cizelge 4.7). Hormonlarla ilgili 192 transkriptten, 132’si
kuralik stresi, 60 adedi ise tuz stresi kosullarinda kontrole gore 6nemli 6lgiide (p<0.01)
ifade degisikligi gostermistir. Gerek tuz gerekse kuraklik stresinde ifadesi degisen
transkriptlerin sayisi en fazla oksin metobolizmasi ile ilgili genlerde meydana gelirken,
genel olarak oksin transkriptlerinde ifadesi azalan gen sayisi ifadesi artanlara gore fazla
bulunmustur. Hormonlarla ilgili kuraklik stresinde 15, tuz stresinde ise 3 adet transkriptin

sadece CS ¢esidine 6zgii oldugu goriilmiistiir. Bunlardan, ABA biyosentezinde anahtar rol
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oynayan NCED enzimleri (luchi et al. 2001) tuz stresinde her (i¢ genotipte de ifadesi en
fazla degisen transkriptler olmustur. Kuraklik stresinde ise ifadesi en fazla degisen iki
hormon CS’de etilen biyosentezinde anahtar rol oynayan ACC oksidaz 3 ve ACC oksidaz
enzimleri iken, anaglarda NCED1 enzimi olmustur. CS’de NCED1 enzimi ifadesi en fazla
artanlar arasinda dordiincii enzim olmustur. NCED1 enziminin ifadesindeki bu artig qRT-

PCR ile dogrulanmistir (Sekil 4.8.a-b).

Cizelge 4.7. Kurak - tuz stresi ile ifadesi degisen hormonlarla ilgili transkriptlerin sayisinda
meydana gelen degisiklikler

Hormonlar Kurak Tuz
transkriptlerindeki transkriptlerindeki
sayisal degisiklikler | sayisal degisiklikler
CS 5B | 41B | CS | 5BB | 41B

AR A A T P I I

ABA (18/9) 4/3 3/4 3/0 [2/0(4/1 |2/0

Etilen (14/9) 4/1 4/1 4/0 [1/0(4/1 |3/0

Oksin (79/32) 12/23111/19|4/10(4/38/10(4/3

Giberellin (8/7) 212 1/1 1/1 (1/11/1 |2/1

Brassinosteroid (9/2) | 3/1 212 2/0 [0/0(2/0 |0/0

Diger* (4/1) 4/0 0/0 0/0 |1/0(0/0 |0/0

*Jasmonik asit, salisilik asit vb., 1:artan, |:azalan

4.4.6. Stresle ifadesi degisen metabolit transkriptleri

Iki stres kosulu genotiplerde, pek ¢ok yolakta rolii olan metabolit iliskili genlerin
ifadesinde degisime neden olmustur. Bitkilerde prolin biyosentezi glutamat ve ornitin
olmak tizere iki farkli kaynaktan sentezlenmektedir (Delauney and Verma 1993).
Glutamat orijinli prolin biyosentezinin ilk iki asamasinda rol alan 1-prolin-5-karboksilat
sintetaz (P5CS) enziminin transkript miktarinda kontrole gore kuraklik stresi kosullarinda
4 kat artis meydana gelmis ve bu artig sadece gesitte (CS) goriilmiistiir. Anaglarda ise sz
konusu enzimi [1-prolin-5- karboksilat sintetaz (P5CS)] kodlayan genin ifadesinde
kuraklik stresi ile kontrole gore farklilik goriilmemistir. Tuz stresinde ise gerek cesit
gerekse anaglarda 1-prolin-5- karboksilat sintetaz (P5CS) enziminin ifadesinde degisiklik
meydana gelmemistir. Bununla birlikte prolin sentezinde alternatif yolaklardan biri olan
ornitin orijinli prolin biyosentezinde rol alan ornitin aminotransferaz enziminin

transkriptinde ise kuraklik stresi ile iki genotipte (CS ¢esidi ve 5SBB anacinda) tuz stresi ile
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ise bir genotipte (5BB anacinda) artis meydana gelmistir. Hiicrede asir1 biriken prolinin
toksik etkisini ortadan kaldirmak igin prolinin uzaklastirilmasinda rol oynayan prolin
dehidrogenaz enzimine ait transkripte ise ifade degisikligine rastlanmamistir (Deuschle et
al. 2004). Ancak kuraklik stresi ile prolin transportir 1 ve betain/prolin transportir’da her

Uc genotipte, sadece 5BB anacinda ise tuz stresi ile artis meydana gelmistir.

Bitki poliaminleri aktif olarak buyiyen dokularda bulunup; hicre bolinmesi,
embriyogenez, kok olusumu, meyve olusumu - olgunlasmasi, biyotik - abiyotik stres
cevabinin olusturulmasi gibi pek ¢ok siire¢cde rol alirlar (Kumar et al. 1997). Putresin
sentezinde rol alan enzimlerden arjinin dekarboksilaz kuraklik stresinde her {i¢ genotipte,
tuz stresinde ise SBB ve 41B anaclarinda artis gostermistir. Spermin sentezinde rol alan
spermin sintaz enziminin transkripti ise, kuraklik stresi ile CS ve 5BB’de tuz stresinde ise
sadece 5BB anacinda artis gostermistir. Poliamin sentezinde rolu olan S-adenozilmetionin
dekarboksilaz enzimine bakildiginda ise; CS ve 5BB’de kuraklikla artis gosterirken, tuz
stresinde bu enzimin inaktif halinde U¢ genotipte de artis meydana gelmistir. Spermin ve
spermidinin degradasyonunu saglayan poliamin oksidaz enzim 6ncustnde ise hem kurak
hem tuz stresinde sadece SBB anacinda artis meydana gelmistir. Diger bir poliamin olan
Kadaverin bitkilerde stres kosullarinda etilen birikimini indiikler ve stres kosullarinda
biriken etilen spermin sintaz ve spermidin sintazin sentezini azaltarak yapraklarda poliamin
birikimini engeller (Kuznetsov and Shevyakova 2007). Kadaverin’i katalizleyen lizin
dekarboksilaz enziminin transkriptinde de kuraklik stresi ile sadece CS gesidinde, tuz stresi
ile her ¢ genotipte artis meydana gelmistir. Benzer sekilde lizin dekarboksilaz - benzeri
bir proteine ait transkripte ise sadece kuraklik stresinde {i¢ genotipte artis meydana

gelmigtir.

Enerji metabolizmasini etkileyen genler incelendiginde; kurak ve tuz stresi kosullarinda
metabolizmayla ilgili genlerin ifadesinde Onemli o6l¢iide diisiis meydana geldigi
gorilmiistiir. Fotosentezin diizenlenmesinde anahtar enzimlerden biri olan RuBisCo
aktivaz enziminin transkriptinde kuraklik stresinde {i¢ genotipte de diisiis meydana gelmis
ancak bu diisiis CS’de 42 kat, SBB’de 48 kat iken 41B de 3 kat olmustur. Tuz stresinde ise
CS c¢esidinde bu enzimin transkript ifadesinde kontrole gore bir degisiklik meydana
gelmezken, 5BB ve 41B anaglarinda sirasi ile 9 ve 5 kat diisiis gézlemlenmistir. Karbon ve
enerji metabolizmasinda rol alan diger genler dikkate alindiginda ise kontrole gore
degisiklikler tespit edilirken, bu degisiklikler ¢esit ve anaglarda uygulanan strese gore
cesitlilik gdstermistir.
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Sekerler, seker alkoller, glikozid, poliol ve karboksilat biyosentezinde ve yikiminda rol
alan genlerin ifadelerinde de kontrole gore artts meydana gelmistir. Bu artislarda
uygulanan stres ve kullanilan genotipe gore farkliliklar kaydedilmistir. Seker birikimi ve
ozmotik stres toleransi arasinda gii¢lii bir korelasyon oldugu transgenik deneyleri igeren
caligmalarla bildirilmistir (Abd-El Baki et al. 2000, Gilmour et al. 2000, Streeter et al.
2001, Ramanjulu et al. 2002, Taji et al. 2002). Polioller ise, makro molekullerin

stabilizasyonu ve hidroksil radikallerinin uzaklastirilmasinda rol oynamaktadir.
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5. TARTISMA

Tez ¢alismasindan elde edilen ¢eside ait sonuclar uzun dénem (giin) ve kisa donem (giin)
kurak ve tuz stresinin uygulandigi diger ¢alismalarla ile karsilastirildiginda (Cramer et al.
2007, Tattersall et al. 2007, Vincent et al. 2007), uzun dénem ve kisa donem stres
uygulamalarinda kurak ve tuz stresine olusturulan cevabin genel anlamda birbiri ile iliski
icinde oldugu ve tez sonuclari ile uyumluluk sagladiglr goriilmistiir. Ancak, cesit ve
anaclarda kurak ve tuz stresinin transkriptomik diizeyinde Kkarsilastirilmasina yonelik
literatlirde ilk olma Ozelligi tasiyan tez sonuglarinda, anaglardan elde edilen sonuglar
literatlirde anaca yonelik bilgi eksikligi nedeni ile herhangi bir arastirma sonucu ile

karsilastirilamamustir.
5.1. Kurak ve Tuz Stresine Fizyolojik Cevabin Karsilastirilmasi

Birgok bitkide gergeklestirilen stres uygulamalarinda dizenli sulanmig bitkilerde (kontrol)
yaprak su potansiyeli (MPa) degeri yaklagik - 0.3 MPa olarak bulunurken, kuraklik
stresindeki bitkilerde bu degerin yaklasik - 2 MPa degerine kadar ulastigi goriilmiistiir
(Fisher and Cash-Clark, 2000). Son yillarda yapilan birgok arastirmaya gore duzenli
sulanmig asmalarda (kontrol) esik degeri ortalama - 0,8 MPa olarak degerlendirilirken,
ortalama - 1,2 MPa degerinde iiziimiin kuraklik stresine girdigi, - 1,5 MPa degerinde ise
asir1 stres kosullar1 altinda oldugu varsayilmaktadir (Girona et al. 2006, Cramer et al.
2007, Vincent et al. 2007). Tuz stresi kosullarinda ise - 0,2 MPa degerinde tuz stresinin
basladig1 ve bu degerin farkl stres uygulamalarinda (uzun dénem - kisa donem) - 0,8 MPa
degerine ulastig1 gortlmistir (Cramer et al. 2007, Tattersall et al. 2007, Vincent et al.
2007). Tez calismasindan elde edilen fizyolojik 6l¢iim sonuglarinda CS ¢esidi ile 5BB -
41B anaglarinda kuraklik stresi yaprak su potansiyeli degerleri sirasiyla ortalama (-1,5), (-
0,9), (-1,1) MPa ve tuzluluk stresi yaprak su potansiyeli degerleri (-1,1), (-0,5), (-0,8) MPa
olarak bulunmustur. Bu durum CS ¢esidinin, kuraga orta derecede dayanikli 41B ve kuraga
hassas 5BB anaclarmma gére mevcut su durumunu koruyarak kuragi tolere edebildigini
gostermektedir. Tuz stresinin bitki lizerinde olusturdugu ozmotik stres degerlendirildiginde
tuza tolerans: orta/hassas olarak bilinen 5BB anaciin (Galet 1979, Howell 1987)
fizyolojik Ol¢iim ve gbzlem degerleri baz alindiginda tuza hassas olarak bilinen 41B
anacina gore daha yiiksek MPa 06l¢lim degeri elde edilmistir. Yapraklarda goriilen tuzun
neden oldugu zararlanmalarin 5BB anacinda 41B anacina gore daha fazla olmasi bu

durumu destekler niteliktedir. 41B anacinin tuza hassasiyetinin beklenenin aksine 5BB
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anacindan yiksek olmasi ise anacin ebeveynlerinden birinin (V. berlandieri X Chassales)
Vitis vinifera L. olmasina diger bir ifade ile genomda ¢esit kalittmini korumasina
dayandirilabilir. Her iki anacinda tuz stresinden ceside gore daha fazla etkilendigi

gorilmistir.
5.2. Stresle ifadesi degisen transkriptlerin karsilastirilmasi

Bu calismada stresle ifadesi degisen transkript oranlar1 CS ¢esidinde kisa donem (24 saat)
kuraklik stresi (PEG) ve tuz stresi (120 mM NaCl) (Tattersall et al. 2007) ile uzun dénem
(16 giin) su noksanligi (sulamama) ve tuz stresi (250 mM NaCl) uygulanmis diger
aragtirma sonuclart ile karsilastirilmistir (Cramer et al. 2007). Kisa donem yapilan
caligmada 24. saatin sonunda 24 transkript (p<0.01) (511 transkript p<0.05), 16 giinliik
calismada 1420 transkript kurak ve tuz stresi arasinda farkli ifade olurken, 7 giin siiren bu
calismada CS c¢esidi i¢in 1967 transkript, SBB ve 41B anaglar1 i¢in sirasiyla 426 ve 427
transkript kuraklik stresi ve tuz stresinde farkli ifade olmustur (p<0.01). Uzun donemli
olarak gergeklestirilen (Cramer et al. 2007) calismanin 8. giiniinde kuraklik stresi ile
kontrole gore 14 transkript farkli ifade olurken, 16. giiniin sonunda 5000’1 agkin transkript
farkli ifade olmustur. Tez ¢alismasinda 7. giinde kuraklik stresi ile kontrole gore CS’de
2675, 5BB ve 41B anaclarinda ise sirastyla 2140 ve 1171 transkript farkli ifade olmustur.
Uzun donem - kisa donem stres uygulamalar1 ve tez ¢alismasinda gergeklestirilen stres
uygulamalar1 arasindaki bu farkliliklarin = stres uygulamalarimin farkli olmasindan
kaynaklandig1 diistiniilmektedir. Dolayisiyla farkli donemlerde ve kosullarda degisik

sayida stres iligkili transkriptin devreye girdigi anlasilmaktadir.
5.3. Stresle ifadesi degisen transkriptlerin fonksiyonel olarak simiflandirilmasi

Ifadesi onemli olciide degisen transkriptlerin yiizdesi (p<0.01) degerlendirildiginde,
metabolizmadan protein fonksiyonlarinin diizenlenmesine kadar fonksiyonel kategorilerin
cogunda ¢esit ve anaglarin transkript yiizdelerindeki degisimler her iki stres iginde
birbirine paralel bulunurken, kuraklik stresinde yiizde degerleri tuza oranla nispeten daha
yiiksek bulunmustur (Sekil 4.11 - 4.12). Bu farklilik temel olarak ¢esit-ana¢ turlerinin
kuraklik stresini tuz stresinden daha iyi tolere ettiklerinin bir gostergesi olarak kabul
edilebilir.

Kuraklik stresinde CS ¢esidi ve SBB anaci1 arasindaki en 6nemli farkliliklar metabolizma,

hlcresel transport, protein akibeti ve sinyal iletimi kategorilerinde gortlmistiir. Tuz

88



stresinde ise CS - 41B arasinda hiicre dongiisi/DNA islenmesi, enerji ve stres
cevabt/hiicrenin savunulmasi gruplarn arasindaki farkliliklar 6nemli bulunmustur. Cesit-
ana¢ arasinda goriilen fonksiyonel farkliliklar ise stres (kurak ve tuz) tipine bagl nispi
farkliliklardan kaynaklanabilir. Ayrica bu farkliliklar tiiriin (¢esit ve anag) stresi tolere
edebilmesi i¢in sahip oldugu mekanizmalar arasindaki ayrintilarin bir gdstergesi olarak

diisiiniilebilir.

Her U¢ genotipte de kurak ve tuz stresi ile transkript miktar1 en fazla degisen kategori
metabolizma olmustur. Bu oranlar CS, 5BB ve 41B’de kuraklik stresinde sirasiyla, % 20,5,

% 19,5, % 22 iken tuz stresinde % 23, % 21, % 24 olarak bulunmustur.

Fonksiyonel gruplandirma sonuclart asmada yapilan kisa donem ve uzun donem kurak ve
tuz stresi uygulanmis diger calismalarla karsilastirildiginda her iki streste de transkript
yiizdesi kisa doneme gore degisiklik gosterirken uzun donem ile hemen hemen ayni
bulunmustur. Bu durum uzun dénem uygulamalarinin kisa dénem stres uygulamalarina
gore daha genis ve daha kompleks hiicresel mekanizmalara yonelik farkliliklar1 ortaya
cikardiginin bir gostergesi olarak disiiniilebilir. CS ¢esidinde gergeklestirilen bu
calismalarda kisa donemli stres uygulamasinda (24 saat) metabolizma kategorisi en yliksek
ikinci yiizde oranina sahip kategori olurken (Tuz % 11 ve PEG % 13.5) en yiiksek yiizde
de simiflandirilmamis proteinler (Tuz % 31 ve PEG % 24) kategorisi yer almigtir
(Tattersall et al. 2007). Uzun donemli stres uygulamalarinda (16 giin) ise, tez sonuglari ile
uyumlu olarak metabolizma kategorisi en yiksek yuzdeyi (Tuz % 20 ve PEG % 15)
olusturmustur (Cramer et al. 2007). Bununla birlikte yapilan bu karsilagtirmalar CS ¢esidi
icin gecerli olup, anaglara yonelik bu calismanin literatiirde ilk olmasi1 nedeni ile anaglarla

ilgili bir karsilastirma yapilamamustir.
5.4. Stresle ifadesi degisen Transkripsiyon Faktorleri (TF)

NAC domain ailesi her iki stres ile de ifadesi en fazla degisen transkripsiyon faktorleri
(TF) grubu olmustur. Oldukca genis ve fonksiyonel olarak c¢esitlilik gosteren NAC
transkripsiyon faktorlerinin (Olsen et al. 2005) abiyotik stresteki rolleri hentiz tam olarak
tanimlanmamustir. Bunlardan, AtNAC2 transkripsiyon faktori tuz, oksin ve etilene cevap
olarak Arabidopsis’te induklenirken (Riechmann et al. 2000), yine bu tiirde yapilan diger
bir ¢alismada 3 adet NAC proteininin tuz, kurak ve ABA’ya cevap olarak indiiklendigi
tespit edilmistir (Tran et al. 2004). Uziimde CS’de yapilan kisa dénemli (24 saat) bir

calismada ise NAC1 domaininin 4. saatte soguk stresi ile, 8. saatte ise kurak ve tuz stresi
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ile arttig1 goriilmiistiir (Tattersall et al. 2007). CS ¢esidinde yaprakta yapilan uzun donemli
(16 giin) bir diger ¢aligmada ise ayni transkripsiyon faktoriiniin 8. gilinde tuz stresine, 12.
giinde kuraklik stresine cevap olarak en yiiksek seviyeye ifade oldugu gorilmiistiir. Tez
caligmasinda, 7 giinliik tuz stresinde CS ¢esidi ile 5SBB ve 41B anaclarinda ifadesi en fazla
artan NAC3 transkripsiyon faktorii olmustur. Kuraklik stresinde ise 7 giin sonunda, 41B
anacinda yine en fazla artan NAC3 iken CS ¢esidi ve 5SBB anaglarinda ilk siray1t MYB-
ilgili transkripsiyon faktorleri almistir. NACI1 transkripsiyon faktorii ise kurak ve tuz stresi
ile her Uc genotipte de 6nemli dlgiide artmistir. Cramer et al. (2007) yaptig1 mikroarray
analizlerinde MYB transkripsiyon faktorlerinin {iziim yapraklarinda kuraklik stresine tuz

stresinden daha duyarli oldugunu bildirmistir.

Ozmotik sok stres denemelerinde CBF/DREB transkripsiyon faktorleri strese karst erken
cevap verip (dakika siiresinde) artarken strese toleransin artirilmasini da saglamaktadir
(Liu et al. 1998). Tez calismasinda baz1t CBF/DREB transkripsiyon faktorlerinin transkript
oraninda artis meydana gelmis ancak bu artis ¢ok fazla olmamistir. Cramer et al. (2007)
yaptig1 calismada da benzer sekilde 16. giine kadar artis ger¢eklesmis ancak kayda deger

bir artigin ancak 16. glinde oldugu goriilmiistiir.

Kurak ve tuz stresi ile sadece CS g¢esidinde ifadesi degisen, anaglarda herhangi bir
degisime ugramayan transkripsiyon faktorleri incelendiginde kurak i¢in ifadesi en fazla
degisen transkripsiyon faktorii Basic helix-loop-helix transkripsiyon faktoru, tuz icin ise
BEL1-related homeotic protein 29 olmustur. CS’ye 6zgl olan transkripsiyon faktorleri
incelendiginde bunlarin genel itibari ile hiicrenin gelisimi, ¢ogalmasi ve hiicre duvari

fonksiyonlarinda gorev aldig1 gérilmiistiir.
5.5. Stresle ifadesi degisen hormonlar

ABA ile ilgili transkriptler kurak ve tuz stresinde her ¢ genotipte de ifadesi kontrole gore
en fazla artan grup olmustur. Bitkilerde, kurak ve tuz stresi kosullar1 altinda ABA
seviyesindeki artisin temel nedeni ABA biyosentezinde gorev alan enzimleri kodlayan
genlerin indiklenmesidir (Xiong et al. 2002). Tez ¢alismasinda, kuraklik stresinde ifadesi
en fazla degisen ilk iki hormon CS ¢esidinde etilen biyosentezinde anahtar rol oynayan
ACC oksidaz enzimleri iken, anaglarda NCED1 enzimi olmustur. NCEDI enziminin CS
cesidindeki ifadesi ise en fazla artanlar arasinda dordiincii sirada yer almistir. NCED
enzimlerinin tuz stresindeki ifadesine bakildiginda bu enzim her {i¢ genotipte de ifadesi en

fazla degisen transkript olmustur. Cramer et al. (2007) CS ¢esidinde yaptigi uzun dénem
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(16 giin) ¢alismada ise kuraklik stresi ile NCED enziminin ifadesinde 8. gline kadar 6nemli
bir artig olmadig1 bildirilmis, bu durumun sadece ABA biyosentezindeki artigla degil ayn
zamanda ABA’nin yeniden dagitilmasi ve transportu ile ilgili oldugu belirtilmistir
(Wilkinson and Davies 2002). Bu ¢alismada NCED enzimlerinin ayni ¢esitte kuraklikla
ifadesi en fazla degisenler arasinda dordiincii sirada olmasi bu durumu destekler
niteliktedir. Tez ¢aligmasinda ACC oksidaz enziminde meydana gelen artiglar daha 6nce de
bildirildigi gibi etilenin abiyotik streste dnemli rol oynadigini gostermektedir (Kim et al.
2003, Zhao and Schaller 2004). Uziimde yapilan kisa donemli diger bir ¢alismada ise yine
kurak ve tuz stresi durumunda etilen ile ilgili genlerin indiiklendigi bildirilmistir (Tattersall
et al. 2007).

5.6. Stresle ifadesi degisen metabolit transkriptleri

Prolin, kuraklik ve tuz stresine maruz kalmis bitkiler i¢in olduk¢a Onemli bir
ozmoprotektandir (Delauney and Verma 1993, Rhodes and Hanson 1993) ve asma
yapraklarinda en bol bulunan serbest aminoasittir (Kliewer and Nassar 1966). P5CS
enziminin ifadesindeki artisa paralel olarak artan prolin konsantrasyonu bitkinin kuraklik
ve tuza toleransini artirmaktadir (Kishor et al. 1995, Zhu et al. 1998). Tez ¢alismasinda
P5CS enziminin ifadesi sadece CS ¢esidinde artarken, tuz stresinde ise hem ¢esit hem de
anaclarda kontrole gore PSCS oraninda artis meydana gelmistir. Bununla birlikte ornitin
orijinli prolin biyosentezinde rol alan ornitin aminotransferaz enziminin transkriptinde ise
kuraklik stresi ile CS ve 5BB, tuz stresi ile yalnizca SBB anacinda artis meydana gelmistir.
Bu durum ¢esidin (CS) stres toleransinda her iki yolagi da anaglara gore aktif olarak

kullanabildiginin bir géstergesi olarak diisiiniilebilir.

Bu ¢alismada, prolinin hiicrede asir1 birikmesi sonucu toksik etki olusturmasini engellemek
icin biriken asir1 prolinin uzaklastirilmasini saglayan prolin dehidrogenaz enziminin
oraninda ise artiga rastlanmamistir (Deuschle et al. 2004). Bu tez ¢alismasinda herhangi bir
degisim olmamakla birlikte, CS ¢esidinde uzun dénem (16 giin) kuraklik stresinde bu
enzimin ifadesinde artis meydana geldigi bildirilmektedir (Cramer et al. 2007). Pek ok
calismada ise bu enzimin tuz stresi ile ifadesinin azaldigi bildirilmistir (Kiyosue et al.
1996, Peng et al. 1996, Miller et al. 2005). Tez sonuglarinda bu enzimde degisimlerin
gozlenmemesi, bu caligma ve literatiirdeki stres uygulama zamani veya stres dozlarindaki

farkliliklara dayandirilabilir.
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Poliamainler bitkilerin abiyotik stres kosullarima Ozelliklede kuraklik ve tuz stresi
kosullarina toleransin artirilmasinda 6nemli rol oynarlar (Alcézar et al. 2006, Kuznetsov
and Shevyakova 2007, Groppa and Benavides 2008). Tez ¢alismasinda kuraklik stresi ile
CS ve 5BB’de spermin ve putresin 41B’de sadece putresin biyosentezinde rol alan
enzimlerin ifadesinde artis meydana gelmistir. Tuz stresinde 5SBB’de spermin ve putresin,
41B’de sadece putresin biyosentezinde rol alan enzimlerin ifadesinde artiy meydana
gelmistir. Bununla birlikte CS’de tuz stresi ile bu iki enzimin ifadesinde herhangi bir
degisiklik meydana gelmemistir. Genotipler arasinda poliaminlerde 6zellikle tuz stresi ile
meydana gelen bu cesitlilik, ¢esit ve anaglarin tuza olan tolerans farkliliklarinin bir
gostergesi kabul edilebilir. Kuraklik stresi agisindan g¢esit ve anaglar arasinda poliaminler
yonunden belirgin bir fark goriilmemistir. Ancak 5BB anacinda spermin ve spermidin
katabolizmasinda rol alan poliamin oksidaz enziminin ifadesinde kuraklik ve tuz stresi ile
artts meydana gelmistir. Bu enzimdeki artisin, s6z konusu anacin her iki strese de

hassasligini tetikleyebilecegi diisiiniilmektedir.

RuBisCo aktivaz fotosentezin anahtar dizenleyicilerindendir (Mott and Woodrow 2000,
Parry et al. 2003). Stomalarin iletimi azaldig1 zaman, yapraklardaki CO, konsantrasyonu
azalir. Bu kosullarda artan RuBisCo aktivaz, CO fiksasyonunu aktive eden RuBisCo’nun
miktarindaki artisla fotosentezin etkinligini artirir. Kuraklik stresi ile azalan RuBisCo
aktivitesi ise tight-binding inhibitorlerin varligr ile goriliir, bu inhibitérler RuBisCo
aktivaz ve ATP hidrolizi ile uzaklastirilir (Tezara et al. 1999, Parry et al. 2002). Kuraklik
ile her ¢ genotipte RuBisCo aktivazin ifadesinde diisiis meydana gelmis, bu diisiis
katsayisinda cesit ve anaglar arasinda 6énemli bir fark olusmustur. Tuz stresinde ise CS
¢esidinde RuBisCo aktivazin ifadesinde degisiklik meydana gelmezken anaglarda ifade de
azalma meydana gelmesi de ¢esit ve anaclarin bu iki strese karsi olusturdugu cevapta

belirgin farkliliklar arasindadir.

Sonug olarak, Diinyanin en 6nemli saraplik iiztim ¢esitlerinden Cabernet Sauvignon ile iki
Amerikan asma anacinda (5BB ve 41B) kuraklik ve tuz stresinin gesit-anag bazinda
transkriptomik diizeyde incelendigi bu arastirma literatiirde bir ilk olma o&zelligi
tasimaktadir. Yedi glin boyunca kuraklik ve dereceli olarak tuz stresine maruz birakilan
c¢esit ve anaglarda bu streslerin fizyolojik etkisini belirlemek i¢in gergeklestirilen yaprak su
potansiyeli Ol¢iimlerinde (MPa) cesidin kuraklik ve tuz stresine dayanimi anaglara gore
oldukca yliksek bulunmustur. Anaglarda ise kuraklik stresinde beklenildigi gibi 41B anaci,

5BB anacindan daha dayanikli bulunurken, tuz stresinde ise beklenenin aksine tuza hassas
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olarak bilinen 41B anac1 5SBB’ye gore daha ylksek dayanim gdstermistir. Mikroarray
analizleri sonucunda her ii¢ genotipte de kuraklik stresinden etkilenen transkript sayisi tuz
stresine gore oldukca yiiksek bulunmustur. Metabolizma, protein akibeti, transkripsiyon
vb. seklinde gruplandirilan bu transkriptlerin oranlar1 ise her ii¢ genotipte de kuraklik
stresinde tuza oranla yiiksek bulunmustur. Ayn1 zamanda kurak ve tuz stresi ile ifadesi
sadece CS’de degisen transkripsiyon faktorlerine ait genler, hormon ve metabolit
sentezinde rol oynayan enzimlere ait genler ile CS’de, 41B ve 5BB anaclarina goére onemli
derecede farkli ifade olan genler tespit edilmistir. Bununla birlikte elde edilen sonuclar CS
cesidinde kisa donem (24 saat) ve uzun donem (16 giin) kurak ve tuz stresi uygulanmis
sonuclarla karsilagtirllmis, c¢ok sayida transkript uzun donemdeki sonuclarla ortak

bulunurken, kisa déonemli ¢alismalarda ise farkliliklar tespit edilmistir.
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Ek 4. Kuraklik stresi ile ifadesi degisen CS gesidine 6zgii transkriptler (Sayfa 115-148)

BLASTX uyumu (UniProt veritabani)

Tanimlamanin ait Fonksiyonel Siniflandirma | Kat
Probe Set ID Uniprot En uygun tanimlama oldugu organizma (MIPS 2.0-FunCat) Say1
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95)
1610850 at P28343 (Resveratrol synthase 1) (Trihydroxystilbene | Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | 134.3
synthase 1) (PSV25)
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95)
1609696 _x_at P28343 (Resveratrol synthase 1) (Trihydroxystilbene | Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | 127.4
synthase 1) (PSV25)
Oryza sativa subs Heniz net olarak
1621950 s_at Q6Z8F0 Hypothetical protein P0459B01.18 yza P- smiflandirilamayan 58.75
Japonica )
proteinler
1617686_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 46.0
proteinler
1619263 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 283
- proteinler
1608306_at P42737 Carbonic anhydrase 2 (EC 4.2.1.1) Arabidopsis thaliana Fotosentez 26.5
(Carbonate dehydratase 2)
1618835 s at 081228 PR-4 type protein Vitis vinifera (Grape) Stres cevabi 15.8
1620518 at 081228 PR-4 type protein Vitis vinifera (Grape) Stres cevabi 15.4
1611058 at | Q7XAJ6 E;‘;ga'r‘gifathoge”es's related protein 1 Vitis vinifera (Grape) | Stres cevabi 14.0
1609875 at Q6YEY6 | Protease inhibitor Vitis vinifera Proteaz inhibitori 13.6
Hypothetical protein F8D20.70 . . . Siniflandirilmamis
1619319 at 081789 (Hypothetical protein AT4g35560) Arabidopsis thaliana oroteinler 12,5
FIL1.33 protein (Hypothetical protein . . .
1612866 _at Q9XiI31 At1g15380) Arabidopsis thaliana Stres cevabi 125
Dirigent protein, putative (Hypothetical
1611117 _at Q9C523 protein T15M6.17) (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana Direng proteinleri 12,5

At1g58170/68103_m00125) (At1g58170)
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Probable auxin efflux carrier component 6

1620574 _s_at Q9SQH6 (AtPING) Arabidopsis thaliana Oksin cevabi 12.1
1622677 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 1112
- proteinler
1606903 s _at Q93YA8 | Calcium binding protein Sesbania rostrata Ca+ aracili sinyal iletimi 10.8
1618589 s at Q9ZRC7 | Actinorizal nodulin AQNOD-GHRP Alnus glutinosa Lipit transportu 10.7
1614548 at Q9FZ96 Purine permease 1 Arabidopsis thaliana Nukleotit transportu 9.9
1619698 at Q66PF2 Putative L_JDP' Fragaria ananassa C-bilesenli ve karbonhidrat | g ¢
rhamnose:rhamnosyltransferase 1 metabolizmasi
Putative S-adenosyl-L-methionine:salicylic Diger bitki sinyal
1612552 _at Q9C9WS8 | acid carboxyl methyltransferase; 41514- Arabidopsis thaliana molekdlleri (Jasmonik asit, | 9.5
39166 salisilik asit vb.)
1617055 at - - - Transkripsiyon aktivasyonu | 8.8
1615090_at Q84XQ4 | NtPRp27-like protein Solanum tuberosum Plant/fungal spesifik 8.6
sistemik algilama ve cevap
1606726 s at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 83
— = proteinler
1619984 at Q9ZRS1 | Amino acid carrier Ricinus communis Amino asit transportu 8.2
1617510_s_at Q84XQ4 | NtPRp27-like protein Solanum tuberosum RIant/fg ngal spesifik 7.7
sistemik algilama ve cevap
AT5049940/K9P8_8 (Hypothetical protein
1614821 at Q93W20 | At5g49940) (NFU2 protein) (Hypothetical Arabidopsis thaliana - 7.6
protein At5g49935/At5g49940)
1613220_at QI9SBR6 | Enod93 protein %ffa'cago sativasubsp. | _ 7.6
1619147 at QI9M4H9 | Putative proline-rich cell wall protein Vitis vinifera Hiicre duvari 7.5
1621826_at | 080843 | Hypothetical protein At2g45760 Arabidopsis thaliana ;ﬁg?gg‘:}'& ve pentasiklik | 5 5
. . . C-compound ve
1618058 at Q6V7U8 | Putative anthocyanin permease Solanum lycopersicum karbonhidrat transportu 7.0
1614147 _at Q6V8K5 | GPRP Oryza sativa subsp. ; 6.7

indica
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Plant/fungal spesifik

1620390_s_at Q7XAU7 | Thaumatin-like protein Vitis vinifera . . 6.7
sistemik algilama ve cevap
1621359 at Q6Z1G7 Putatl\_/e_ pyruvate dehyc_lrogenase E1 beta _Oryzq sativa subsp. Aerobik solunum 6.6
subunit isoform 1 protein japonica
1620462 _at Q67XV5 | Hypothetical protein At4g24350 (Fragment) | Arabidopsis thaliana - 6.6
Chorismate mutase, chloroplast precursor . ) . )
1611895 _at P42738 (EC 5.4.99.5) (CM-1) Arabidopsis thaliana Aerobik solunum 6.2
1617124 at Q94EU9 Beta-amylase PCT-BMY1 (EC 3.2.1.2) Solanum tuberosum Polisakkarit degradasyonu 6.0
1620242 at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 57
- proteinler
1621371 at | QIFI66 g;gl;'i?]”ty to disease resistance response | A pidonsis thaliana Bitki savunma cevabr 5.6
Nodulin-like protein Heniz net olarak
1612548 at 080960 (At2g39210/T16B24.15) Arabidopsis thaliana Fs)1rno1tt;;qr1]1|(;1rr1lamayam 55
Galactinol synthase, isoform GolS-1 (EC . Ozmotik ve tuz stresine
1608907_s_at QI9XGN4 2.4.1.123) Ajuga reptans cevap 5.3
1619721 at Q8L903 Putative uncharacterized protein Arabidopsis thaliana - 5.3
1610275_at Q9SYQ7 | Tubulin beta-1 chain Arabidopsis thaliana Coei/rggtlk Ve Wiz stresine 5.2
1609793 at | Q6ZOF0 | Putative GEKO1 Oryza sativa subsp. i 5.2
japonica
Hiicre dongiisiine bagl
1606722_at Q8SAG3 | Actin-depolymerizing factor (ADF) Vitis vinifera aktin flamentinin yeniden 5.2
organizasyonu
1609632 s at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 49
— = proteinler
1610949 _s_at Q84TK8 | Hypothetical protein Populus tremuloides ‘(%gljr Ir:rée\tfg)lyonu transportu 4.9
1612571 _at Q62688 | Putative UDP-glucose glucosyltransferase | OrYZ2 Sativa subsp. Seker, glukozid, poliol ve | , o
japonica karboksilat anabolizmasi
1618447 at Q6ETM9 | Putative CBL-interacting protein kinase Oryza sativa subsp. - 4.7
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japonica

1621087 _at Q8HOEQ PIN1-like auxin transport protein Cucumis sativus Oksin cevabi 4.7
Cinnamyl-alcohol dehydrogenase (EC L s .
1615439 at P30359 1.1.1.195) (CAD) Nicotiana tabacum Lignin biyosentezi 4.6
1621011 at - - - ATPaz transportu 4.5
1616954 s at Q8ILVO Hypothetical protein Plasmodium falciparum | - 4.5
1619084 at Q93YA8 | Calcium binding protein Sesbania rostrata Ca+ aracili sinyal iletimi 4.3
Hypothetical protein P0452F10.6 Oryza sativa subsp. .
1613448 _at Q5SN800 (Hypothetical protein P0O443E07.35) japonica Metabolizma 4.3
Hypothetical protein F12P21.2 . . .
1611383 _at Q9C757 (Hypothetical protein At1g30220) Arabidopsis thaliana Seker transportu 4.3
1611385 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 43
- proteinler
Homogentisate 1,2-dioxygenase (EC . . .
1613359 at Q9M6U1 1.13.11.5) (Fragment) Solanum lycopersicum Tirozin metabolizmasi 4.2
1619063 at Q93WL3 | Hypothetical protein At4g25370 Arabidopsis thaliana 4.2
1611662 at | Q75NUO | Putative ATPase Nicotiana tabacum Protein akibeti (katlanma, |, ,
modifikasyon, destinasyon)
Diger bitki sinyal
1619407 _s_at Q9ZR80 12-oxophytodienoate reductase (OPR2) Arabidopsis thaliana molekulleri (Jasmonik asit, | 4.1
salisilik asit vb.)
1612269_at | Q3HRNS8 | Calcineurin B-like protein 9 E%Zn"’}s:“"a subsp. Ca+ aracili sinyal iletimi | 4.1
1614892 at i i i Slmﬂ_andmlmamls 41
- proteinler
1619565 at | QOXGC4 %”20'1'2;'5'0“[’0’(3"“6 synthetase (EC Vitis vinifera Prolin biyosentezi 41
1622208 x at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 40
— = proteinler
o . Oryza sativa subsp. Protein islenmesi
1613560 _at Q6K880 Putative dipeptidyl peptidase IV japonica (Proteolitik) 3.9
1616434 s at Q9M560 | Caffeic acid O-methyltransferase Vitis vinifera Fenilpropanoid biyosentezi | 3.9
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Siniflandirilmamis

1612439 at - - - . 3.9
proteinler
1607456 _at Q93ZA0 | AT4g13250/F17N18 140 Arabidopsis thaliana Metabolizma 3.9
Diger bitki sinyal
1621521 at Q6ED34 Methylesterase Solanum lycopersicum molekdlleri (Jasmonik asit, | 3.9
salisilik asit vb.)
1614834 at Q84125 Vacuolar pyrophosphatase Vitis vinifera Elektron/hidrojen transportu | 3.9
Galactinol synthase, isoform GolS-1 (EC . Ozmotik ve tuz stresine
1617035 _s_at Q9XGN4 2.4.1.123) Ajuga reptans cevap 3.9
Putative NAM (No apical meristem) protein | Oryza sativa subsp. . .
1613141 at Q8S717 (Putative NAC domain protein) japonica Transkripsiyon aktivasyonu | 3.9
Dbj|BAA78736.1 (Hypothetical protein . . i )
1619532 at Q9FH99 At5067140) Arabidopsis thaliana 3.8
1607073 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 37
- proteinler
1622620 at Q84K47 Putative ABC transporter protein Arabidopsis thaliana ABC transportirlar 3.7
1614045 at QI9SWR1 | Aldehyde 5-hydroxylase Liquidambar styraciflua | Fenilpropanoid biyosentezi | 3.7
1613763 at QILYS2 | ABC transporter-like protein Arabidopsis thaliana ABC transportirlar 3.7
Fosforilasyon,
1620823 at | Q6ZH46 | Hypothetical protein 0J1217_F02.5 Oryza sativa subsp. defosforilasyon ve 3.6
japonica otofosforilasyon ile
modifikasyon
1612999 at 080890 Putative cellulose synthase Arabidopsis thaliana Polisakkarit metabolizmas1 | 3.6
Fosforilasyon,
1619941 at Q69WP7 | Putative serine/threonine kinase _Oryzq sativa subsp. defosforll_asyon Ve 3.5
japonica otofosforilasyon ile
modifikasyon
1620322_at | Q40523 | Ras-related protein Rab11A Nicotiana tabacum pictk GTPaz aracth sinyal | 3.5
Henlz net olarak
1608047 _at Q3EB99 Protein At3g10260 Arabidopsis thaliana smiflandirilamayan 3.5
proteinler
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1613619 at QI9SW68 | Cytochrome like protein (Fragment) Arabidopsis thaliana Metabolizma 3.4
1615540 s _at Q8VZK3 | Putative peptide transporter protein Arabidopsis thaliana Peptit transportu 3.3
1621746 _at Q949R7 Putative uncharacterized protein At5g64230 | Arabidopsis thaliana S;gigi?g;rﬂmamls 3.3
Hypothetical protein F12P21.2
1620255 at Q9C757 (Hypothetical protein At1g30220); Inositol | Arabidopsis thaliana Seker transportu 3.3
transporter 2
Transmembran reseptor
1607365_at Q8GY29 | Putative receptor protein kinase Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | 3.3
yolagi
1610796 at | Q75PK5 zfr')thoage”'a‘:t“’ated Kinase kinase kinase Lotus japonicus MAPKKK kaskad 33
1617226_s_at 065757 Putative Pi starvation-induced protein Cicer arietinum Besin yetersizligine cevap 3.3
1617578_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 33
proteinler
: : Heniiz net olarak
1607353_at Q9LVB9 Emb|CAB83157.1 (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana siniflandirilamayan 3.2
At5g56550) )
proteinler
1611419 at Q9FVD3 | Hexokinase Citrus sinensis Seker, g.l ukozid, pqllol ve 3.2
karboksilat anabolizmasi
Hypothetical protein FOE10.4 . . . Siiflandirilmamaig
1617557 _at Q9C9Q5 (At1g75110/FOE10_4) Arabidopsis thaliana oroteinler 3.2
1615694_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 32
proteinler
1608292 _at Q8VZG1l | At2g18730/MSF3.11 Arabidopsis thaliana - 3.1
Hypothetical protein 0J1136_C04.10 Oryza sativa subsp. i
1609536_at QBKIX2 (Hypothetical protein 0J1063 D06.2) japonica 3.1
Hypothetical protein T5P19 10 . . . Siniflandirilmamis
1607700_at QILY04 (Hypothetical protein At3g56360) Arabidopsis thaliana oroteinler 3.1
1613260 at Q9SMKY7 | Putative enoyl CoA hydratase Cicer arietinum Metabolizma 3.1
1620097 x_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 31
proteinler
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1616107 s at 023553 Putative beta-amylase (EC 3.2.1.2) Arabidopsis thaliana Polisakkarit degradasyonu 3.1
1612018 _at Q68HC8 | Glucose-6-phosphate isomerase Solanum lycopersicum Glikoliziz ve : 3.1
glukoneogeneziz
1610323 _at Q6EJAS Clt1 Poncirus trifoliata Stres cevabi 3.0
Henuz net olarak
1615170 s at P25050 Collagen-like protein Saimiriine herpesvirus 2 | siniflandiritlamayan 3.0
proteinler
1622085 _at 048939 Polyphosphoinositide binding protein Sship | Glycine max Tasinan bilesikler (substrat) | 3.0
L ] . Uniquinasyon,
1618804 _at Q4PSZz0 Zm(? finger (.C3HC4 type RING finger) Arabidopsis thaliana deubiquinasyon ile 3.0
family protein .
modifikasyon
1610112 at 004530 F20P5.12 protein Arabidopsis thaliana - 2.9
1622596 s at Q7X6A8 | Hypothetical protein At5g57060 Arabidopsis thaliana - 2.9
1607288 _at Q6YEY6 | Protease inhibitor Vitis vinifera Proteaz inhibitori 2.9
1610715 s_at Q8LBA9 | Putative microtubule-associated protein Arabidopsis thaliana Coei/rggtlk Ve Wiz stresine 2.9
1610504 _at Q6H7E3 | Putative elicitor-responsive gene-3 E%Znais;t'va Subsp. Stres cevabi 2.9
1611013_at Q6YXC5 | Putative zinc finger protein ID1 _Oryzq sat|vz_;1 subsp. Transkripsiyon aktivasyonu | 2.9
japonica (Rice)
1620060_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 29
proteinler
1610332 x at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 29
- proteinler
1618081 at Q5SND7 | Putative oxidoreductase j(;r);(/)znaicsaatlva subsp. Elektron/hidrojen transportu | 2.9
1606753 at QI9MOX9 | 4-coumarate-CoA ligase-like protein Arabidopsis thaliana Fenilpropanoid biyosentezi | 2.8
Uniquinasyon,
1615565 x_at | P93135 Polyubiquitin Fragaria ananassa deubiquinasyon ile 2.8
modifikasyon
1620865_at Q42971 | Enolase (EC 4.2.1.11) Oryza sativa subsp. Glikoliziz ve 2.8

japonica

glukoneogeneziz
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1615173 at Q38922 ATGB2 (GTP-binding protein GB2) Arabidopsis thaliana 2.8
1616654 x at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 28
— = proteinler
Peptide methionine sulfoxide reductase (EC
1608888_at Q9SEC2 | 1.8.4.6) (Protein-methionine-S-oxide Lactuca sativa - 2.8
reductase) (Peptide Met(O) reductase)
1610760_at Q6ZDY8 ;’Iutative sqccinate dehyd_rogenase _Oryzq sativa subsp. Aerobik solunum 28
avoprotein alpha subunit japonica
1609472_at | Q8GZ56 Qfgé’gg%gﬁ%ﬁ;g‘_w Arabidopsis thaliana | - 2.8
1619079 s at Q5XMB8 | Cytosolic acetoacetyl-coenzyme A thiolase Nicotiana tabacum Asetil-CoA yolag 2.8
1621072 _at Q9FZ95 F3H9.12 protein Arabidopsis thaliana Nkleotit transportu 2.8
. . Seker, glukozid, poliol ve

1619223 s_at QI9SLS2 Sucrose synthase Citrus unshiu Karboksilat anabolizmast 2.7
1615041 at Q9FJN9 Poly(A)-binding protein I1-like Arabidopsis thaliana RNA baglayict 2.7

homologu

eto

gb|M3743

0.1PEAC

PDKAA
1607919 x_at | Pea - - Ribozom biyogenezi 2.7

Chloroplas

t 4.5S, 55,

16S and

23S

MRNA

. . e C-bilesenlive karbonhidrat

1616957 _s_at Q6R4Q6 | Hypothetical protein Vitis riparia metabolizmas 2.7
1609671 at Q9MBK1 | F28L1.11 protein Arabidopsis thaliana - 2.7
1620928 at Q9M4S1 | H+-pyrophosphatase (EC 3.6.1.1) Vitis vinifera Iyon transportu 2.7
1615086, s_at Q93ZES Stromal cell-derived factor 2-like protein Arabidopsis thaliana Henuz net olarak 27

precursor (SDF2-like protein)

siiflandirilamayan
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proteinler

Hypothetical protein T20L15 90
(Serine/threonine protein kinase) (CBL-

1620564 _at Q9LZW4 interacting protein kinase 14) (Hypothetical Arabidopsis thaliana Protein kinaz kaskadlar1 2.7
protein At5g01820)

Uniquinasyon,

1622184 at Q8L775 RING finger-like protein (At5g24870) Arabidopsis thaliana deubiquinasyon ile 2.7
modifikasyon

1610249 s at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 57

- proteinler

1621068_at Q9SHJ8 F12K11.12 Arabidopsis thaliana Asetil-CoA yolagi 2.7

1621369 _at Q8L9C3 Copia-like retroelement pol polyprotein Arabidopsis thaliana T_ransp ozibil e!emenﬂ?r’ . 2.6
viral ve plazmid proteinleri
Transmembran reseptor

1607385_at 004567 T7N9.25 (At1g27190) Arabidopsis thaliana protein tirozin kinaz sinyal | 2.6
yolagi

1616340 at Q84N38 Potyvirus VVPg interacting protein Nicotiana benthamiana 2.6

1618208 s_at Q851U1 Putative leucine-rich repeat protein _Oryzq sativa subsp. Tra_nsmembran sinyal 2.6

japonica iletimi
1610094 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 26
- proteinler

1616539_s_at | Q8LHF3 | Splicing factor-like g%ﬁjﬁ“"a subsp. mRNA islenmesi 2.6

1607645 at P16273 Pathogen-related protein Hordeum vulgare Stres cevabi 2.6
Fosforilasyon,

1615895 at Q8H2C2 | Serine/threonine kinase Persea americana defosforl!asyon Ve 2.6
otofosforilasyon ile
modifikasyon

1611555 at Q9SS31 Calmodulin-like protein (At3g10190) Arabidopsis thaliana Ca+ aracili sinyal iletimi 2.6

1608192 _at QI9FY93 NAM-like protein (AT5g13180/T19L5 140) | Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.6

1615481 at Q9ZSP7 Cytochrome b5 DIF-F Petunia hybrida Fenilpropanoid biyosentezi | 2.6

1621239 at Q947D9 Resistance gene analog NBS9 (Fragment) Helianthus annuus Direng proteinleri 2.6
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F6D8.18 protein (Signal peptidase subunit,

1614508_at Q9SSR2 putative) Arabidopsis thaliana Protein/peptit degredasyonu | 2.6
1614222 at P92934 Amino acid permease 6 Arabidopsis thaliana Amino asit transportu 2.6
1615619_at i i i Slmﬂ_andmlmamls 25
proteinler
1614793 at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 25
- proteinler
1610563 at | Q858J6 | Putative myosin heavy chain Arabidopsis thaliana Coef/rg‘g“k ve tz stresine 25
1608657 _at Q8H6D5 | Major facilitator superfamily antiporter - - 2.5
‘putative 2,3-bisphosphoglycerate- Oryza sativa subsp. Seker, glukozid, poliol ve
1620557_at QOKQHS independent phosphoglycerate mutase’ japonica karboksilat katabolizmasi 2:5
1608637_at i i i Slmﬂ_andmlmamls 25
proteinler
1618680 at Q6R4Q6 | Hypothetical protein Vitis riparia - 2.5
GbJAAF31728.1 (Hypothetical protein . . . .
1622839 at QIFMQ5 At5022460) Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.5
Hypothetical protein F10M23.370
1613317_at Q9Sz42 (Hypothetical protein AT4g27030) Arabidopsis thaliana - 2.5
(Esterase/lipase/thioesterase family protein)
1610541 at Q9M4G8 | Putative ripening-related P-450 enzyme Vitis vinifera Metabolizma 2.5
Expressed protein (Hypothetical protein . . . ]
1615628 at 082775 At2g45980 Arabidopsis thaliana 2.5
Mucin-like protein . . . . N .
1618256 _at Q9sD04 (AT3g51450/F26013_90) Arabidopsis thaliana Stilben, flavonid biyosentezi | 2.5
1621772_at Q8LPVS gg':("zod““”"'ke'doma'” protein kinase Cucurbita maxima Ca+ aracili sinyal iletimi | 2.5
A_TMO021B04.14 protein (Hypothetical . ) . Siiflandirilmamaig
1614364 _at 004646 protein At527280) Arabidopsis thaliana oroteinler 24
1609134 at | Q8S9K9 | AT4g03420/FIH3 4 Arabidopsis thaliana S;g;giﬁgrmlmamls 24
1619528 s at Q03685 Luminal binding protein 5 precursor (BiP 5) | - Protein katlanmasi ve 2.4
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(78 kDa glucose-regulated protein homolog
5) (GRP 78-5)

stabilizasyonu

Flavonol 3-O-glucosyltransferase 6 (EC

1618155 at Q40288 2.4.1.91) (UDP-glucose flavonoid 3-O- Manihot esculenta Fenilpropanoid biyosentezi | 2.4
glucosyltransferase 6) (Fragment)
1606912 at i i i Slmﬂ_andmlmamls 24
- proteinler
1614574_at | Q8LR50 | Lysine decarboxylase-like E%Zn"’}s:“"a subsp. Poliamin metabolizmasi | 2.4
Similarity to unknown protein (At5g63160) . . . - .
1607082_at Q9FMK7 (BTB and TAZ domain protein 1) Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.4
1611191 at | Q6YW44 | Putative MAP3K delta-1 protein kinase g%ﬁgaat“’a subsp. MAPKKK kaskad 2.4
Hypothetical protein 0J1017C11.1 i Siniflandirilmamis
1606660 _at Q8GS82 (Hypothetical protein OJ1781E12.4) proteinler 24
1607349 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 24
- proteinler
1621178 at | 065645 | ATM-like protein Arabidopsis thaliana | L olosfoinozitol aracili 5
sinyal iletimi
1607117 _at Q71LX7 tf(;';?r:ne cholesterol acyltransferase-like Solanum lycopersicum - 2.4
1614464 s _at Q9FS43 Pathogenesis-related protein 10 Vitis vinifera Stres cevabi 2.4
1612535 _s_at Q76KW1 | Glutathione S-transferase Pisum sativum Gluta_tyon konjugasyon 2.4
reaksiyonu
Uniquinasyon,
1614205 at Q6F2D3 Putative zinc finger protein - deubiquinasyon ile 2.4
modifikasyon
1609278 _at Q9LW90 | DC1.2 homologue Nicotiana tabacum Hiicre dis1 metabolizmasi 2.4
1622797 at Q6UK15 | Al-induced protein Gossypium hirsutum Stres cevabi 2.4
1610113 at 049434 HyuC-like protein Arabidopsis thaliana - 2.4
. . Mesembryanthemum . .
1613978 at Q6UEI6 EARLY flowering 4 protein crystallinum Cigek gelisimi 2.4
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1618286 _at Q70AB2 | Ethylene transcription factor Fagus sylvatica Transkripsiyon aktivasyonu | 2.4
. . Oryza sativa subsp. o
1607318_a_at Q6ZA97 Putative transmembrane protein japonica Tasinan bilesikler (substrat) | 2.4
1619585 at Q75UJ4 ERF-like protein Cucumis melo Transkripsiyon aktivasyonu | 2.3
Aspartate aminotransferase, cytoplasmic .
1614985 _at P28734 (EC 2.6.1.1) (Transaminase A) Daucus carota Aspartat metabolizmasi 2.3
1609168 at | Q6PQ36 | - Jtative stress-responsive protein; WCORLA | )iy androssowii | Soguk sok proteinleri 23
cold acclimation response protein like
1606430 at QI9FWQ5 | F17F16.8 protein Arabidopsis thaliana 2.3
1611414 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 23
- proteinler
1622351 at P62200 Calmodulin 1/11/16 (CaM 1/11/16) Daucus carota Ca+ aracili sinyal iletimi 2.3
1615778_at QILXT4 Hypothetical protein T20N10_20 Arabidopsis thaliana - 2.3
- (Hypothetical protein At3g58670) P '
1611434 at Q84RS3 Progesterone 5-beta-reductase Digitalis purpurea Metabolizma 2.3
1622752 _at Q8GZMS8 | Putative serine hydrolase Vitis vinifera Metabolizma 2.3
1614980 at Q6PQKO | Progesterone 5-beta-reductase Digitalis parviflora Metabolizma 2.3
Hypothetical protein F22K18.110
(Hypothetical protein At4g24690; . . . )
1612557 _at Q9SB64 F22K18.110) (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana 2.3
At4924690)
Uniquinasyon,
1606494 at QATYX9 | Ubiquitinating enzyme Arabidopsis thaliana deubiquinasyon ile 2.3
modifikasyon
Emb|CAB72159.1 (Hypothetical protein . . . Siniflandirilmamis
1615773 at Q9FF51 At5060680) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.3
Arabidopsis thaliana genomic DNA,
1609017 _s_at QI9LRR8 | chromosome 3, P1 clone:MOA2 Arabidopsis thaliana - 2.3
(Hypothetical protein) (At3g14430)
1608623 s_at P92934 Amino acid permease 6 Arabidopsis thaliana Amino asit transportu 2.3
1614144 at Q6K5F6 Hypothetical protein OJ1791 B03.48 Oryza sativa subsp. Henlz net olarak 23

(Hypothetical protein 0J1669 F01.10)

japonica

siniflandirilamayan
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proteinler

1619947 at Q6NPD4 | At5g27490 Arabidopsis thaliana 2.3
1620469 at 024249 Methyltransferase Prunus armeniaca Sekonder metabolizma 2.3
1608252 s at Q6QLWS8 | HMG-CoA synthase 2 Hevea brasiliensis Asetil-CoA yolag 2.3
1614977 at i i i Slmﬂ_andmlmamls 23
- proteinler
1618836 at Q5PT36 Homogentisate geranylgeranyl transferase Vitis vinifera - 2.3
1621530 at | P46518 tg;ii[rfryoge”es's abundant protein Gossypium hirsutum i 23
1622589 s at Q8GUJ9 | Hypothetical protein At5g19590 Arabidopsis thaliana - 2.2
1620960 _a at | Q9SWE4 | Low molecular weight heat-shock protein Nicotiana tabacum Pmt.el.n katlanma§1 Ve 2.2
stabilizasyonuzation
1609635 s at | Q67V42 | MutT domain protein-like joa;)fn"’}s:“"a Subsp. Metabolizma 2.2
1614476 at Q93z74 AT3927570/MMJ24 12 - Glutamat biyosentezi 2.2
1619462 at Q94JV5 AT4g08790/T32A17 100 Arabidopsis thaliana Oksin cevabi 2.2
1620352 _at 065386 F12F1.20 protein Arabidopsis thaliana - 2.2
1614506 _at QIXET77 Patatin-like protein Sorghum bicolor - 2.2
r . Seker, glukozid, poliol ve
1613165 s _at Q9MBD7 | L-idonate dehydrogenase Prunus persica Karboksilat anabolizmast 2.2
1619288 s at | Q7XBY9 | Hypothetical protein Oryza sativa subsp. i 2.2
japonica
1612407 _at Q3HVM2 | Hypothetical protein Solanum tuberosum :g;zv”;l;ler transport (Golgi 2.2
1606993 at i i i Slmﬂ_andmlmamls 29
- proteinler
1609781 s at | Q9ZWJ2 | Glyoxalase | E%Zn"’}s:“"a subsp. Giberellik asit cevabi 2.2
1618042 _at Q94GS3 | Hypothetical protein OSINBb0022E02.4 E%Zn"’}s:“"a subsp. - 2.2
1607604 at Q8LBK2 | BCS1 protein-like protein Arabidopsis thaliana - 2.2
1616995 at P42748 Ubiquitin-conjugating enzyme E2-21 kDa 1 | Arabidopsis thaliana Uniquinasyon, 2.2
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(EC 6.3.2.19) (Ubiquitin-protein ligase 4)
(Ubiquitin carrier protein 4

deubiquinasyon ile
modifikasyon

1606520 at Q9FQ95 In2-1 protein Glycine max - 2.2
1608865 _at Q5UFR1 | 14-3-3 family protein Malus domestica Enzim aracili sinyal iletimi | 2.2
Arabidopsis thaliana genomic DNA, . . .
1607397 _at QIFXX6 chromosome 5, P1 clone:MTH16 Arabidopsis thaliana - 2.2
Henuz net olarak
1615720 s at | Q93V51 | AT5¢g06370/MHF15 11 Arabidopsis thaliana smiflandirilamayan 2.2
proteinler
1606906 _at P93750 Hypothetical protein At2g41960 Arabidopsis thaliana - 2.2
1608094 _at Q6L5ES8 Putative cinnamoyl CoA reductase jOaQ(/)zna;s:tlva subsp. Lignin biyosentezi 2.2
Hypothetical protein F10M23.360
1611501 _at Q9sz41 (Hypothetical protein AT4g27020) Arabidopsis thaliana - 2.2
(AT4g27020/F10M23_360)
1614018 at | Q9SQI2 | GIGANTEA protein Arabidopsis thaliana \Ffl;t;m (sirkadyan, ultradyan |, ,
1622630_s_at | Q4F886 | DT-related protein g{)ﬁf‘isa""“"a subsp. Metabolizma 2.2
Similarity to unknown protein (Hypothetical . . . Siniflandirilmamis
1618827 at | QOFFGT |\ tein At5g44250: MLN1.18) (Atsgad250) | #\rabidopsis thaliana proteinler 2.2
1617276_at Q5ZEI0 Hypqthetlc_:al_proteln P0009G03.17 _Oryzq sativa subsp. Ozmotik ve tuz stresine 29
(Sodium-lithium tolerant 2) japonica cevap
1610828 at 049688 Hypothetical protein AT4g17890 - GTPaz aktivator (GAP) 2.2
Fosforilasyon,
1611726 _at QI9LSM2 | Similarity to lectin-like protein kinase Arabidopsis thaliana defosforl!asyon Ve 2.2
otofosforilasyon ile
modifikasyon
1615890 at Q9C8F0 Hypothetical protein T8D8.3 (Fragment) Arabidopsis thaliana Direng proteinleri 2.2
1620541 _at Q8W3J3 | Ras-related protein RABS-3 Nicotiana tabacum ﬁ;f;lf (GTPaz aracili sinyal 2.1
1621881 at Q93V62 Hypothetical protein At4g27450 Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.1
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(AT4g27450/F27G19_50)

1620233 at i i i Slmﬂ_andmlmamls 21
- proteinler
1613630_s_at Q9M6R1 | High molecular weight heat shock protein Malus domestica Pmt.el.n katlanma§1 Ve 2.1
stabilizasyonuzation
1619333 _at Q851R1 | Hypothetical protein OSINBa0052F07.12 joagfn"’}s:“"a Subsp. - 2.1
1613772 s _at Q52QX8 | Cysteine protease CP1 Manihot esculenta Protein degradasyonu 2.1
1620982_at Q56YT3 Squamosa promoter binding protein-like 1 Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.1
1609920 at Q93VvS8 Hypothetical protein At5g19820 Arabidopsis thaliana - 2.1
1612193 at Q8RWDS8 | Hypothetical protein At1g20540 Arabidopsis thaliana - 2.1
1621353 at Q7XXS5 Hypothetlcgl protein (Putative universal _Oryzq sativa subsp. Stres cevabi 21
stress protein) (USP) japonica
26S proteasome AAA-ATPase subunit . . .
1607141 at Q94BQ2 RPT6a-like protein Arabidopsis thaliana Proteozomal degradasyon 2.1
Fosforilasyon,
1610440 s_at Q94KE3 AT3952990/F8J2_16O (Putative pyruvate Arabidopsis thaliana defosforl!asyon ve 21
Kinase otofosforilasyon ile
modifikasyon
1622040 _at 065757 Putative Pi starvation-induced protein Cicer arietinum Besin yetersizligine cevap 2.1
1614117 at Q75LU0 | Putative MATE family protein g%ﬁgaat“’a subsp. lag transportu 2.1
1610057 at | Q6ELF9 | POIY(A)-binding protein C-terminal Cucumis sativus RNA baglayict 21
interacting protein 6
1614741 at Q9FVD1 | Diacylglycerol kinase Solanum lycopersicum Soguk sok proteinleri 2.1
1617518 at Q8LA79 | Zinc finger protein, putative Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.1
1616574 at Q84JL2 Putative branched-chain alpha I_<eto-aCId Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.1
dehydrogenase E1 alpha subunit
1607216 _at Q8H7D6 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - 2.1
1611812 at P55871 EUKaryonc translation initiation factor 2 beta Malus domestica Translasyonun baglatilmas1 | 2.1
subunit (elF-2-beta)
1622622 a at | Q5ZA08 | Putative protease Oryza sativa subsp. Protein degradasyonu 2.1
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japonica

Oryza sativa subsp.

1617692_at Q851F6 Hypothetical protein OSINBb0011H13.6 japonica Stres cevabi 2.1
Fosforilasyon,
1606734 _at Q9AWAG | Serine/threonine/tyrosine kinase Arachis hypogaea defosforll_asyon Ve 2.1
otofosforilasyon ile
modifikasyon
1621599 at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 21
- proteinler
Splicing factor, arginine/serine-rich 6 (Pre- . ) )
1617037_at Q13247 MRNA splicing factor SRP55) Homo sapiens mRNA islenmesi 2.0
1619254 at Q9M9OU3 | F6A14.17 protein (Atlgl8720/F6A14 17) Arabidopsis thaliana - 2.0
1611957 s at Q84MA5 | At4g21120 Arabidopsis thaliana Amino asit transportu 2.0
1608104 at Q8RX26 Hypothetical protein At5g63970 Arabidopsis thaliana - 2.0
1610822 at | Q6L469 Efgﬁg:‘f RNA recognition motif containing | ¢, 1m demissum RNA baglayict 2.0
1622296 _at Q8GTZ1 | BZIP transcription factor Capsicum chinense Transkripsiyon aktivasyonu | 2.0
Uniquinasyon,
1609464 s at Q4TYX9 | Ubiquitinating enzyme Capsicum chinense deubiquinasyon ile 2.0
modifikasyon
1612751 at Q8GUMG6 E’Furt:gr\rllzrt]gnslatlon Initiation factor IF-2 Arabidopsis thaliana Translasyonun baslatilmast | 2.0
1616908 _at Q9SCM7 | Hypothetical protein T8H10.50 Arabidopsis thaliana 2.0
1621568 _at Q69SJ3 Clathrl_n assembly protein AP180 short _Oryzq sativa subsp. \{e2|kuler transport (Golgi 20
form-like japonica ag1 vb)
1620535 _at Q93YZ7 | At2g31810/F20M17.15 Arabidopsis thaliana Aerobik solunum 2.0
1609095 at Q9M3W?7 | Putative Cdc2-related protein kinase CRK2 | Beta vulgaris Protein kinaz kaskadlari 2.0
1609812 _at Q688R3 Putative finger transcription factor joa;)y(/)zna;s:tlva subsp. Transkripsiyon aktivasyonu | 2.0
1618600 s_at Q94CD4 | Hypothetical protein At5g13190 Arabidopsis thaliana S;g;g?ﬁsrmlmamls 2.0
1608283 _at - - - Smiflandirilmamig 2.0
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proteinler

1611149 at Q3Y6V1 | Cellulose synthase-like protein CslG Nicotiana tabacum Polisakkarit biyosentezi 2.0
Uniquinasyon,
1607636_at Q42397 Hexaubiquitin protein Helianthus annuus deubiquinasyon ile 2.0
modifikasyon
1613803_at i i i Slmﬂ_andmlmamls 20
proteinler
Probable WRKY transcription factor 48 . . . - .
1609130_at QI9FGZ4 (WRKY DNA-binding protein 48) Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.0
1617699 at Q67X99 Putative trehalose-6-phosphate phosphatase | Arabidopsis thaliana C'bﬂese.nhve karbonhidrat 2.0
metabolizmasi
1607726 _at 049494 Hypothetical protein AT4g34100 Arabidopsis thaliana - 2.0
1609948 _at Q62JGO0 Putatl_vg RNA re_cognltlon motif (RRM)- _Oryzq sativa subsp. RNA baglayici 20
containing protein japonica
1617720 at Q8L7B0 Hypothetical protein At4g13400 Arabidopsis thaliana - 2.0
Ubiquinol-cytochrome c reductase iron-
sulfur subunit 2, mitochondrial precursor . Elektron transportu ve
1609752_at P51132 - . . Nicotiana tabacum membran baglantili enerji 2.0
(EC 1.10.2.2) (Rieske iron-sulfur protein 2) K
orunumu
(RISP2
Probable aquaporin NIP5.1 (NOD26-like
intrinsic protein 5.1) (Nodulin-26-like major . ) .
1619594 at Q9svs4 intrinsic protein 6) (ANLM6) (NLM6 Arabidopsis thaliana Kanal/por grubu transport 2.0
protein) (NodLikeMip6)
Uniquinasyon,
1621388 _at Q6NMJ8 | At3g13430 Arabidopsis thaliana deubiquinasyon ile 2.0
modifikasyon
1614608_at Q9SFU0 Putative protein transport protein Sec24-like Arabidopsis thaliana Protein transportu 2.0
At3g07100
1617965 _at | Q85119 | Hypothetical protein OSINBb0021011.23 g%ﬁgg‘“"a subsp. - 2.0
1611853 at Q6QLWS8 | HMG-CoA synthase 2 Hevea brasiliensis Asetil-CoA yolag 2.0
1615392 s at 024323 Cysteine proteinase precursor Phaseolus vulgaris Proteaz inhibitori 2.0

131




Purine nukleotit

1617450 _at Q9FRY6 | Uricase Lotus japonicus ) 2.0
metabolizmasi
1608121 at Q8H6Q7 | CTV.22 Poncirus trifoliata - 2.0
1611291 at | Q7XIC8 | OsRad6 Oryza sativa subsp. i 2.0
japonica
C4-dikarboksilat transportu
1615344 at Q9SJE9 T27G7.11 Arabidopsis thaliana (malat, stiksinat,fumarat 2.0
vb.)
Hypothetical protein OSJINBa0066H15.2 Oryza sativa subsp. o
1606647_at Q75J49 (Hypothetical protein OSINBb0029119.9) japonica Protein kinaz 2.0
1615940 at Q8LERG Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - 2.0
1613081 _at Q3E9E4 Protein At5g18640 Arabidopsis thaliana - 2.0
1616437_at Q9SDZz2 2-hydroxy isoflavone/dihydroflavonol Glycine max Fenilpropanoid biyosentezi | 2.0
reductase homolog (Fragment
1621906_s_at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 20
proteinler
1613576 _s_at P62200 Calmodulin 1/11/16 (CaM 1/11/16) Daucus carota Ca+ aracili sinyal iletimi 2.0
Formate dehydrogenase, mitochondrial
1618981 at Q07511 precursor (EC 1.2.1.2) (NAD-dependent Solanum tuberosum - 2.0
formate dehydrogenase) (FDH)
1615657 at Q8LFI8 Nucleoside triphosphatase, putative Arabidopsis thaliana Nkleotit biyosentezi 2.0
1614631 _at Q7GCH3 26S proteasom_e regulatory particle triple-A _Oryzq sativa subsp. Proteozomal degradasyon 20
ATPase subunit6 japonica
1609973 _at Q6K4D1 | Putative ABC transporter E%Zn"’}s:“"a subsp. ABC transportirlar 2.0
Hypothetical protein T518.7
1614184 at Q9SAT7 (At1g30620/T518_7) (UDP-D-xylose 4- Arabidopsis thaliana - 2.0
epimerase)
1620747 at Q5UNS2 | Arginase 1 Solanum lycopersicum Avrjinin biyosentezi 2.0
1616284 at Q9LZE4 | Hypothetical protein F12E4_190 Arabidopsis thaliana Vltamln ' kofaktpr ve 2.0
prostetik grup biyosentezi
1607092 _at Q6ZK12 | Zinc metalloproteinase-like Oryza sativa subsp. Protein degradasyonu 2.0
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japonica

Volvox carteri f.

1616923 s_at Q8L685 Pherophorin-dz1 protein precursor nagariensis Hiicre duvart 2.0
1608531 _at Q5PNUS | At3g25160 Arabidopsis thaliana Protein transportu 2.0
1613177 at Q8L7R9 | AT4g16150/d14115w Arabidopsis thaliana - 2.0
1608543 at Q9FPW6 | POZ/BTB containing-protein AtPOB1 Arabidopsis thaliana - 2.0
1612040 at Q94A91 AT5052420/K24M7_17 Arabidopsis thaliana - -2.0
Caffeoyl-CoA O-methyltransferase 2 (EC
1616898 _at Q9XGD5 rzﬁif%&/ll?ri)nggfansse %a)lf{é%g :&ﬁ‘._‘z)o Zea mays Fenilpropanoid biyosentezi | -2.0
(CCoAOMT-2)
Heniiz net olarak
1620132 _s_at Q84VWO0O | At4g15930 Arabidopsis thaliana siniflandirilamayan -2.0
proteinler
1618687 at Q9SSG3 HIPL1 protein precursor Arabidopsis thaliana - -2.0
1609550 s at | Q7XKS7 | OSINBa0038P21.4 protein g%ﬁjﬁ“"a subsp. Ribozomal proteinler 2.0
1613722 s _at Q26056 Histidine-rich protein (Fragment) Plasmodium lophurae - -2.0
1622158 s at Q9ZNS5 | Ribosomal protein S28 Prunus persica Ribozomal proteinler -2.0
1613351 at Q94JQ8 AT3g57880/T10K17 90 Arabidopsis thaliana -2.0
1621492 at Q6RYC4 | 60S ribosomal protein L19 Capsicum annuum Ribozomal proteinler -2.0
1618995 at Q93WL3 | Hypothetical protein At4g25370 Arabidopsis thaliana - -2.0
OSJNBa0065H10.6 protein Oryza sativa subsp.
1609992_at QSCAGL (OSJNBa0079A21.2r:)L protein) jap)(/)nica i ) 2.0
1617630 at Q95DV5 | FtsZ-like protein Nicotiana tabacum Transkripsiyon aktivasyonu | -2.0
1620553 at Q94K73 Putative phenylalanine-tRNA synthetase Arabidopsis thaliana Aminoacil-tRNA sentetaz -2.0
1616291 at Q8LBLY9 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana -2.0
1613367 _at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 20
proteinler
Probable vacuolar ATP synthase subunit H
1609434 at QILX65 (EC 3.6.3.14) (V-ATPase H subunit) Arabidopsis thaliana ATPaz transportu -2.0

(Vacuolar proton pump H subunit)
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(Vacuolar proton pump subunit SFD)

Elektron transportu ve

1620504 _at Q84WN3 | Putative cytochrome ¢ oxidoreductase Arabidopsis thaliana membran baglantili enerji -2.0
korunumu
Photolyase/blue-light receptor . . . . ]
1607575 _at 022253 (Photolyase/blue light photoreceptor PHR2) Arabidopsis thaliana DNA tamiri 2.0
Sigma factor-like protein (SigF) (Putative . . . Transkripiyonun i
1619362_at QILDIS RNA polymerase sigma-70 factor protein Arabidopsis thaliana baglatilmasi 2.0
1616015 at Oksin cevabi -2.0
Putative pyruvate dehydrogenase E1 beta
1619426 s _at 064688 subunit (Putative pyruvate dehydrogenase Arabidopsis thaliana Aerobik solunum -2.0
beta subunit) (EC 1.2.4.1)
2-oxoglutarate/malate translocator-like C-dikarboksilat transportu
1616229 at Q93Y83 protein Arabidopsis thaliana (malat, stiksinat,fumarat -2.0
vb.)
1620754 at P93619 Ted2 protein Vigna unguiculata Metabolizma -2.0
1619299 at Q94A91 AT5052420/K24M7_17 Arabidopsis thaliana - -2.0
1614253 at Q42529 ;I‘r'g/[itgg;lan synthase alpha chain (EC Arabidopsis thaliana Triptofan biyosentezi -2.0
1607019 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 20
- proteinler
Hypothetical protein F2103.22 . . . Smiflandirilmamais i
1613307 _at Q94K16 (Hypothetical protein At3g07510) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.0
1613189 at Q16986 Fibroin-2 (Fragment) Araneus diadematus - -2.0
1611768 at P35683 Eukaryotic initiation factor 4A (elF4A) _Oryzq sativa subsp. Translasyonun baslatimast | -2.0
(elF-4A) japonica
T22111.11 protein (Hypothetical protein . . . Siniflandirilmamis i
1622463 _at Q9LPU1L At1g21065) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.0
1618562_at | QBYYBO | Putative p23 co-chaperone Oryza sativa subsp. Protein katlanmas: ve 2.0
japonica stabilizasyonuzation
1610447 at 049952 Phosphoinositide-specific phospholipase C Solanum tuberosumm Polifosfoinozitol aracili 20

(EC 3.1.4.11)

sinyal iletimi
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1612354 at Q94JU2 AT3g28050/MMG15 6 Arabidopsis thaliana - -2.0

1621800 at P93486 Glycine-rich RNA-binding protein PSGRBP | Pisum sativum RNA baglayict -2.0

1606684 s at Q39648 Non-photosynthetic ferredoxin precursor Citrus sinensis Glutamat biyosentezi -2.0

1613473 at Q93Y08 Putative ABC transporter protein Arabidopsis thaliana ABC transportirlar -2.0

1622551 a_at | Q8H8C2 | Hypothetical protein OJ1134F05.7 E%Zn"’}s:“"a subsp. ; 2.0

1607851 at Q8L685 Pherophorin-dz1 protein precursor VOIVQX carteri f Hiicre duvari -2.0

nagariensis

1606531 at P93204 SBT1 protein (Subtilisin-like protease) Solanum lycopersicum Protein degradasyonu -2.0

1617410 at Q8LD44 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - -2.0

1618670 at Q94K68 Hypothetical protein At5g27560 Arabidopsis thaliana - -2.0

1618718 at Q97579 Fibrillin (Fragment) Brassica napus Yapisal proteinler -2.06

1608369_s_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 20
proteinler

1615508 at | os1016 | Hutative ABC transporter (PDR4 ABC Arabidopsis thaliana ABC transportirlar 21

transporter)
Tryptophan synthase beta chain 2, . . . . )
1622427 _at 050046 chloroplast precursor (EC 4.2.1.20) Camptotheca acuminata | Triptofan biyosentezi 2.1
1617920 _at Q6QLN2 | Endo-1,4-beta-glucanase (EC 3.2.1.4) Populus tremuloides Id{ucre dist protein 2.1
egredasyonu

1610580 s _at Q9M3M7 | Hypothetical protein Spinacia oleracea - -2.1

1610385_at | Q5QLG3 | Phosphoribulokinase/uridine kinase-like joa;)fn"’}s:“"a subsp. . 2.1

1619083 at Q3HVM3 | Hypothetical protein Solanum tuberosum - -2.1

1619856 at 048629 Putative auxin-repressed protein Prunus armeniaca Oksin cevabi -2.1

1615069 at Q94A68 At1g06690/F4H5 17 Arabidopsis thaliana - 2.1

1616327 _at Q6YZC9 | Uridylyl transferase-like jOaQ(/)zna;s:tlva subsp. Aerobik solunum -2.1
Henuz net olarak

1607753 _at Q8L604 Hypothetical protein At1g65230 Arabidopsis thaliana smiflandirilamayan -2.1
proteinler

1616883 at Q6SKP4 | Ribosomal protein L3 Solanum lycopersicum Ribozomal proteinler -2.1
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Elektron transportu ve

1607800 _at Q84WN3 | Putative cytochrome c oxidoreductase Arabidopsis thaliana membran baglantili enerji -2.1
korunumu
1611513 s _at Q93WB8 | Hypothetical protein At3g13410 Arabidopsis thaliana - -2.1
LIM-domain SF3 protein (LIM domain L - .
1611183 at P93356 protein WLIM2) Nicotiana tabacum Transkripsiyon aktivasyonu | -2.1
1609094 a at | Q8LBN1 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana -2.1
1614837 _s_at 048791 Hypothetical protein At2g26770 Arabidopsis thaliana S;gigiilllsrlmmamls 2.1
Putative dTDP-glucose 4-6-dehydratase
(At2g27860/F15K20.4) (UDP-D- . . . Seker, glukozid, poliol ve i
1614681 at QozUY® apiose/UDP-D-xylose synthase) Arabidopsis thaliana karboksilat anabolizmasi 2.1
(Hypothetical protein)
1614576_s at | 022683 | Cyanate hydratase (EC 4.2.1.104) (Cyanase) | o -idonsis thaliana Metabolizma 21
(Cyanate lyase) (Cyanate hydrolase)
1612781 at Q506K3 Squalene monooxygenase Datura inoxia tRNA sentezi -2.1
Hypothetical protein P0702F03.30 Oryza sativa subsp. i i
1607951 _at QSNAXS (Hypothetical protein P0708G02.3) japonica 2.1
1607017 _at Q3EAK4 | Protein At3g53470 - Ribozomal proteinler -2.1
L-ascorbate oxidase precursor (EC 1.10.3.3) L . ]
1607223 at Q40588 (Ascorbase) (ASO) Nicotiana tabacum Metabolizma 2.1
1622691 s at QUSPF8 Elongation factor eEF1 gamma chain V_|t!s labrusca x Vitis Translasyon uzama 21
(Fragment) vinifera
Putative farnesylated protein ATFP6
1608337_at Q9SZN7 | (ATFP6) (AT4g38580/F20M13_140) Arabidopsis thaliana - -2.1
(AT4g38580
1614070_at Q5ZE52 | Cytochrome P450-like g%ﬁgg‘“"a subsp. - 2.1
1611086 _at Q9MBD4 | Acyltransferase homolog Petunia hybrida Embiriyonel gelisim -2.1
1617235 at P51424 60S ribosomal protein L39 Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -2.1
1609900_at Q3ZPN4 Anthraniloyal-CoA: methanol anthraniloyal Vitis labrusca i 21

transferase
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Protein katlanmasi ve

1618693 _at P93570 Chaperonin-60 beta subunit precursor Solanum tuberosum . i -2.1
stabilizasyonuzation
1615697 at Q4JLW1 | Putative sucrose transporter Vitis vinifera (Grape) Seker transportu -2.1
Henuz net olarak
1608591 _at Q6ZND7 | Hypothetical protein FLJ16192 Homo sapiens smiflandirilamayan -2.1
proteinler
1612729 at | Q75WU3 'lzfn“aZ':i'r'Ch repeat receptor-like protein | 5 ¢ nigra Tl-reseptor sinyal yolagr | -2.1
Superoxide dismutase [Cu-Zn], chloroplast e Oksijen ve radikal i
1619210 at 065199 precursor (EC 1.15.1.1) Vitis vinifera detoksifikasyon 2.1
ESTs AU081301(E20138) (Hypothetical
1614511 at QILG67 protein POOOSHlO._29) (OSJ!\lBa0036E02.18 _Oryzq sativa subsp. S1mﬂ_and1r1lmam1s 21
protein) (Hypothetical protein japonica proteinler
B1085F09.18)
1616503 s _at Q5J0W3 Lipocalin protein Capsicum annuum - -2.1
40S ribosomal protein S20-like protein . . . . .
1610560 _at QISTY6 (At3g47370) Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler 2.1
1622564 at P49688 40S ribosomal protein S2 Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -2.1
1615746 at QI9FXI19 F6F9.1 protein (At1g19940/F6F9 1) Arabidopsis thaliana - -2.1
Coproporphyrinogen I11 oxidase, chloroplast
1610613 at | Qa2oap | Precursor (EC1.3.3.3) Nicotiana tabacum Porfirin metabolizmast 21
(Coproporphyrinogenase) (Coprogen
oxidase)
. o Transmembran reseptor
1608969 at P43298 Putative receptor protein kinase TMK1 Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | -2.1
precursor (EC 2.7.1.-) yolag!
1616831 _at 024293 Chloroplast inner envelope protein, 110 kD Pisum sativum Protein transportu 2.1
(IEP110) precursor
1614031 at 022860 60S ribosomal protein L38 Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -2.2
1620765_at Q9S820 Putative rac protein (NTGP2) Nicotiana tabacum ﬁ;ﬁﬁf GTPaz aracils sinyal -2.2
1615223 at Q8L6J8 Putative carbamoyl phosphate synthase Nicotiana tabacum Aerobik solunum -2.2
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small subunit

Chaperonin CPN60-2, mitochondrial

Protein katlanmasi ve

1609502_at Q05046 precursor (HSP60-2) Cucurbita maxima stabilizasyonuzation 2.2
Orvza sativa subs Transmembran reseptor
1610530 _at Q62107 Putative receptor protein kinase PERK1 jap)(/)nica P- protein/treonin kinaz sinyal | -2.2
yolagi
1621834 at | QILLQ7 ; hlogpf)a“d'c acid phosphatase alpha (EC 11005 | inguiculata Fosfat metabolizmasi 2.2
1609667 at Q6STH5 | [4Fe-4S] cluster assembly factor Arabidopsis thaliana Fe/S baglayici -2.2
1611739 at Q8H224 Putative cytochrome P450 (Fragment) Populus canescens Metabolizma -2.2
1611328 at 023628 Histone H2A.F/Z (At3g54560) Arabidopsis thaliana DNA topoloji -2.2
Ribosome recycling factor, chloroplast
1621399 s at Q9M1X0 | precursor (Ribosome releasing factor, Arabidopsis thaliana Protein sentezi -2.2
chloroplast) (RRF) (CpFrr) (RRFHCP)
1617790 at Q7XJ93 Putative bHLH transcription factor Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | -2.2
FK506-binding protein 2-1 precursor (EC
5.2.1.8) (Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase) . . . ) )
1608663_s_at Q38935 (PPlase)(Rotamase) (15 kDa FKBP) (FKBP- Arabidopsis thaliana 2.2
15-1)
Hypothetical protein . . . . ]
1621572 _at Q940V5 (At3g16179/At316179) Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.2
Hypothetical protein T1E22 40 . . . ] . ]
1614685 _at Q9LZz97 (Hypothetical protein At5g02280) Arabidopsis thaliana ER-Golgi transportu 2.2
NADP-dependent malic enzyme (EC e ]
1609345 _s_at P51615 1.1.1.40) (NADP-ME) Vitis vinifera Fotosentez 2.2
Transmembran reseptor
1621455 at Q9SJQ1 Putative receptor-like protein kinase Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | -2.2
yolagi
1610667 s _at Q9ZNS5 | Ribosomal protein S28 Prunus persica Ribozomal proteinler -2.2
1614219 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -2.2
1606591 _at Q8RU28 Putative SHORT-ROOT (SHR) protein Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | -2.2

(Fragment)

138




Seker,glukozid,poliol ve

1613014 _at Q9FJY6 Apospory-associated protein C-like protein | Arabidopsis thaliana Karboksilat metabolizmast -2.2
1619641 at Q719E3 Maturase K (Fragment) Vitis riparia - -2.2
1616563 s at | Q5ZA96 | Putative selenoprotein O Oryza satlva subsp. Smiflandiriimanis 2.2
japonica proteinler
1613040 s at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 99
— = proteinler
1613916_at Q8S214 Isp4 protein-like _Oryzq sativa subsp. Peptit transportu -2.2
japonica
~ . - Hiicre dis1 protein i
1619383 s _at Q5CCQO0 | Beta-D-galactosidase (EC 3.2.1.23) Pyrus pyrifolia degredasyonu 2.2
1615048 at Q4JLS4 Hypothetical protein (Fragment) Fragaria ananassa Kalsiyum baglayici -2.2
2-oxoglutarate/malate translocator-like C4-dikarboksilat transportu
1609626 _at QILXV3 protei?] Arabidopsis thaliana (malat, stiksinat,fumarat -2.2
vb.)
1607015 _at Q6IDB3 At3g09860 Arabidopsis thaliana - -2.2
Mitochondrial import receptor subunit
TOM22 homolog (Translocase of outer . . . . .
1619139 at Q9FNC9 membrane 22 kDa subunit homolog) Arabidopsis thaliana Mitokondiriyal transport -2.2
(TOM9)
1610176_at QY4ID7 Sgring(;ggeranyl diphosphate synthase (EC Hevea brasiliensis Izoprenoid metabolizmasi -2.2
1606941 at | QozQxe | = 1OL-like protein 1 (Ethylene overproducer |, oiiqonis thaliana Etilen cevabi 2.2
1-like protein 1)
1617027 at Q84Y95 CAXIP1 protein Arabidopsis thaliana -2.2
1609733 _at P50346 60S acidic ribosomal protein PO Glycine max Ribozomal proteinler -2.2
F13011.15 protein
1619413 _at Q9XIR0 (At1g64850/F13011_15) (Hypothetical Arabidopsis thaliana - -2.3
protein)
1617320 at Q9LW90 | DC1.2 homologue Nicotiana tabacum Hiicre dis1 metabolizmasi -2.3
1607280 at QILIC2 Multispanning membrane protein-like Arabidopsis thaliana - -2.3
1621735 at Q8RXP3 | Hypothetical protein Atlg47740 Arabidopsis thaliana Siniflandirilmamis -2.3
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proteinler

1621407 _at Q8LCZ3 | Formamidase-like protein Arabidopsis thaliana Metabolizma -2.3
Heniiz net olarak
1619486_at Q5BTEQO | SICHGCO01967 protein Schistosoma japonicum | siniflandirilamayan -2.3
proteinler
OSJNBb0070J16.13 protein Oryza sativa subsp.
1608740_at | Q7X752 | (15 3NBHOO72MO1.9 protein) japonica - 23
1609803 s _at P52855 60S acidic ribosomal protein P1 (L12) Zea mays Ribozomal proteinler -2.3
1612181 at Q67YC9 | Hypothetical protein At4g14100 Arabidopsis thaliana - -2.3
Blyume
1615282 s at | Q84UCY | Rapid alkalinization factor 1 Populus trichocarpax | duzenleyiciler/hticre 2.3
Populus deltoides biiyiikliigiiniin
dizenlenmesi
1617913 at Q9M7N6 | MFP1 attachment factor 1 Solanum lycopersicum - -2.3
1610481 at | QSWAT73 | Hypothetical protein PO681F10.43 Oryza satlva subsp. Hastalik, virillens ve 23
japonica savunma
1622209 _at Q6SRZ9 g@gﬁgﬁlgigznscrlptlon factor Antirrhinum majus Transkripsiyon aktivasyonu | -2.3
1614941 s at Q5XLE1 | Immunophilin Zea mays Pmt.el.n kaﬂanma§l Ve -2.3
stabilizasyonuzation
1606811 _at Q39011 glh?allgg))/-(r’ilgﬁfiefar)otEIn kinase eta (EC Arabidopsis thaliana Brassinosteroid cevabi -2.3
1611657 at 064588 Hypothetical protein At2g34680 Arabidopsis thaliana Oksin cevabi -2.3
1612763 at Q9M4H8 | Putative ripening-related protein Vitis vinifera Hiicre dis1 metabolizmasi -2.4
Heniiz net olarak
1611346_at Q8S918 At1g64350/F15H21 2 Arabidopsis thaliana siniflandirilamayan -2.4
proteinler
Hypothetical protein OSINBa0093M23.4 Orvza sativa subs
1606926 _at Q7XZzz1 | (Putative Glutamyl-tRNA(GIn) oryza P- Protein sentezi -2.4
amidotransferase, C subunit) Japonica
1617573 at Q8LI9X7 Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - -2.4
1616712 _at Q9C9C5 | Putative 60S ribosomal protein L6; 24498- | Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -2.4
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25922 (Putative 60S ribosomal protein L6)

1611519 s at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 24
— = proteinler
1614903_at Q9FGJ4 Putative acyl carrier protein Arabidopsis thaliana .Llplt’ yag asidi ve . -2.4
izoprenoid metabolizmasi
1612602_at Q6RH11 | 40S ribosomal protein S5 Capsicum annuum Ribozomal proteinler -2.4
1614368 a at Q39684 AX110P Daucus carota -2.4
1617246 s _at Q8LJWO | 40S ribosomal S4 protein Glycine max Ribozomal proteinler -2.4
1606998 at Q4JLV6 Pectate lyase Gossypium hirsutum glucre dist protein -2.4
egredasyonu
1614186 at | QSEAF4 | At514500 Arabidopsis thaliana C-bilesenlive karbonhidrat |, ,
metabolizmasi
1608641 _at Q8LDU7 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana S;g;gﬁsrmlmamls -2.4
1618297 s_at | QAILV6 | Pectate lyase Gossypium hirsutum | LLuore 45 protein 2.4
egredasyonu
1618606 _at Q41135 Beta-ketoacyl-ACP synthase precursor Ricinus communis Yag asidi biyosentezi -2.4
1611746_at | Q8LN37 | Hypothetical protein OSINBa0053C23.22 | OryZza sativa subsp. Smiflandiriimanis 2.4
japonica proteinler
1609685 _at 065693 Putative ribosome-binding factor A, Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -2.4
chloroplast precursor
L Populus tremula x Uniqyingsyon, .
1609603 s_at Q9M551 | Polyubiquitin . deubiquinasyon ile -2.4
Populus tremuloides e
modifikasyon
1607227 s at | Q84M38 | Hypothetical protein OSINBa0059E14.7 | OrYZa sativasubsp. Protein katlanmas: ve 24
japonica stabilizasyonuzation
1618087 _at Q84LE7 RelA-SpoT like protein RSH1 Nicotiana tabacum Nkleotit biyosentezi -2.4
1610547 at Q6Y0Z6 RGC2-like protein (Fragment) Helianthus annuus Stres cevabi -2.4
Henuz net olarak
1619538 _at Q9XIN6 Expressed protein Arabidopsis thaliana smiflandirilamayan -2.5
proteinler
1614470 at Q8W2K0 | Forever young oxidoreductase Solanum lycopersicum - -2.5
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1609206 _at Q94A57 AT3g24120/MUJ8 3 (Transfactor, putative) | Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | -2.5
1608577 s_at 039336 Guanl_ne _nucleothe-blndlng protein beta Brassica napus Kuguk GTPaz aracili sinyal 25
subunit-like protein iletimi
1610753 at | Q6ZBZ8 | Hypothetical protein PO493A04.32 Oryza satlva subsp. Smiflandiriimanis 25
japonica proteinler
1619816 at Q977104 Clone MS51 unknown mRNA. (Fragment) Medicago sativa Ribozomal proteinler -2.5
1621118 s at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 95
— = proteinler
1612626 at Q45K X4 | Putative 60S ribosomal protein L35 Rheum australe Ribozomal proteinler -2.5
1610451 s at QIMAC4 | T4P13.18 protein Arabidopsis thaliana S;gigiilllsrmlmamls -2.5
1619418 at Q7XJ93 Putative bHLH transcription factor Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | -2.5
Preprotein translocase secY subunit,
1621895_at 063066 chloroplast precursor (CpSecY) Zea mays - -2.5
1622374 at Q41350 Osmotin-like protein precursor Solanum lycopersicum Stres cevabi -2.6
Hypothetical protein OSINBb0006J12.20 Oryza sativa subsp. i i
1608611 at QOAUKL (Hypothetical protein OJ1174 H11.3) japonica 26
1611955 at Q5U9G0 | Chloroplast fatty acid desaturase 6 Su'fgpzlég)paea subsp. Yag asidi metabolizmasi | -2.6
Expressed protein (At2g15290/F27010.6) . . . ] ]
1616726 _at Q9SHU7 (Hypothetical protein At2g15290) Arabidopsis thaliana 2.64
1608799 at Q4ABV3 | 52008 4 - Hiicre dis1 metabolizmasi -2.6
Putative pectinacetylesterase . . . C-bilesenlive karbonhidrat |
1613666 _at QI9SFF6 (AT3g05910/F2010_3) Arabidopsis thaliana metabolizmasi 2.6
Emb|CAB36779.1 (Hypothetical protein
1612542 _at QI9LV36 | At3g18050; MRC8.3) (Hypothetical protein | Arabidopsis thaliana - -2.6
At3g18050)
1617854 at QISING T24D18.8'pr0te|n (At1915980/T24D18_8) Arabidopsis thaliana Slmﬂ_andlrllmamls 26
(Hypothetical protein) proteinler
Hypothetical protein At5g12130; MXC9.9 . . . o )
1617326_at Q8VY96 (Hypothetical protein At5g12130) Arabidopsis thaliana Tasinan bilesikler (substrat) | -2.6
1612504 s at Q84WG2 | Putative VAMP protein SEC22 Arabidopsis thaliana Stres cevabi -2.6
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Plant/fungal spesifik

1618871 _at Q82196 Putative membrane protein Streptomyces avermitili . . -2.7
sistemik algilama ve cevap
Hypothetical protein POO05E02.120 Oryza sativa subsp. Siniflandirilmamis i
1612461 at Q7XIF7 (Hypothetical protein 0J1197 D06.113) japonica proteinler 2.1
1610899 at | QsauTe | Herchloric acid soluble translation inhibitor | 5o iflora 12.04 translation 2.7
protein homolog
1622712 s at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 97
_S_ proteinler
1612906 at Q68279 Hypothetical protein At5g13410 (Fragment) | Arabidopsis thaliana - -2.7
1611487 _at Q8GZzV0 | Obtusifoliol-14-demethylase Gentiana triflora ;ig?sgﬁl'; ve pentasiklik -2.7
Heniiz net olarak
1611238 at Q8L604 Hypothetical protein At1g65230 Arabidopsis thaliana siniflandirilamayan -2.7
proteinler
1609902_at Q75HJ3 Putat!ve TCP-1/cpn60 chaperonin family _Oryzq sativa subsp. Prot_el_n katlanma§1 ve 27
protein japonica stabilizasyonuzation
N o Oryza sativa subsp. Siiflandirilmamaisg i
1606878_at Q6ETQ7 | Hydroxyproline-rich glycoprotein-like japonica oroteinler 2.7
1611604_at Q8LPJ3 | Alpha-mannosidase Arabidopsis thaliana Seker, glukozid, poliol ve |, ¢
karboksilat anabolizmasi
1615444 at | Qo3xi2 | BURP domain-containing protein i Stres cevabi 2.8
(Fragment)
Hypothetical protein F18022_210 . . . ) )
1619813_at QoLY87 (Hypothetical protein At5g14420) Arabidopsis thaliana 2.8
1609184 at QI9LUC5 | Cytochrome P450 Arabidopsis thaliana Metabolizma -2.8
1610195 at | Q52907 | Putative T complex protein Oryza sativa subsp. Protein katlanmas ve 2.8
japonica stabilizasyonuzation
1608038 _at QISVv72 Hypothetical protein At4g12970 Arabidopsis thaliana S;g;g?ﬁsrmlmamls -2.87
Hypothetical protein At2g37970; T8P21.12 . . i )
1609053_at Q9SH90 (Hypothetical protein At2g37970) Arabidopsis thaliana Isik algilama ve cevabi 2.8
1609399 a at Q6YW54 | Putative transformer-SR ribonucleoprotein Oryza sativa subsp. 1NUKleotit baglayici -2.9
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japonica

Hypothetical protein At5g26850/F2P16_110

1622002_at Q8Gz47 (At5¢26850) Arabidopsis thaliana - -2.9
1614131 at Q8VWWO0 | Polyphosphoinositide binding protein Gossypium hirsutum Ei(r)]l;g(;s’ilfg;ﬁﬁizlt(ﬂ aractls -2.9
1607859 at | Q8LGJ4 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana S;g;giﬁsrmlmamls 2.9
1615470 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 29
- proteinler
1610683 _at Q7XAB7 | Cyclin D3-2 Euphorbia esula Hicre dongusu -2.9
Hypothetical protein T22P22_130
1619695 _at QILYF6 | (Arabinogalactan protein) Arabidopsis thaliana Hiicre duvari -2.9
(AT5g11740/T22P22_130)
1616083 _at Q9ZR63 Hexose transporter Vitis vinifera Seker transportu -2.9
1610955 s at Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera Kanal/por grubu transport -3.0
1607049 s _at Q45W73 | Type 2 metallothionein Arachis hypogaea ééglrzrrgetal baglayci (Cu, -3.0
1607975 s at Q940B0 Putative 60S ribosomal protein Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -3.0
Moco containing protein (Moco containing | Oryza sativa subsp. i i
1621050 _at Q8LP96 protein(OsMCP)) japonica 3.0
2,4-D inducible glutathione S-transferase . .
1613992_at 049235 (EC 2.5.1.18) Glycine max Oksin cevabi 3.0
1622770 _at 065186 Cellulase Fragaria ananassa Hiicre dist protein -3.0
degredasyonu
Superoxide dismutase [Mn], mitochondrial | Nicotiana Oksijen ve radikal i
1610477 s _at P11796 precursor (EC 1.15.1.1) plumbaginifolia detoksifikasyon 3.0
1617988 at 082299 Putative chloroplast RNA binding protein Arabidopsis thaliana RNA baglayici -3.1
1618135 at Q94F49 AT5¢27670/F15A18 130 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -3.1
. Oksijen ve radikal
1611203 at Q4JR85 Dehydroascorbate reductase Medicago truncatula - -3.1
detoksifikasyon
1617739 at Q38696 Xyloglucan endotransglycosylase precursor | Actinidia deliciosa 40.01 cell growth / -3.1

morphogenesis
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Populus tremula x

1616717 _at Q8RW14 | Aux/IAA protein . Oksin cevabi -3.1
Populus tremuloides
1614851 s at i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 39
proteinler
1617099_at | QBK635 | Putative co-chaperone CGE1 isoform b Oryza sativa subsp. Protein katlanmas: ve 3.2
japonica stabilizasyonuzation
1616525 s at Q6RW44 | Ly200 protein Capsicum annuum - -3.2
1615216 _at P23525 37 kDa inner envelope membrane protein, Spinacia oleracea - -3.2
chloroplast precursor (E37)
1620896 _at P93205 SBT2 protein (Subtilisin-like protease) Solanum lycopersicum Protein degradasyonu -3.2
Hypothetical protein F17C15_ 30 (Putative
1613103 _at Q9LZS7 lipase/acylhydrolase) (Hypothetical protein | Arabidopsis thaliana Metabolizma -3.2
At5g03610)
1612114 at Q84JF5 | Hypothetical protein At4g20120 Arabidopsis thaliana S;gigi‘lfrmlmamls 33
1612026 _at 082320 | Hypothetical protein At2g25770 Arabidopsis thaliana S;gigi‘lfrmlmamls 33
Hypothetical protein P0512C01.49-2 Oryza sativa subsp. i i
1609193 _at Q5IMGO (Hypothetical protein P0403C05.1-2) japonica 34
1612522 at QI9LEV5 | Hypothetical protein T30N20 110 Arabidopsis thaliana Tasinan bilesikler (substrat) | -3.4
1616316 _at Q9FXI1 F6F9.12 protein Arabidopsis thaliana -3.4
Elektron transportu ve
1620623 _at Q9MB62 | Phytocyanin-related protein Ipomoea nil membran baglantili enerji -3.4
korunumu
1609045 _at Q3KN69 | Isoflavone reductase-like protein 4 Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | -3.4
1612743 _at Q4LB27 OSJNBa0042L.16.19 protein jOaQ(/)zna;s:tlva Subsp. Ribozomal proteinler -3.4
1611669_at | Q85081 | Putative Rac GDP-dissociation inhibitor 1 | OrYZ3 Sativa subsp. Kliglik GTPaz aracili sinyal | g 4
japonica iletimi
1607705_at Q9SSU7 | Endo-1,4-beta-glucanase Pisum sativum Hicre dist protein -35
degredasyonu
1617154 at QILLS6 60S ribosomal protein L2 (Fragment) Nicotiana tabacum Ribozomal proteinler -3.5
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Protein katlanmasi ve

1614293 at Q84VvQ4 | DnalJ domain family Arabidopsis thaliana . -3.5
stabilizasyonuzat
1622737 at P40283 Histone H2B Arabidopsis thaliana DNA topoloji -3.5
1607374 _at Q7XAS3 | Beta-D-glucosidase Gossypium hirsutum qucre dist protein -3.6
egredasyonu
S-adenosylmethionine synthetase 1 (EC
1614836 s_at Q96551 2.5.1.6) (Methionine adenosyltransferase 1) | Catharanthus roseus Metionin metabolizmasi -3.6
(AdoMet synthetase 1)
Glutathione S-transferase GST 17 (EC . Glutatyon konjugasyon
1609202_at QUFQEL | ;5 g) ( Glycine max reaksi;’mu Jugasy 3.7
Henuz net olarak
1608194 at Q8RXS1 | Hypothetical protein At1g18730 Arabidopsis thaliana smiflandirilamayan -3.7
proteinler
1619775 at Q62671 Putat!ve chloroplast nucleoid DNA-binding _Oryzq sativa subsp. Protein i_s}enmesi 37
protein cnd41 japonica (Proteolitik)
1608056 _at 065759 Histone H2A Cicer arietinum DNA topoloji -3.8
1614976 _at Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera Kanal/por grubu transport -3.9
1609873 at Q8W593 | Atlg67280/F1N21 10 Glyoxalase | Arabidopsis thaliana Stres cevabi -3.9
1612611 s at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 4.0
— = proteinler
Heniiz net olarak
1609071 x_at | Q4JLS4 Hypothetical protein (Fragment) Fragaria ananassa siniflandirilamayan -4.1
proteinler
L . Agir metal baglayici (Cu,
1613521 at Q45W73 | Type 2 metallothionein Arachis hypogaea Fe, Zn) -4.1
1607897 _at Q5EDG3 | GASA2-like protein : Giberellik asit cevabi -4.1
Pelargonium zonale
1608892 _at Q6X5R6 | Lipoxygenase (Fragment) Nicotiana attenuata Yag asidi oksidasyonu -4.1
1611350 at Q8H9B7 | Putative lipid transfer protein Solanum tuberosum Lipit transportu -4.2
1616038_at | Q6Z3S5 | Hypothetical protein OSINBa0025J22.29 E%Zn"’}s:“"a subsp. - 4.3
1619097 a at | P35007 Adenosylhomocysteinase (EC 3.3.1.1) (S- Catharanthus roseus Metionin metabolizmasi -4.3
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adenosyl-L-homocysteine hydrolase)
(AdoHcyase)

1607523 at Q8RW43 | TCP1 protein Lupinus albus Transkripsiyon aktivasyonu | -4.3
1618576 _at Q94FT5 Pectate lyase (Fragment) Fragaria ananassa Hicre dist protein -4.4
degredasyonu
1620400 at | Q7XAJ6 E;‘;ga'r‘gifathoge”es's related protein 1 Vitis vinifera Stres cevabi 45
1622440 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -4.5
1618944 at P59226 Histone H3 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -4.6
1619522 at Q94B17 Putative beta-galactosidase BG1 Vitis vinifera Polisakkarit degradasyonu -4.6
1609337 _at P42795 60S ribosomal protein L11-1 (L16A) Arabidopsis thaliana Ribozomal proteinler -4.6
1613635 at Q6ZIKO Putative gamma-tocopherol _Oryzq sativa subsp. i 46
methyltransferase japonica
Hypothetical protein TLE3 60 (Genomic . . . ] ]
1613962 _at QoLz27 DNA, chromosome 5, P1 clone:MUK11) Arabidopsis thaliana 4.6
1620374 _at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 4.9
proteinler
1606610 at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 50
- proteinler
1617423 at Q9S7MS6 Glutathlgne S-transferase 2 (EC 2.5.1.18) Papaver somniferum Gluta_tyon konjugasyon 51
(Glutathione S-transferase 1) reaksiyonu
1617444 s at Q6X5R6 Lipoxygenase (Fragment) Nicotiana attenuata Yag asidi oksidasyonu -5.2
1609268 _at Q8RWES8 | L-galactose guanyltransferase (At4g26850) | Arabidopsis thaliana Vitami_n, kofaktf'jr ve -6.1
- prostetik grup biyosentezi '
1613075 _at 065334 SAR DNA-binding protein-1 Pisum sativum DNA baglayici -6.2
Putative ripening-related protein . . . . ) )
1622535_at Q84WE4 (At5g20740) Arabidopsis thaliana Hiicre dis1 metabolizmasi 6.8
1619449 s at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 70
- proteinler
1618911 at Q07090 Thioredoxin H-type 2 (TRX-H2) Nicotiana tabacum Elektron/hidrojen transportu | -7.0
Hypothetical protein F2103.22 . . . Smiflandirilmamais i
1615527 _at Q94K16 (Hypothetical protein At3g07510) Arabidopsis thaliana oroteinler 7.2
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Plant/fungal spesifik

1612160 _at P50699 Thaumatin-like protein precursor Arabidopsis thaliana . . -8.1
sistemik algilama ve cevap

1621384 at Q8LGR5 | Proline rich protein 2 Vitis vinifera Hiicre duvari -8.8

1608175 at Q93YX9 | Lipid transfer protein - Lipit transportu -13.6
Putative dTDP-glucose 4-6-dehydratase

1621112 _s_at Q9ZUY6 (AF2927860/F15K20'4) (UDP-D- Arabidopsis thaliana Polisakkarit metabolizmas1 | -15.5
apiose/UDP-D-xylose synthase)
(Hypothetical protein)
Ribulose bisphosphate carboxylase small

1619608 _at P10795 chain 1A, chloroplast precursor (EC Arabidopsis thaliana Fotosentez -21.6
4.1.1.39) (RuBisCO small subunit 1A)
Ribulose bisphosphate carboxylase small

1612848 x_at P10795 chain 1A, chloroplast precursor (EC Arabidopsis thaliana Fotosentez -22.1
4.1.1.39) (RuBisCO small subunit 1A)

1613067 at | Q4VT47 | RD22-like protein Vitis vinifera Coef/rzg“k ve tuz stresine 277

1619164 at | Q4VT47 | RD22-like protein Vitis vinifera Ozmotik ve tuz stresine 46.0

cevap
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Ek 5. Tuz stresi ile ifadesi degisen CS ¢esidine 6zgii transkriptler (Sayfa 149-164)

BLASTX uyumu (UniProt veritabani)

Tanimlamanin ait Fonksiyonel Simiflandirma | Kat
Probe Set ID | Uniprot En uygun tanimlama oldugu organizma (MIPS 2.0-FunCat) Say1
Uniquinasyon,
1608656 _at Q61656 RING zinc finger protein (Fragment) Citrullus lanatus deubiquinasyon ile 10.8
modifikasyon
1612351 at Q9MA4G8 | Putative ripening-related P-450 enzyme | Vitis vinifera Metabolizma 8.0
1618589 s at | Q9ZRC7 | Actinorizal nodulin AQNOD-GHRP Alnus glutinosa Lipit transportu 7.5
1616731 at Q84N27 CCR protein X Qltrofortunella Ritim (sirkadyan, ultradyan 79
microcarpa vb.)
1619916_s_at | Q69D51 | Beta-1,3-glucanase Vitis riparia Hiicre dist protein 6.9
degredasyonu
1616694 at Q94KS0 glrl(;stté(ijrl]ne-contammg phosphotransfer Catharanthus roseus 4.9
1610741 at | Q7XJV3 | OSINBa0016002.17 protein Oryza sativa subsp. Agir metal iyonu transportu | 4 g
japonica (Cu, Fe vb)
1621563 x_at | QAM560 | Caffeic acid O-methyltransferase Vitis vinifera Fenilpropanoid biyosentezi | 4.8
1621817 at 080763 T13D8.29 protein (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana Elektron/hidrojen transportu | 4.5
At1g60420)
1611422 at | Q53M57 | Expressed protein Oryza satlva subsp. Smiflandiriimanis 45
japonica proteinler
Probable nonspecific lipid-transfer . . -
1616990 _s_at | Q43681 protein AKCS precursor (LTP) Vigna unguiculata Lipit transportu 4.4
1615001 s_at | Qoa1p7 | Hypothetical protein (Expressed Arabidopsis thaliana gs?fllznrc]lilﬂi;:kan 4.4
—= protein) (At2g38901/At2g38901 P : ¥ '
proteinler
Expressed protein
1620816 _at 080506 (At2944670/F16B22.16) (Hypothetical | Arabidopsis thaliana - 4.1
protein At2g44670)
1622844 at - - - Siniflandirilmamis 4.0
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proteinler

Amino acid permease

1617470_s_at | Q9FKSS8 (AT5g40780/K1B16_3) Arabidopsis thaliana Amino asit transportu 3.9
1621072 at Q9FZ95 F3H9.12 protein Arabidopsis thaliana Nukleotit transportu 3.9
Galactinol synthase, isoform GolS-1 . Ozmotik ve tuz stresine
1608907_s_at | QIXGN4 (EC 2.4.1.123) Ajuga reptans cevap 3.9
1616808_at Q45KQ0 | Cellulose synthase-like protein CsIE Nicotiana tabacum Polisakkarit biyosentezi 3.8
1613220 at | QISBR6 | Enod93 protein \')gfi(;'cago sativa subsp. | _ 3.8
1610175 at | Q5KS41 | FOLDED PETALS Arabidopsis thaliana S;gigi‘lfrmlmamls 3.7
1610094 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 37
- proteinler
2'-hydroxy isoflavone/dihydroflavonol . . - .
1616437 _at Q9sDz2 reductase homolog (Fragment) Glycine max Fenilpropanoid biyosentezi | 3.6
1612999 at 080890 Putative cellulose synthase Arabidopsis thaliana Polisakkarit metabolizmas1 | 3.6
1610344 at | Q93V70 | At1g21000/F9H16 1 Arabidopsis thaliana S;g;gi‘lfrmlmamls 3.6
1622630_s_at | Q4F886 | DT-related protein E%Zn"’} s:“"a subsp. Metabolizma 35
1614186_at | QSEAF4 | At5g14500 Arabidopsis thaliana C-bilesenlive karbonhidrat | 5 5
metabolizmasi
1615939 at | QeKge3 | Putative callose synthase 1 catalytic | Oryza sativa subsp. Polisakkarit metabolizmas1 | 3.5
subunit japonica
Putative S-adenosyl-L- Diger bitki sinyal
1612552_at Q9C9WS8 | methionine:salicylic acid carboxyl Arabidopsis thaliana molekdlleri (Jasmonik asit, | 3.4
methyltransferase; salisilik asit vb.)
Cinnamyl-alcohol dehydrogenase (EC s S i
1615439 at P30359 1.1.1.195) (CAD) Nicotiana tabacum Lignin biyosentezi 3.4
1621610 at | QU4A22 | AT4928240/F26KI10_120 (Putative | 5 opiq s thaliana Mekanik uyaran cevabi 3.4
wound-induced protein)
1618256 at Q9SD04 Mucin-like protein Arabidopsis thaliana Stilben, flavonid biyosentezi | 3.4
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(AT3g51450/F26013_90)

Hypothetical protein Oryza sativa subsp.
1617692_at Q851F6 OSINBDH0011H13.6 japonica Stres cevabi 3.4
1611149 at Q3Y6V1 | Cellulose synthase-like protein CslIG - Polisakkarit biyosentezi 3.4
Hypothetical protein F20M13.250
1620019 at Q9SZP6 (AT4938690/F20M13 250) Arabidopsis thaliana - 3.3
(Hypothetical protein AT4g38690)
1619852 s at | Q93WS1 | Selenium binding protein Medicago sativa Baglanma/kofaktor 3.3
1613619 at QI9SW68 | Cytochrome like protein (Fragment) Arabidopsis thaliana Metabolizma 3.3
1616954 s at | Q8ILVO Hypothetical protein Plasmodium falciparum 3.3
1620450_s_at | Q8LLD9 (BFE;_glr;]r:rI]?)ted homeotic protein 29 Solanum tuberosum Transkripsiyon aktivasyonu | 3.2
1620928 at Q9M4S1 | H+-pyrophosphatase (EC 3.6.1.1) Vitis vinifera Iyon transportu 3.2
Hypothetical protein . . . Siniflandirilmamis
1621439 s at | Q8GXD3 At4g01670/T15B16_23 Arabidopsis thaliana oroteinler 3.1
Fosforilasyon,
1619941 at Q69WP7 | Putative serine/threonine kinase erzq sativa subsp. defosforl!asyon Ve 3.0
japonica otofosforilasyon ile
modifikasyon
1619464 at Q84JL6 Hypothetical protein At1g79160 Arabidopsis thaliana - 3.0
Flavonol 3-O-glucosyltransferase 6 (EC
1618155 at Q40288 2.4.1.91) (UDP-glucose flavonoid 3-O- | Manihot esculenta Fenilpropanoid biyosentezi | 3.0
glucosyltransferase 6) (Fragment
1611800 at QA5TE3 Senescence-associated protein Nicotiana tabacum Senesens 3.0
1619178 at | QU4E74 | Putative ERG protein E%Zn"’} s:“"a subsp. Stres cevabi 3.0
1617742 _at Q8LLD9 BEL1-related homeotic protein 29 Solanum tuberosum Transkripsiyon aktivasyonu | 3.0
(Fragment)
1606726 s at | - i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 30
— = proteinler
1616434 s at | QAM560 | Caffeic acid O-methyltransferase Vitis vinifera Fenilpropanoid biyosentezi | 3.0
1621790 at QI9XIS5 Starch branching enzyme (EC 2.4.1.18) | Phaseolus vulgaris Nisasta biyosentezi 3.0
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Tetrasiklik ve pentasiklik

1621826_at 080843 Hypothetical protein At2g45760 Arabidopsis thaliana triterpenler 2.9
. . e C-bilesenlive karbonhidrat
1616957 s at | Q6R4Q6 | Hypothetical protein Vitis riparia metabolizmasi 2.9
Hypothetical protein . . .
1610809 _at Q8GXD3 At4g01670/T15B16_23 Arabidopsis thaliana 2.9
1619984 at Q9ZRS1 | Amino acid carrier Ricinus communis Amino asit transportu 2.9
1616426 _at Q4AVvVT4T7 RD22-like protein Vitis vinifera &f/rggt'k ve tz stresine 2.8
1613390 _at Q8RUNG AT3g19170/MVI11_8 (Putative Arabidopsis thaliana Protein degradasyonu 2.8
metalloprotease)
1609874 at Q6R3R2 | CONSTANS-like protein CO1 Populus deltoides Transkripsiyon aktivasyonu | 2.8
Similarity to endo-1
(AT3923600/MDB19 _9) (Contains . . .
1609165 _at QILUGS8 similarity to endo-1,3-1,4-beta-D- Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.8
glucanase)
F15H11.6 protein (Zinc finger and C2 - )
1610384 s_at | Q9SSL1 domain protein, putative) (Hypothetical | Arabidopsis thaliana Kugul? GTPaz aracils sinyal 2.8
. iletimi
protein Atlg70810)
Fosforilasyon,
1611269 s at | Q7RYY8 | Hypothetical protein NCU06427.1 Neurospora crassa defosforl!asyon Ve 2.7
otofosforilasyon ile
modifikasyon
1607971 at | QosJop | EXPressed protein (Hypothetical Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.7
protein) (Stress enhanced protein 2)
Galactinol synthase, isoform GolS-1 . Ozmotik ve tuz stresine
1617035_s_at | QIXGN4 (EC 2.4.1.123) Ajuga reptans cevap 2.7
1615596 s at | Q9ZNU9 | Putative zinc finger protein Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.7
1616636_at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 97
proteinler
1611506 _x_at | P25050 Collagen-like protein Saimiriine herpesvirus 2 Heniz net olarak 2.7
siiflandirilamayan
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proteinler

1607541 at Q8TANS5 | EP-repeat protein precursor Glossina palpalis palpalis | Hiicre duvari 2.7
A _TMO021B04.14 protein (Hypothetical . . . Siniflandirilmamis
1614364 at 004646 protein At5g27280) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.69
1608558 s at | Q6EJAS Clt1 Poncirus trifoliata Stres cevabi 2.6
1610057 at | QeELF9 | POIV(A)-binding protein C-terminal Cucumis sativus RNA baglayict 26
interacting protein 6
1614880 s at | Q9XG10 | Lectin Glycine max Seker baglayici 2.6
Flavonol 3-O-glucosyltransferase 2 (EC
1621418 at Q40285 2.4.1.91) (UDP-glucose flavonoid 3-O- | Manihot esculenta Fenilpropanoid biyosentezi | 2.6
glucosyltransferase 2) (Fragment)
. . . C-compound ve
1618058 at Q6V7U8 | Putative anthocyanin permease Solanum lycopersicum karbonhidrat transportu 2.6
Hypothetical protein T22E19.15
1612418 at Q9C9F7 (Hypothetical protein At1g68220; Arabidopsis thaliana - 2.6
T22E19.15
1615619_at i i i Slmﬂ_andmlmamls 26
proteinler
1609632_s at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 26
proteinler
Hypothetical protein T23K23.24 . . . Siniflandirilmamis
1620203_at QoCov7 (At1g67910) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.5
1620242 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 25
- proteinler
A _TMO018A10.6 protein (Hypothetical . . . )
1615541 s_at | 023089 protein At4g00880) Arabidopsis thaliana 2.5
Heniiz net olarak
1619486_at Q5BTEO | SICHGCO01967 protein Schistosoma japonicum | siniflandirilamayan 2.5
proteinler
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95)
1609696 x_at | P28343 (Resveratrol synthase 1) Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | 2.5

(Trihydroxystilbene synthase 1)
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(PSV25)

1607095 s at | Q4U123 Cysteine proteinase inhibitor Populus tomentosa Proteaz inhibitori 2.5
1612397 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 25
- proteinler
1610007 _at Q9M4U6 | Histone H1 variant Solanum chilense DNA topoloji 2.5
Putative leucine-rich repeat receptor Oryza sativa subsp. ) . <
1610522 a at | Q75GV0 kinase (Leucine Rich Repeat, putative) | japonica Tl-reseptor sinyal yolagi 2.5
1610323 at Q6EJAL Clt1 Poncirus trifoliata Stres cevabi 2.5
1606722 _at Q6VAF6 | Tubulin beta-6 chain (Beta-6 tubulin) Gossypium hirsutum Coei/rzgtlk Ve Wiz stresine 2.5
F17F8.22 (Hypothetical protein
1617698 _at Q9FYH8 | At1g30910/F17F8_ 22) (Hypothetical Arabidopsis thaliana - 2.5
protein At1g30910)
1619263 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 25
- proteinler
Stilbene synthase 1 (EC 2.3.1.95)
1610850 at | p2g3a3 | (Resveratrol synthase 1) Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | 2.5
(Trihydroxystilbene synthase 1)
(PSV25)
Uniquinasyon,
1617307_at Q9ZT50 RING-H2 zinc finger protein RHA2a Arabidopsis thaliana deubiquinasyon ile 24
modifikasyon
1609671 at Q9MBK1 | F28L1.11 protein Arabidopsis thaliana - 2.4
1615588 at Q945P5 AT3g62580/T12C14 280 Arabidopsis thaliana - 2.4
1618422 s_at | Q7XIV3 | OSINBa0016002.17 protein Oryza sativa subsp. Agir metal iyonu transportu | , 4
japonica (Cu, Fe vb)
1617166 s at | QOM4H2 | Putative ripening-related protein Vitis vinifera Kanal/por grubu transport 2.4
1607645 at P16273 Pathogen-related protein Hordeum vulgare Stres cevabi 2.4
1621178 at | 065645 | ATM-like protein Arabidopsis thaliana | L olosfoinozitol aracili 5
sinyal iletimi
1607895 at Q6EEW1 | CyclinT1 Medicago truncatula Hicre dongusu 2.4
1608186 _at Q5UCF4 | Senescence-associated protein DH Zea mays Senesens 2.4
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1619325 at QI9LUC5 | Cytochrome P450 Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.4
Putative zinc finger protein . . . . .

1620607_s_at | 082256 CONSTANS-LIKE 13 Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.3

1622325 a at | Q8LPM2 | CDPK-like protein Solanum tuberosum - 2.3

1609597 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 23

- proteinler
. Henuz net olarak

1607353 at | QoLvBg | EMPICAB83157.1 (Hypothetical Arabidopsis thaliana simiflandirilamayan 23
protein At5g56550) oroteinler

1610511 at QILIP7 Cytochrome P450 Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.3

1614953 at P81392 MY B-related protein 306 Antirrhinum majus Transkripsiyon aktivasyonu | 2.3

1620060 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 23

- proteinler

1608615 at Q6L6S0 Beta-cyanoalanine synthase (Fragment) | Diospyros kaki Sistein biyosentezi 2.3
Acetyl-CoA acyltransferase (3- ) . . -

1615976_at Q08375 ketoacyl-coa thiolase) (EC 2.3.1.16) Cucumis sativus Asetil-CoA yolagi 2.3

1618892 at Q93VA1 | Selenium binding protein Lotus japonicus Baglanma/kofaktor 2.3

1609497 _at Q8LD91 Heat shock protein, putative Arabidopsis thaliana Pmt.el.n kaﬂanma§l Ve 2.3

stabilizasyonuzation

1614616 _at Q7Y0OD4 | Putative thioredoxin-like protein jOal:))(/)zna;s;tlva subsp. Elektron/hidrojen transportu | 2.2

1613186 at Q9ZNU9 | Putative zinc finger protein Arabidopsis thaliana Transkripsiyon aktivasyonu | 2.2
Putative sulfate transporter; 22471-

1611591 at Q9C973 23865 (Putative sulfate transporter Arabidopsis thaliana Sulfat transportu 2.2
protein)

1622074 _at Q84JP7 Eihn%ssghzo enolpyruvate carboxylase Solanum lycopersicum Fotosentez 2.2

1622811 at Q9X1Q1 Putative cytochrome p450 protein Arabidopsis thaliana Metabolizma 2.2
Hypothetical protein F12P21.2 . . .

1616798 s at | Q9C757 (Hypothetical protein At1g30220) Arabidopsis thaliana Seker transportu 2.2

. . Mesembryanthemum . .
1613978 at Q6UEI6 EARLY flowering 4 protein crystallinum Cigek gelisimi 2.2
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Pyrrolidone carboxyl peptidase-like

Oryza sativa subsp.

Protein islenmesi

1620722 _at QBGVF6 protein japonica (Proteolitik) 2.2
. . . . . Seker, glukozid, poliol ve
1608527 _at Q9FJ95 Putative sorbitol dehydrogenase Arabidopsis thaliana Karboksilat anabolizmast 2.2
1617578 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 29
- proteinler
Similarity to endo-1
(AT3g23600/MDB19 _9) (Contains : . i
1618866_s_at | QILUGS similarity to endo-1,3-1,4-beta-D- Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.2
glucanase)
1613763 _at QILYS2 | ABC transporter-like protein Arabidopsis thaliana ABC transportirlar 2.2
1617226 s at | 065757 Putative Pi starvation-induced protein - Besin yetersizligine cevap 2.2
1612223 s at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 29
- proteinler
Hypothetical protein ) . .
1616936_s_at | Q8W576 (At1g61067/At1g61067) Arabidopsis thaliana 2.2
1608623 s at | P92934 Amino acid permease 6 Arabidopsis thaliana Amino asit transportu 2.2
1607931 s at | Q9SWA4 | Histone H1C Nicotiana tabacum DNA topoloji 2.2
1615298 s at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 29
— = proteinler
Lo . Oryza sativa subsp. Protein islenmesi
1613560 _at Q6K880 Putative dipeptidyl peptidase IV japonica (Proteolitik) 2.2
1619145 s at | Q84QD0 | EIL5 Nicotiana tabacum - 2.2
Hypothetical protein T20N10_20 . . . ]
1615778 _at QILXT4 (Hypothetical protein At3g58670) Arabidopsis thaliana 2.2
1608601 at Q8VYI3 Atlg76150/T23E18 38 Arabidopsis thaliana - 2.2
1622660 at Q581U5 Non-intrinsic ABC protein (Fragment) | Nicotiana benthamiana ABC transportirlar 2.2
1607503_s_at | Q520X4 ﬁ‘é’gi"repressed protein-like protein | \y-inot esculenta Oksin cevabi 2.2
1613759 s at | - i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 29
- proteinler
1608122 at - - - Siniflandirilmamis 2.2




proteinler

1618697 s at | Q8LCM7 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - 2.2
1616107 s at | 023553 Putative beta-amylase (EC 3.2.1.2) Arabidopsis thaliana Polisakkarit degradasyonu 2.2
1612444 at Q9SSK9 MLP-like protein 28 Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.1
Elektron transportu ve
1618107 _at Q8W496 | Hypothetical protein At4g25650 Arabidopsis thaliana membran baglantili enerji 2.1
korunumu
Vacuolar processing enzyme precursor . . . Protein islenmesi
1621718 _at P49043 (EC 3.4.22.-) (VPE) Citrus sinensis (Proteolitik) 2.1
1622664 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 21
- proteinler
1617791 s at | QOLKW3 | Dehydration-induced protein ERD15 Solanum lycopersicum Ozmotik cevap 2.1
1611805 a at | - i i Slmﬂ_andmlmamls 21
- = proteinler
1622797 at Q6UK15 | Al-induced protein Gossypium hirsutum Stres cevabi 2.1
Henuz net olarak
1615170 s_at | P25050 Collagen-like protein Saimiriine herpesvirus 2 | siniflandirtlamayan 2.1
proteinler
Putative CCCH-type zinc finger protein . . . )
1614469 _at P93755 (At2g41900/T6D20.20) Arabidopsis thaliana 2.1
1613772 s at | Q52QX8 | Cysteine protease CP1 Manihot esculenta Protein degradasyonu 2.1
Sucrose-phosphate synthase 1 (EC Seker, glukozid, poliol ve
1615374 at | 022060 | 2.4.1.14) (UDP-glucose-fructose- Citrus unshiu : 8 - P 2.1
karboksilat anabolizmasi
phosphate glucosyltransferase 1)
1619838 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 21
- proteinler
1621490 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1$ 21
- proteinler
1618243 at Q65029 ;utatlve iron inhibited ABC transporter j(:u%zna} Cs{:':ltlva subsp. ABC transportirlar 21
1622477 at Q8L471 Hypothetical protein At3g22550 Arabidopsis thaliana Stres cevabi 2.1
1608878 s at | QILZX1 | Hypothetical protein T20L15 20 Arabidopsis thaliana - 2.1
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(AT5g01750/T20L15_20)

1622402 _at Q84PH6 Putative ethylene receptor (Fragment) Gossypioides Kirkii Etilen cevabi 2.1
1614760_at Q6UEI4 FKEL Mesem_bryanthemum Ritim (sirkadyan, ultradyan 21
crystallinum vb.)
Uniquinasyon,
1618265_at Q9SPB9 Ubiquitin carrier protein 4 Glycine max deubiquinasyon ile 2.1
modifikasyon

1622539 at Q8LPI5 Putative WD-repeat protein Arabidopsis thaliana Niikleotit baglayici 2.0
Hypothetical protein P0702F03.34 Oryza sativa subsp Heniz net olarak

1621633 s at | QILDX7 - . ' . . ' siniflandirilamayan 2.0
(Hypothetical protein P0708G02.7) japonica oroteinler

1615346 at QI9LEN5 | Hypothetical protein (Fragment) Cicer arietinum - 2.0

1612450 at Q8L915 Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - 2.0

1620352 _at 065386 F12F1.20 protein Arabidopsis thaliana - 2.0

1617349 at Q9M3Z3 | Putative PTS protein Cicer arietinum Metabolizma 2.0

1613347 at 004720 Cysteine proteinase inhibitor Glycine max Proteaz inhibitori 2.0

1610796 _at Q75PK5 zli;thoagen-acuvated Kinase kinase kinase Lotus japonicus MAPKKK kaskad 2.0

1621314 _s_at | Q6IVL3 '2I'ranscr|pt|0n factor DRE-binding factor Gossypium hirsutum Transkripsiyon aktivasyonu | 2.0
A _TMO018A10.6 protein (Hypothetical . . . )

1622100 _at 023089 protein At4g00880) Arabidopsis thaliana 2.0
Hypothetical protein F12P21.2 . . .

1611383 _at QI9C757 (Hypothetical protein At1g30220) Arabidopsis thaliana Seker transportu 2.0

1611555 at Q9SS31 Calmodulin-like protein (At3g10190) Arabidopsis thaliana Ca+ aracili sinyal iletimi 2.0

. Oryza sativa subsp. . -

1610754 _at Q5SN76 Putative acyl-CoA synthetase japonica Asetil-CoA yolagi 2.0
Hypothetical protein TBM16_210 . . . Siniflandirilmamis

1606793 _at QI9LESO (Hypothetical protein At3g56880) Arabidopsis thaliana oroteinler 2.0
Hypothetical UPF0222 protein Oryza sativa subsp. . .

1621074 s at | Q8LHPO PO519E12 3 japonica Transkripsiyon aktivasyonu | 2.0

1615940 at Q8LER6 | Hypothetical protein Arabidopsis thaliana - 2.0
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Putative Na+-dependent inorganic

1616118 at 082390 Arabidopsis thaliana Fosfat transportu 2.0
phosphate cotransporter
1622040 at 065757 Putative Pi starvation-induced protein Cicer arietinum Besin yetersizligine cevap 2.0
Splicing factor, arginine/serine-rich 6 . . )
1617037_at Q13247 (Pre-mRNA splicing factor SRP55) Homo sapiens mRNA islenmesi 2.0
Hypothetical protein F22K18.110
(Hypothetical protein At4g24690; . . . ]
1612557 at Q9SB64 F22K18.110) (Hypothetical protein Arabidopsis thaliana 2.0
At4924690)
L . Uniquinasyon,
1610321 _s_at | Q7XR79 Ubiquitin con_Jug_a_tlng enzyme (E.C erzq sativa subsp. deubiquinasyon ile 2.0
6.3.2.19) (Ubiquitin carrier protein) japonica .
modifikasyon
1612114 at | Q84JF5 | Hypothetical protein At4g20120 Arabidopsis thaliana s;g;gi“r‘]‘lfrmlmaml@ 2.0
1617573 at Q8LI9X7 Hypothetical protein Arabidopsis thaliana -2.0
1614171 at Q947H2 Ribosomal protein Petunia hybrida Ribozomal proteinler -2.0
1609848 at Q9ZNS1 | 40S ribosomal protein S7 Avicennia marina Ribozomal proteinler -2.0
1622059 at Q9M6B3 | Malate dehydrogenase Vitis vinifera Trikarboksilik asit yolagi -2.0
1611086 at Q9MBD4 | Acyltransferase homolog Petunia hybrida Embiriyonel gelisim -2.0
1612076 _at Q6TKQ9 | Ribosomal protein L3B Nicotiana tabacum Ribozomal proteinler -2.0
1610753_at | Q6ZBZ8 | Hypothetical protein PO493A04.32 Oryza sativa subsp. Smiflandinimamts 2.0
japonica proteinler
: o Transmembran reseptor
1608969 _at P43298 Putative receptor protein kinase TMK1 Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | -2.0
precursor (EC 2.7.1.-) s .
yolagiAnnotation:
1615444 at Q93XI2 (BFLrJaRgFr’nc;ﬁgaln-contalnlng protein Bruguiera gymnorhiza Stres cevabi -2.0
1617379 at Q8L7V3 AT5g64030/MBM17 13 Arabidopsis thaliana Metabolizma -2.0
1614807_s_at | QIM3T2 | Alpha-tubulin Betula pendula Coef/rggt'k vetuzstresine | 50
1606761 s at | 023414 Hypothetical protein AT4g15630 Arabidopsis thaliana -2.0
1619383 s at | Q5CCQO | Beta-D-galactosidase (EC 3.2.1.23) Pyrus pyrifolia Hiicre dis1 protein -2.0
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degredasyonu

Transmembran reseptor

1621455 at Q9SJQ1 Putative receptor-like protein kinase Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | -2.0
yolagi
1617154 at QILLS6 60S ribosomal protein L2 (Fragment) Nicotiana tabacum Ribozomal proteinler -2.0
Hypothetical protein . . . ) ]
1622002_at Q8Gz47 At5026850/F2P16_110 (At5326850) Arabidopsis thaliana 2.1
1607019 at i i i Sm1ﬂ_and1r11mam1§ 21
- proteinler
1612522 at QI9LEV5 | Hypothetical protein T30N20 110 Arabidopsis thaliana Tasinan bilesikler (substrat) | -2.1
1612990 at Q6RJY1 60S ribosomal protein L12 Capsicum annuum Ribozomal proteinler -2.1
1619083 at Q3HVM3 | Hypothetical protein Solanum tuberosum -2.1
1610451 s_at | QOMAC4 | T4P13.18 protein Arabidopsis thaliana S;g;g?ﬁsrmlmamls 2.1
1607851_at Q8L685 Pherophorin-dz1 protein precursor VOIVQX cgrterl f Hiicre duvari 2.1
nagariensis
T25K16.11 (Putative fatty acid elongase . . . . - |
1619011 _at QIMAM3 3-ketoacyl-CoA synthase 1) Arabidopsis thaliana Stilben, flavonid biyosentezi | -2.2
. P Seker, glukozid, poliol ve i
1611613_at Q95944 Vacuolar invertase 1, GIN1 Vitis vinifera Karboksilat katabolizmasi 2.2
Elektron transportu ve
1614989 _at P0O0058 Cytochrome ¢ Gossypium barbadense membran baglantili enerji -2.2
korunumu
1620374 at i i i Slmﬂ_andlrllmamls 99
- proteinler
1616508 at | QoLvAo | DRIBAAI0612.1 (Hypothetical protein | i cis thaliana Ca+ aracth sinyal iletimi | -2.2
At5062390)
1613718 s at | - i i Slmﬂ_andlrllmamls 99
— = proteinler
1609873 _at Q8W593 | Atlg67280/F1IN21 10 Glyoxalase | Arabidopsis thaliana Stres cevabi -2.2
1610767 _at 065731 40S ribosomal protein S5 (Fragment) Cicer arietinum Ribozomal proteinler -2.2
1611973 at Q3HTK5 | Pherophorin-C2 protein precursor Chlamydomonas Hiicre duvari -2.2
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reinhardtii

1612726 at P62302 40S ribosomal protein S13 Glycine max Ribozomal proteinler -2.2
1611487 at Q8GZVO0 | Obtusifoliol-14-demethylase Nicotiana tabacum ;ig?;g;llg ve pentasiklik -2.2
1610619 at Q5I7L5 Ribosomal protein L36 Triticum aestivum Ribozomal proteinler -2.3
1622436_at Q8H2J8 Putative 40S ribosomal protein S12 E%Zn"’}s:tlva Subsp. Ribozomal proteinler -2.3
r . Seker, glukozid, poliol ve i
1613165 s at | Q9MBD7 | L-idonate dehydrogenase Prunus persica Karboksilat anabolizmast 2.3
Polyphenol oxidase, chloroplast
1611542 _at P43311 precursor (EC 1.10.3.1) (PPO) Vitis vinifera Tirozin metabolizmast -2.3
(Catechol oxidase)
T8K14.14 protein (succinate-
1606935 _at Q9SAK4 | semialdehyde dehydrogenase Arabidopsis thaliana Glutamat metabolizmasi -2.3
(SSADH1))
1616919 s at | Q6K8N7 | Putative ribosomal protein L37 j(:ur)%zna}s:tlva subsp. Ribozomal proteinler -2.3
1619641 at Q719E3 Maturase K (Fragment) Vitis riparia -2.3
) . ) . . Seker, glukozid, poliol ve i
1611604 _at Q8LPJ3 Alpha-mannosidase Arabidopsis thaliana Karboksilat anabolizmast 2.4
1612329 at Q69DC2 | Anxl Gossypium hirsutum Vezikil fizyonu -2.4
1621384 at Q8LGR5 | Proline rich protein 2 Vitis vinifera Hiicre duvari -2.4
1608038_at | QISV72 | Hypothetical protein At4g12970 Arabidopsis thaliana S;gigﬁ]‘lfrmlmamls 2.4
1613008_at Q69UI8 Putative acidic ribosomal protein Pla j(:ur)%zna}s:tlva Subsp. Ribozomal proteinler -2.4
1610868 s at | Q42962 Phosphoglycerate kinase, cytosolic (EC Nicotiana tabacum Glikoliziz ve _ 24
2.7.2.3) glukoneogeneziz
1618871 at Q82196 Putative membrane protein Streptomyces avermitilis RIant/fg ngal spesifik -2.4
sistemik algilama ve cevap
1612542 at | QoLv3e | EMPICAB36779.1 (Hypothetical Arabidopsis thaliana i 2.4

protein At3g18050; MRC8.3)

161




(Hypothetical protein At3g18050)

1610812 at 023940 Acyl carrier protein Fragaria vesca Yag asidi biyosentezi -2.4
1614489 at - - - Kanal/por grubu transport -2.4
1613067_at Q4VT47 RD22-like protein Vitis vinifera Coei/rggtlk Ve Wiz stresine -2.5
. . . . Seker, glukozid, poliol ve
1612918 at Q9FJ95 L-idonate dehydrogenase Arabidopsis thaliana Karboksilat anabolizmast -2.5
1612781 at Q506K3 Squalene monooxygenase Datura inoxia tRNA sentezi -2.5
1611328 at 023628 Histone H2A.F/Z (At3g54560) Arabidopsis thaliana DNA topoloji -2.5
1614219 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -2.5
Pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1-
phosphotransferase alpha subunit (EC
1610956, at P21342 2.7.1.90) (PFP) (6-phosphofructokinase, Solanum tuberosum C-comppund, karbonhidrat 25
pyrophosphate-dependent) metabolizmasi
(Pyrophosphate-dependent 6-
phosphofructose-1-kinase) (PPi-PFK)
Limonoid UDP-glucosyltransferase (EC
1607228_at | QIMBT3 Siﬁ'(:l()fjl?za(n';}r:r‘;zg)"il_imonoi 4 GTase) | Citrus unshiu Nisasta biyosentezi 2.6
(LGTase)
Putative dTDP-glucose 4-6-dehydratase
At2927860/F15K20.4) (UDP-D- : . . eker, glukozid, poliol ve
1616159 x_at | Q92UY6 fElpiOSge/ UDP-D-xylose gy(nthase) Arabidopsis thaliana Earbokgilat anab(?lizmam 21
(Hypothetical protein)
Putative dTDP-glucose 4-6-dehydratase
At2027860/F15K20.4) (UDP-D- . . . eker, glukozid, poliol ve
1614681 at Q92UY6 :Elpiosge/ UDP-D-xylose gy(nthase) Arabidopsis thaliana Earbokfilat anabclslizmam 21
(Hypothetical protein)
1620896 _at P93205 SBT2 protein (Subtilisin-like protease) | Solanum lycopersicum Protein degradasyonu -2.7
1618096 s at | Q9M4H8 | Putative ripening-related protein Vitis vinifera Hiicre dis1 metabolizmasi -2.8
1610955 s at | Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera Kanal/por grubu transport -2.8
1610683 _at Q7XAB7 | Cyclin D3-2 Euphorbia esula Hucre dongusu -2.8
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1611350 at Q8H9B7 | Putative lipid transfer protein Solanum tuberosum Lipit transportu -2.9
1622049 at Q4V3D9 | At3g57030 Arabidopsis thaliana Alkoloid biyosentezi -2.9
Hypothetical protein P0623A10.9-1 Oryza sativa subsp. o ]
1614403_s_at | Q653H4 (Hypothetical protein POO09H10.51-1) | japonica Protein kinaz 3.0
1612889 s at | Q9SCD3 | ATP synthase beta subunit (Fragment) | Griselinia littoralis Enerji Gretimi -3.0
1607374 _at Q7XAS3 | Beta-D-glucosidase Gossypium hirsutum glucre dist protein -3.1
egredasyonu
1615708_s_at | Q4A2S9 Putative membrane protein precursor gg‘ Hliania huxleyi virus Hiicre duvart -3.3
1611527 at QI9SNW?7 | Profilin 1 Lilium longiflorum Aktin hicre iskeleti -3.4
Putative monocopper oxidase precursor . . . Yonlendirilmis hiicre i
1622108_at Q9Su40 (Skewed roots) Arabidopsis thaliana biiyiimesi (Morfogenez) 3.4
1614976 _at Q9FS46 Putative aquaporin Vitis vinifera Kanal/por grubu transport -3.4
Elektron transportu ve
1620623 _at Q9MB62 | Phytocyanin-related protein Ipomoea nil membran baglantili enerji -34
korunumu
1622282_at Q7XAE2 | Putative fructokinase 2 Petunlq integrifolia Seker, g.IUkOZId’ p(.)hOl Ve -3.5
subsp. inflata karboksilat anabolizmasi
1607705 _at Q9SSU7 | Endo-1,4-beta-glucanase Pisum sativum Hiicre dist protein -3.54
degredasyonu
1618576 _at Q94FT5 Pectate lyase (Fragment) Fragaria ananassa glucre dist protein -3.6
egredasyonu
1618135 at Q94F49 AT5¢27670/F15A18 130 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -3.7
1615950 s at | QOM6E4 | Poly(A)-binding protein (Fragment) Nicotiana tabacum RNA baglayict -4.0
1620714_at | 082161 | Phi-1 protein Nicotiana tabacum Kimyasle gevrenin 4.0
algilanmasi ve cevap
1608175 at Q93YX9 | Lipid transfer protein Davidia involucrata Lipit transportu -4.2
1617019 at 080407 Chalcone synthase (EC 2.3.1.74) Vitis vinifera Stilben, flavonid biyosentezi | -4.2
. . Seker, glukozid, poliol ve i
1619223 s_at | Q9SLS2 Sucrose synthase Citrus unshiu Farboksilat anabolizmast 4.2
1622737 at P40283 Histone H2B Arabidopsis thaliana DNA topoloji -4.4
1622440 at Q53WV5 | Histone 3 - DNA topoloji -4.4
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1615469 at Q09082 Extensin (Class 1) Solanum lycopersicum Hiicre duvari -4.5
1618944 at P59226 Histone H3 Arabidopsis thaliana DNA topoloji -4.5
Transmembran reseptor
1607099 s at | Q9SJQ1 Putative receptor-like protein kinase Arabidopsis thaliana protein/treonin kinaz sinyal | -5.3
yolagi
1615117 a at | Q56AY1 | Glutathione S-transferase (EC 2.5.1.18) | Vitis vinifera ggu;;t;/grr]\ukonjugasyon -5.6
Putative ripening-related protein . . . . ) )
1622535_at Q84WE4 (At5g20740) Arabidopsis thaliana Hiicre dis1 metabolizmasi 5.7
1613636 _at 050001 Major allergen Pru ar 1 Prunus armeniaca -5.7
1607270 _at Q9ZRV5 | Basic blue copper protein Cicer arietinum ‘I:‘flrzrnr;etal baglayret (Cu, -6.3
1612160_at P50699 Thaumatin-like protein precursor Arabidopsis thaliana Plant/fungal spesifik -6.7

sistemik algilama ve cevap
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