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OZET

Yiiksek lisans tezi

YENI NESIL DIiZILEME TEKNOLOJISI ILE ZEYTININ (Olea europea L. cv. Ayvalik)
PEDISEL DOKUSUNUN TRANSKRIPTOM DiZILEMESI

Ummmiigiilsim TANMAN ZIPLAR

Cankir1 Karatekin Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Biyoloji Anabilim Dal1

Danisman: Do¢.Dr. Mine TURKTAS

Zeytin (Olea europea L.) agaci, Akdenizi simgeleyen bir kiiltiiriin par¢asi olmasinin
yan sira, olusturdugu meyvesi ve bu meyveden elde edilen yag1 ile ekonomik olarak
cok degerli bir bitkidir. Bu ¢aligmada meyve ile agac¢ arasindaki baglantiyr saglayan
pedisel dokusunun gelisiminin molekiiler mekanizmasin1 anlamak, bitkide fotosentez
sonucu olusan metabolitlerin zeytin meyvesine tagiimini  saglayan genetik
mekanizmalari ortaya ¢ikarmak ve absisyon olayinda etkili genetik faktorleri belirlemek
icin ham (Temmuz ayina ait), olgun (Kasim ayina ait) pedisel dokularindan total RNA
izole edilerek, yeni nesil dizileme teknolojisi Roche 454 GS FLX+ cihaz1 ile
transkriptom dizileme calismasi yapilmistir. Daha 6nce zeytinde pedisel dokusuna ait
boyle bir ¢alisma yapilmamistir. Dizileme sonucunda toplamda 164.733 okuma elde
edilmistir. Bu okumalar birlestirilerek biyoinformatik analizler yapilmis, elde edilen

genler siiflandirilarak tanimlanmstir.

2015, 250 sayfa

ANAHTAR KELIMELER: Zeytin (Olea europea L.), pedisel, absisyon, yeni nesil
dizileme teknolojisi, transkriptom



ABSTRACT

M.S. Thesis

Ummiigiilsiim TANMAN ZIPLAR

Cankiri Karatekin University
Institute of Science

Department of Biology

Supervisors: Assoc. Prof. Dr. Mine TURKTAS

In addition to being part of a culture that symbolizes the Mediterranean, the olive (Olea
europeal..) tree with its oil obtained from the fruit and its fruit is economically a very
valuable plant. In this study, transcriptome sequencing work is performed by isolating
total RNA from the mature (belongs to month of december) and underripe (belongs to
month of july) pedicel tissues by means of the the new generation sequencing
technology device Roche 454 GS FLX+ to understand molecular mechanisim of the
development of the pedicel tissue providing link between fruit and tree, to reveal the
genetic mechanisms allowing metabolites forming as a result of photosynthesis in plant
to be carried to the olive tree and to determine genetic factors effective in the event of
abscission. Such a study related to the pedicel tissue of olive has not been done
before.164.733 reading in total has been obtained as a result of sequencing.
Bioinformatics analyses has been made incorporating these readings and the genes
obtained were classified and defined.

2015, 250 pages

Key Words: Olive (Olea europea L.), pedicel, abscission, next-generation sequencing

technologies, transcriptome



ONSOZ VE TESEKKUR

“Yeni nesil dizileme teknolojisi ile zeytinin (Olea europea L. cv. Ayvalik) pedisel dokusunun
transkriptom dizilemesi’> adli bu calisma 2014-2015 yillar1 arasinda Cankir1 Karatekin
Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisiine ’Yiiksek Lisans Tezi’’ olarak sunulmustur. Bu
arastirmanin amaci, zeytinde ham ve olgun pedisel dokusunda karsilastirmali transkriptom
analizi yaparak, pedisel dokusunun gelisiminde etkili, bitkide olugsan metabolitlerin hiicre igine
tasiniminda gorevli, absisyon olayinin olusmasin1 saglayan molekiiler mekanizmalarin
aydinlatilmasidir.

Bu arastirmayi yiiksek lisans tezi olarak veren, tez ¢alismasinin baslangicindan bitimine
kadar her tiirlii katki1 ve yardimlarimi esirgemeyen, yakin ilgi ve Onerileri ile beni
yonlendiren degerli danisman hocam Dog. Dr. Mine TURKTAS’a tesekkiirlerimi
sunarim. Yiksek lisans boyunca yaptigim tiim c¢aligmalarin ydnlendirilmesi ve
yiriitiilmesinde maddi ve manevi tiim imkanlarim1 kullandirarak kiymetli fikirlerini
sunan degerli hocam Dog.Dr Turgay UNVER e sonsuz tesekkiirlerimi sunarim. Elestiri
ve katkilariyla c¢alismalarima destek olan degerli hocam Yrd. Dog¢.Dr. Tugba
GURKOK’ e tesekkiirlerimi sunarim. Cankiri Karatekin Universitesi Molekiiler Biyoloji
Laboratuvari’nda ¢alismalara basladigim giinden bugiine kadar yakin ilgi, destek ve pozitif
enerjileriyle calismalarima katkida bulunan kiymetli yiiksek lisans arkadaslarim Emine
ACAR’a, Giinseli BABAOGLU na, Yagiz ALAGOZ’e, Yusuf PEKMEZCI’ye, Ogretim
Gérevlileri Ebru DERELLI ve Esma OZHUNER’e, Yrd. Doc.Dr Behcet INAL’a, tesekkiirii bir
borg¢ billirim.

Bu calisgmayr FF120120035L20 numarali proje ile destekleyen Cankir1 Karatekin
Universitesi Bilimsel Arastirma Projesi (BAP) Koordinasyon Birimi’ne, pedisel
dokusunun temin edilmesinde yardimci olan ‘Izmir Zeytincilik Enstitiisiine’
tesekkiirlerimi sunarim.

Bu asamaya gelmemde bana emegi gecen tiim hocalarima, hakki hi¢bir zaman
O0denemeyecek olan anneme, babama ve sevgili kardesime, maddi ve manevi destegiyle
yanimda oldugunu hissettiren ve calismalarimdan dolayr zamanindan caldigim degerli

esim Yrd. Do¢.Dr Evren ZIPLAR’ a siikranlarim1 sunarim.

Ummiigiilsim TANMAN ZIPLAR
Cankir1, Agustos 2015
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1. GIRIS

1.1 Zeytin (Olea europaea L. cv. Ayvalik)

Oleaceae ailesinin bir {iyesi olan zeytinin (O. europea L.) anavatan1 Giiney Dogu
Anadolu Bolgesini de icine alan Mezopotamya bolgesidir ve Akdeniz bitki Ortiistiniin
karakteristik bir bitkisidir (Zoharg D. et al. Spiegel-roy P. 1975). Diploit kromozoma
(2n=46) sahip olan zeytinin genom biiyiikliigii yaklasik 1.8Mb’dir (Alagna et al. 2009).
30 cins ve 600 tiir olarak bilinen zeytin ( Johnson 1957, Besnard et al. 2002) Akdeniz
havzasinda yetisen tiirler arasinda dollenme yaptig1 i¢in 1200 den fazla c¢eside sahiptir

ve Akdeniz i¢in ekonomik, ekolojik, kiiltiirel olarak 6nemli bir bitkidir (Kaya vd. 2013).

Ayvalik (Olea europaea L. cv. Ayvalik) zeytin gesidi ise Tiirkiye’ye 6zgii zeytincilikte
onemli bir kiiltiir bitkisidir (Ozkaya M.T. vd. 2014). Yag iceriginin fenolik
kompozisyonunun ¢ok giiclii oldugu bilinmektedir. Meyvesinde fenolik asit, fenolik
alkoller, flavonoidler ve steroidler bulunmaktadir ve yag icerigi Ca, Fe, K, Mg, P, Na
bakimindan zengindir (Kenan T vd. 2007). Meyvelerin yag orami ( % 25) oldukga
yiiksektir. Yag iretiminde kullanilmasinin yani sira sofralik olarak da degerlendirilen
bir cesittir. Tlrkiye i¢in ekonomik ve ekolojik acidan ¢ok degerli endemik bir zeytin

cesididir.

Zeytin agaclarindan biyolojik devir iki yilda tamamlanmaktadir ve mahsul bir dnceki
yilda biiyiiyen siirgiinler iizerinde olusmaktadir. Agaglarda siirgiin ve dallarin gelisimi
(vegetatif gelisme) ilk yilda, ¢icek ve meyve baglama (generatif gelisme) ise ikinci yilda
agirlikl olarak gerceklesmektedir (Shimon 2007). Bu gelismelerin goriildiigii aylar;
Haziran-Temmuz ve hasat sonrast donem olan Mart-Nisan aylaridir (ZAE 2010).
Devam eden siiregte Subat ayindan itibaren Nisan aymna kadar ¢icek tomurcuklarinin
olusumu baglamaktadir. Nisan-Mayis aylarinda ¢igeklenme goriilmektedir ve Mayis-
Haziran aylarinda meyve tutumu gozlenmektedir. Haziran-Temmuz aylarinda ise meyve
biiylimesi baslamakta ve Eyliil ay1 itibariyle meyvelerde yag birikimi gézlenmektedir.
Kasim ay1 ile beraber renk doniisiimii gézlenmektedir ve meyve olgunluga ulasmaktadir
(Yanik 2013).



Meyvenin bitkiye tutunmasini saglayan ve meyve ile bitki arasindaki baglantiyr kuran
dokuya ise pedisel denmektedir ( Hickey M. and King C. 2001). Cigekli bitki tiirlerinde
pedisel dokusunun karakteristik Ozellikleri, ¢iceklenme yapilarinda kilit rol
oynamaktadir (Yang L. et al. 2011). Bu dokunun gelisimi sirasinda olusan enzim
aktiviteleri, meyvenin de gelisimini saglamaktadir (Seebauer J.R et a.l 2015). Ham
meyvenin olgun meyveye doniisiimii sirasinda biriken, fotosentez sonucu olusan tiim
metabolitler meyve igerisine pedisel dokusu araciligiyla tasinmaktadir (Shannon J.C and
Dougherty C.T 1971). Bu tasimim kapasitesinin meyvenin biyiikligini etkiledigi
bilinmektedir (Zhang C. et al. 2005). Meyve gelisimi sirasinda pedisel dokusunda
molekiiler ve fizyoljik degisiklikler olusur. Molekiiler anlamdaki degisiklikler gen ifade
seviyelerinde olusurken, fizyolojik degisikliler ise renk degisimi gibi gozle gorilir
sekilde gerceklesmektedir. (Simone D.C. et al. 2011). Pedisel dokusunun yaslanmasi ve
meyvenin olgunlagsmasiyla absisyon olay1 goriilmeye baslamaktadir. Bitkilerde yaprak
cicek ve meyve gibi organlarin, gelismenin degisik donemlerinde kendiliginden ya da
¢evre kosullarinin etkisiyle bitkiden ayrilmasi olayina absisyon denmektedir (Jinn T.L
et al 1999). Absisyon, pedisel dokusunda hiicre biiylimesi ile birlikte hiicre duvarimi
olusturan ve pektin bozumunu saglayan enzimlerin birikmesiyle olusan yogun
stoplazmal1 hiicrelerin bulundugu bolgelerde olmaktadir (Jinn T.L et al. 1999). Bu
hiicreler kiiciik kare seklinde bir olusum gosterirler ve yapilarinda, metabolizmalarinda,
gen ekspresyonularinda olusan degisiklikler ile absisyonu saglamaktadirlar (Ming-Fang
Q. et al 2014). Absisyon igsel hormonlarla da kontrol edilmektedir Genel olarak
yaslanmay1 hizlandiran bitkisel hormonlar absisyonu da hizlandirmakta, yavaslatanlar
absisyonu da yavaslatmaktadir. Ornegin yaprak yaslanmasi ve meyve olgunlasmasi
doneminde icsel etilen artisinin dokiimii kolaylastirdigi bilinmektedir (Brown K.M.
1997). Yetistiricilikte absisyonun kontrol altinda tutulmasi yararlidir. Bu sekilde meyve
tutumu arttirilmakta, meyve seyreltmesi yapilmakta, hasat 6nii dokiimleri 6nlenmekte,
hasat kolaylastirilmaktadir. Baz1 tiir ve ¢esitlerde meyveler hasat donemine gelmeden
once olgunlagmadan dokiilmektedir. Bu da pazara ¢ikan {iriin miktarin1 azaltmaktadir.
Ozellikle zeytin bitkisinde hasat sekli periyodesite olgusunu etkilemektedir. Periyodisite
bazi meyve tiirii ve ¢esitlerinin bir y1l {iriin verip, ertesi yil hig iiriin vermemesi veya ¢ok

az lirlin vermesi olayima denir (Turhan 2011). Dalindan zor ayrilan bitkilere uygulanan



hasat sekli agacin dallarina zarar verdigi i¢in ertesi sene alinacak iiriin miktarini ¢ok

disiirmektedir.

Zeytin tretimi Tiirkiye’nin de iginde bulundugu 30 - 45 derece enlemleri arasinda sinirh
bir alanda ger¢eklesmektedir (Karakir vd. 1992). Zeytinin sadece Akdeniz ve benzeri
iklime sahip iilkelerde yetismesi zeytinyagi ihracatinda sinirli sayida {ilkenin s6z sahibi
olmasma neden olmaktadir (Sekil 1.1). Zeytin meyvesi ham ve olgun halde salamura
yapilarak yenmekte, ezilerek yagi ¢ikarilmakta, geriye kalan kismi ° prina ° olarak
adlandirilan kiispe , giibre ve hayvan yemi seklinde degerlendirilmektedir (Oksiiz vd.
1998). Kozmetik alaninda da tercih edilen zeytin, teknik amacla lambalarin yakiti ,

makinalarin yagi, sabunun hammaddesi olarak da kullanilmaktadir.
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Sekil 1. 1 Zeytin {iretiminin Diinyada yayilis1 (Anonim, 2013)

Akdeniz mutfaginin vazgecilmez bir parcasi olarak goriilen zeytin milyonlarca insanin
beslenmesinde de Onemli bir paya sahiptir. Clinkii zeytin bitkisi sofralik olarak ve
trettigi yag ile biiyilk onem tasir. Zeytinyagi, icerisinde bulunan dengeli yag asiti
bilesimi ve kendine 6zgii aromasin1 veren ucucu bilesiklerin olusturdugu karakteristik
yapist ile diger yaglardan ayrilir (Sakouhi F. et al 2007). Epidemiyolojik ve klinik
caligmalar, zeytin meyvesinin ve zeytin yagin tiiketiminin sagliga olan faydalarim

otaya cikarmistir (Nan J. et al 2014). Zeytin yagindaki fenolik bilesiklerin insan



viicudundaki sistemler iizerinde olumlu etkileri vardir (Gill et al 2005, Tropili et al
2005, El ve Karakaya 2009). Zeytinde bulunan tokofenoller, polifenolller, fosfolipidler,
karotenoiler, Klorofiller, sterioller ve skualen gruplari etki mekanizmalar1 giiglii
antioksidanlardir ve antienflamatuarlardir (Visioli et al 2002, Nan J. et al 2014 ).
Zeytinyag1 yiiksek tansiyon, Kolesterol, damar sertligi, mide-bagirsak {ilserleri,
romatizma, safra kesesi tembelligi, safra tasi, safra kanali tikanikligi, karaciger
bozukluklari, kabizlik, kansizlik, gut hastaligi ve deri ¢atlamalarinda tedavi amagh
kullanilmasimin yani1 sira (ITO, 2012) antikanser calismalarinda da tip alaninda
kullanilmaktadir (Nan J. et al 2014).

Zeytin lizerinde, dnemine binaen yapilan ¢alismalarin biiyiik bir ¢ogunlugu, molekiiler
markorler kullanilarak yapilan filogenetik ve filocografik analizlere dayanmaktadir.
Kiiltiire alinmis zeytin tiirleri arasindaki genetik farkliliklar: belirlemek ve popiilasyon
yapilarii aydinlatmak i¢in SSR, ISSR, SCAR, SNP, AFLP c¢alismalar1 yapilmistir
(Pafundo et al. 2005, 2007, Baldoni et al. 2006, Reale et al 2006, Martins-Lopes et al.
2008, Sesli ve Yegenoglu 2010, Ercisli vd. 2011). Mikrosatellit markorleri kullanarak
farkli zeytinyagi kompozisyonuna sahip zeytinler arasindaki genetik farkliliklar
arastirilmistir (Alba et al. 2009, Ayed et al. 2009) ve zeytin gesitlerinin izlenebilirligi
saglanmigtir (Montealegre et al. 2010). Ayrica molekiiler markdrler kullanilarak yapilan
baglantili harita ¢alismasinda zeytinde diren¢ mekanizmasinda rol alan bir gen lokusu
ile baglantili markorler belirlenmistir (Wuver et al. 2004). Zeytine ait taksonlar ve
populasyonlar arasindaki ribozomal DNA dizi farkliliginin ortaya konulmasi igin 18S,
5.8S gen lokuslari ve ITS1 intron bolgesi dizilenmistir (Besnard et al. 2007). Mariotti et
al. (2010) tarafindan yapilan O. europaea kloroplast genomunun dizileme galismasi,
zeytin genomu iizerine yapilan en kapsamli arastirmadir. Besnard et al .(2011) tarfindan
yedi zeytin g¢esidinin daha kloroplast genomu dizilenmistir. Bu g¢alismalar ile zeytin
genomu hakkinda onemli bilgiler elde edilmis acak arastirmalar sadece kloroplast
genomunu kapsadigi i¢in sonuglar tiim zeytin genomunun aydinlatilmasi igin yetersiz

kalmistir.



Zeytinde transkriptom diizeyinde ise yapilan ¢ok az g¢aligma bulunmaktadir.
Transkriptom ise belli bir zamanda bir hiicre veya dokudaki gen transkriptlerinin (RNA)

tiimiinii ifade etmek amaciyla kullanilmaktadir (Sekil 1.2).
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Sekil 1. 2 Bir dokuda bulunan gen transkriptlerinin tiimii
(http://finchtalk.geospiza.com/2009/05/small-rnas-get-smaller.html)

Bu calisma ile hiicre genomundan transkripsiyonla olusan mRNA transkriptlerinin es
zamanli incelenmesi saglanmaktadir. Bir 6rnekte bulunan RNA miktarina bagli olarak,
genlerin se¢ilmis bir alt grubunun veya tamaminin ekspresyon diizeyini 6l¢gmeyi
hedeflemektedir (Ak G. ve Ag. K 2008). Transkriptlerin fizyolojik bir durum ve 6zel
gelisimsel bir sathadaki miktarlarin1 da ifade etmek i¢in yine transkriptom ifadesi

kullanilabilmektedir. Transkriptom ¢alismalarinin temel amaclarimi su sekilde
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siralayabliriz;, mRNA, non-coding RNA lart ve small RNA lari i¢ine alan tim
transkriptom tiirlerinin katalog haline getirilmesi ve 5’ve 3’ uglarmin belirlenmesi,
siplayzing patternlernin ortaya konulmasi gibi gene ait transkripsiyonel yapinin ortaya
cikarilmasi, bunun yaninda da bazi 6zel kosullar altinda bulunan ve gelisimsel siiregteki
her bir dokunun transkript seviyesindeki degisiminin ortaya konulmasi olarak
siralanabilir. Transkriptom dizilemesi, RNA-Seq tekniginin en son teknolojileri
kullanilarak yapilmaktadir. RNA-Seq bir 6rnekteki tiim RNA populasyonunu belirleyen
ve kantitatif olarak ¢ozen oldukga gii¢lii ve etkin yeni bir metottur. RNA-Seq direkt
RNA dizilemekten ziyade, yiliksek hacimli yeni nesil dizileme cihazlarini kullanarak
ornege ait RNA hakkinda genis bir bilgi elde etmemizi saglar. Transkriptomik ya da
genis genom ekspresyon profillemesi, genom tarafindan iretilen tiim RNA setlerini
kategorilendirilmesini amaglamaktadir. Bunun yanisira daha 6nce bilinmeyen ve nadir
goriilen transkriptleri de ortaya koymaktadir. Transkriptom profillenmesinin temel
uygulamalari; yeni splayzing durumlarini ortaya koymak, gen fiizyonlari, SNP'ler ve
diger spesifik mutasyonlar1 belirlemek, yeni yada nadir transkripleri ortaya ¢ikarmak,
farkli biyolojik Orneklere ait genis ekspresyon profillinin ortaya konulmasini ve
bunlarin birbirleri ile karsilastirilmasini saglamak olarak siralanir (Wang Z. et al. 2009).
Son yillarda molekiiler biyolojide kullanilan tekniklerin gelismesi bitki biliminde tiim
bu molekiiler ¢alismalarm yapilmasina imkan saglamistir (Kim et al. 2010). Ozellikle
yeni nesil dizileme teknolojileri ile genom biiyiikliiglinden bagimsiz olarak biitiin
organizmalarda giivenilir sonuclar ele edilmektedir ve daha az dizileme ile baz basina
diisen dizileme maliyeti diismektedir. Hizli ve kolay uygulanabilmesi sebebiyle de
genom diizeyinde yiiriitiilen ¢alismalarda tercih edilmektedirler (Hawkins et al. 2010).
Yeni nesil dizileme; genom, transkriptom, DNA-protein etkilesimlerinin genis kapsamli
analizini saglar. Bu teknoloji ile mRNA, kiigiik RNA profili, transkripsiyon
faktorlerinin baglanma bolgelerinin genom boyu karakterizasyonu, kromatin yapisi ve
metilasyon paterni, atasal DNA mikrobiyolojisi ve metagenomik c¢alismalar1 hizli bir
sekilde yapilabilmektedir (Tiirktas M. vd. 2014). Giliniimiizde kullanilan yeni nesil
dizileme sistemleri, Roche 454 genome analyzer, lllumina Genome Analyzer, Applied
BioSystem SOLiD, Complete Genomics, Helios, Pacific Biosciences ve lonTorrent
sistemleridir (Tirktas M. et al. 2014). Giiniimiizde kullanilan {i¢ ana sistem One

cikmaktadir. Bunlardan ilk ikisi pirodizileme teknolojisini kullanan Roche GS FLX ve



ABI SOLID cihazlar, i¢iinciisii de Solexa dizileme teknolojisini kullanan Illumina
Genome Analyzer cihazidir. Her bir sistemi 6ne ¢ikaran bir takim 6zelikler mevcuttur.
Bu ozellikler genel olarak; okuma uzunlugu (read length), olusturdugu veri biiyiikligi
(giga baz), calisma siliresi ve maliyeti olarak siralanabilir (Metzker 2010). Cizelge

1,1°de bu sistemlerin 6zellikleri karsilagtirilmistir.

Cizelge 1.1 Yeni nesil dizileme sistemlerinin karsilastirilmasi (Tiirktas et al. 2014 den

degistirilmistir)

OZELLIKLER ROCHE GS FLX | ABI SOLID ILLUMINA
GENOME
ANALYZER

Dizileme kimyas1 | Pirodizilime Koprii cogalma Sentez  yolu ile
dizileme

Okuma uzunlugu | 1000 75 2x101

(be)

Okuma sayis1 | 1 5 3 (SE) ve 6 (PE)

(milyon)

Total yiiksek | 700mb 120Gb 540-600Gb

hacim

Hata oram (%) 0,1 0,01 0,1

Reaksiyonu 23 saat 14 giin 8,5 giin

bitirme zamani

Mb basina fiyat | 8 0,05 0,02

%

Genome Sequencer FLX (+) Sistemi, uzun okuma 6zelligine sahip GS FLX Titanyum
kimyasiyla, 454 Dizileme platformlarmin en gelismisidir. Tek seferde 1 milyondan
fazla yliksek kalitede okuma ve 1000 baz uzunluguna varan diziler sunma kapasitesine
sahip sistem, Ozellikle tim genom de novo dizilemeleri, transkriptom dizilemeleri,
karmasik orneklerde metagenom karakterizasyonu ve yeniden dizileme (re-sequencing)
alanlarinda oncii konumdadir (http://454.com/products/, 2015). Genom c¢alismalari,
yeniden dizileme ve de novo dizileme olmak iizere iki farkli sekilde yapilmaktadir.
Organizmanin genomuna iliskin bilgi olmaksizin gergeklestirilen dizileme calismalari
de novo olarak tanimlanmaktadir ve son zamanlarda, model organizmalar haricindeki

¢ogu dizileme ¢aligmalar1 bu yondedir (Rounsley et al. 2009).
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Zeytinde yapilan transkriptomik c¢alismalardan bahsetmek gerekirse; farkli biiyiime
fazinda olan {i¢ zeytin 6rnegi ile SSH (Suppression Subtractive Hybridization) analizi
yapilarak meyve gelisiminde rol alan genler tespit edilmeye calisilmistir (Galla et al.
2009). "Gemlik" zeytin ¢esidine ait 3.734 adet EST dizisi elde edilmis ve gesitli
fonksiyonlara sahip ¢ok sayida transkript tanimlanmistir (Ozgentiirk Ozdemir O. vd
2010). Zeytin mikro RNA'lar1 dizilenerek 18 bilinen, 5 yeni miRNA ailesi tespit edilmis
ve bunlarin bitkinin gelisim metabolizmasi ile iliskileri degerlendirilmistir (Donaire et
al. 2011). Farkli gelisim donmelerinde farkli dokulardan alinan zeytin 6rneklerinin
mikroRNA’lart dizilenmis, bilinenlerin yani sira yeni miRNA aileleri bulunmus ve
meyve olgunlagmasi, hormon regiilasyonu gibi periyodisite ile iliskili yolaklarda gorevli
genler {izerine etki gosteren MIRNA'lar tespit edilmistir (Yanik vd. 2012). Ayvalik
cesidi zeytinde periyodisite ile iligkili olusturulan cDNA kiitiiphanelerinde 48 EST
saptanmis ve bunlardan 37 tanesinin sadece zeytine 6zgii oldugu bulunmustur (Diindar
vd. 2012). Geranylgeranyl reductase (CHL P) geninin anlatim diizeyi ve baz1 fenolik
bilesiklerin miktar1 incelenerek meyve gelisimi tizerine olan etkileri incelenmistir
(Muzzalupo et al. 2011). Iki farkli fenolik bilesigi ihtiva eden zeytin cesidinde, meyve
gelisiminde ifade olan transkriptomlarin karsilastirilmasi ig¢in olusturulan cCDNA
kiitiiphanelerinde 261.485 okuma yapilmistir (Alagna et al. 2009). Merida A.M. et al.
(2013) ve arkadaslarinin yaptig1 ilk genis kapsamli transkriptom calismasinda Picual,
Arbequina ve Lechin de Sevilla zeytin ¢esitlerinde ti¢ farkli gelisim donemine ait
meyve, mezokarp ve ¢ekirdek dokularindan olusturulan 12 cDNA kiitiiphanesi Sanger
ve 454 Pirodizileme teknolojileri kullanilarak dizilenmistir. Sonugta 12 milyon okuma
elde edilmistir. Okumalarin birlestirilmesi sonucu ortalama uzunlugu 496 baz olan
81.020 unigen elde edilmis ve bunlarin fonksiyonel anotasyonlar1 yapilmistir. Ayrica
NimbleGen Array teknolojisi ile 136.628 oligoniikleotitlik prob kullanilmis, var-yok
yillara ait yaprak ve meyve dokularindan olusturulan cDNA’lar ile genom bazinda

tarama yapilmis, belirlenen genlerin ifade profilleri ¢ikarilmistir (Tiirktag M. vd 2013).

Zeytin meyvesinin yaklagik %?20’si yag oldugu icin {iretilen zeytinin biiyiik bir
cogunlugu zeytinyagi elde etmek amaciyla kullanilmaktadir. Ancak zeytinin
meyvesinde gerceklesen yag asidi biyosentezi hakkinda yeterli bilgi bulunmamaktadir.

Zeytin meyvesinin ¢ok yiiksek miktarlarda triagilgliserol igerdigi bilinmektedir ve



meyve kabugunun orta tabakasi olan mezokarpta yliksek oranda doymamis yag igeren
membranlar bulunmaktadir. Ayn1 zamanda, meyve olgunlasirken, yesil olan baglangic
dokusu once yesil-mor renge, ardindan da yag birikimi sirasinda koyu mor renge
doniismektedir ve bu arada da zeytinyagmin kalitesini etkileyen bir¢ok fizyolojik
degisim meydana gelmektedir (Hernandez vd. 2008). Bunlarla birlikte ¢alisilmasi zor
bir doku olan zeytin meyvesinin doku tahribatina bagli olusabilecek ve zeytine
aromasin1 veren fenolik bilesikler {izerinde etki gosteren, fizyolojik degisimlerden
kaynakl1 etkileri en aza indirmek i¢in kallus kiiltiirii kullanilarak yapilan calismalar
mevcuttur (Ramli et al. 2002, Hernandez et al. 2008). Zeytinyaginin biyosentezinde
birgok enzim gorev almaktadir. Zeytinyag: igeriginde bulunan en 6nemli bilesik yag
asididir. Yag asitleri ise ¢cogunlukla triagilgliserol (zeytinyag: igeriginin yaklasik %98')
formunda ya da daha az oranda serbest yag asitleri seklinde bulunmaktadir. Yag
asitlerine ilaveten zeytinyaginda, gliserol, fosfatidler, renk ve tat veren fenolik ve
flavonait bilesikler ve steroller bulunmaktadir (Fedeli 1977). Zeytinin yetistigi ortamin
iklimi, topragin islenme sekli, meyve olgunluk donemi gibi faktorler zeytin cesitleri
arasindaki yagin asit bilesimlerini belirlemektedir (Conde et al. 2008). Zeytinyagini
olusturan yag asitlerinin baslicalari; yiiksek oranda oleik asid (C18:1) olmak iizere,
linoleik asid (C18:2), palmitik asid (C16:0), stearik asit (C18:0) ve az miktarda
linolenik asittir (C18:3). Yag asidi biyosentezi plastidlerde asetil koenzim A’nin
karbolsilaz enzimi tarafindan katalizlenenmesi sonucu olusan asetil koenzim A'nin
karboksilasyonu ile baslamaktadir (Conde et al. 2008). Asagida verilen Sekil 2,1°de
zeytinde yag biyosentez mekanizmasi verilmistir. Yag asitleri tekrarlayan reaksiyonlar
sonucunda her dongiide iki karbon atomunun eklenmesi ile uzatilmakta ve 16 veya 18
karbonlu agil gruplarini olusturmaktadir. Olusan agil-agil tasiyan protein (acil-ACP)
kompleksi, plastid icerisinde ya direk yag iiretiminde kullanilmakta ya da endoplasmik
retikuluma gonderilerek Kennedy yolagi aracilign ile triagilgliserol sentezinde
degerlendirilmektedirler. Zeytinyaginin biyosentezi ve birikimi yolaklarinda gorevli

bazi genler belirlenmis olmakla birlikte heniiz tiim genler tespit edilememistir.
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Sekil 1. 3 Zeytinde yag biyosentezi mekanizmasi (ACP: agil tasiyici protein; ACCase:

asetil-CoA karboksilaz; FAS: yag asidi sentetaz; G3PAT: gliserol 3-fosfat
asetiltransferaz; LPAAT: lisofosfatid asetiltransferaz; DAGAT: diagilgliserol
asetiltransferaz (Conde et al. 2008)

yaglarinin desaturasyonundan sorumlu
(2011)’de yaptig1 calismada ise zeytinde FAD2, FAD3, FAD6, FAD7 ve FADS8

genlerinin anlatim diizeylerinin soguk

Hernandez et al (2005)’de yapilan galismada zeytinde, plastidlerde iiretilen oleik asidin
linoleik aside doniistiiriilmesinde rol oynayan oleat desaturaz enzimini kodlayan iki gen
(FAD2-1 ve FAD2-2) izole edilmistir. Calisma sonucunda FAD2-1 geninin erken
evredeki ¢ekirdekte, FAD2-2 geninin ise olgun evredeki ¢ekirdekte ve mezokarpta depo

olduklar1 bulunmustur. Matteucci

uygulamasi ile degistigi gozlemlenmistir.
Zeytinyagimin aromast belirli ucucu bilesikler tarafindan olusturulmaktadir (Morales et
al. 1995). Ugucu bilesiklerin yaklasik %80'ini 6-karbon aldehitleri, alkolleri ve onlarin
asetil esterleri olusturmaktadir. Bu ugucular, lipoksigenaz (LOX) yolag: sirasindaki bazi
enzimatik reaksiyonlar sonucunda olugmaktadirlar (Salas et al. 1999). LOX yolaginin

doku tahribati ile indiiklendigi ve bu asamada olusan ugucu bilesiklerin yaga aromasini
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verdigi bilinmektedir. Bu nedenle zeytinin endiistriyel olarak islenme asamasi
zeytinyaginin kalitesini etkileyen bir diger 6nemli etmen olmaktadir. Bitkilerde 9-LOX
ve 13-LOX olmak iizere iki LOX grubu bulunmaktadir ve bunlar ¢oklu gen aileleri
tarafindan sentezlenmektedirler (Andreou and Feussner 2009). Zeytinde ise 9-LOX ve
13-LOX enzimlerini kodlayan dort gen izole edilmistir ve bunlarin ugucu bilesiklerin
biyosentezinde gorev aldiklari bulunmustur (Padilla et al. 2009, 2012; Palmieri-Thiers
et al. 2009). Ayn1 zamanda lipoksigenazlarin ¢ekirdekte depo proteini olarak gérev
aldiklari, bitki biiylimesi ve savunma mekanizmasinda da rol oynadiklar1 gosterilmistir
(Muzzalupo et al. 2012). Zeytinin olgun meyvesinden izole edilen beta-glukosidaz
enziminin de fenolik bilesiklerin biyosentezinde gorev aldigi da gosterilmistir (Romero-

Segura et al. 2009).

Tiirkiye’de de zeytin tarim ekonomisinde ayricalikli bir konumdadir. Istihdam, katma
deger artisi ve dis ticaret basta olmak ilizere ulusal ekonomiye pek c¢ok Kkatkisi
bulunmaktadir. Diinya genelinde iilkemiz, zeytin iiretimi bakimindan 1.191.447 ton
yulik iiretim ile dordiincii sirada (http://faostat.fao.org/), zeytin iiretimi alani olarak da
besinci sirada yer almaktadir (Anonim, 2008). Ayrica 70 iilkeye ihrag¢ edilen zeytinin
agac basina diisen verimi, AB iilkelerinde az-¢ok yillarina gore 22-25 kg iken
Tiirkiye’de 5-20 kg arasinda degisebilmektedir (Anonim, 2011).

Zeytinin gerek Diinya gerekse Tiirkiye i¢in yadsinamaz onemine ragmen zeytin bitkisi
ile ilgili molekiiler diizeyde bulunan literatiir bilgisi son derece kisitli kalmaktadir. Bu
yiizden Cankir1 Karatekin Universitesinin &nciiliik ettigi, iilke bazinda Ispanya, Italya,
Yunanistan, Cin Halk Cumhuriyetinin destek verdigi, iilke i¢inde bir¢ok {iiniversite ve
kurum ile ortak yiiriitillen uluslararasi zeytin genom konsorsiyumu kurulmustur. Bu
konsérsiiyum ile birlikte yine Cankiri Karatekin Universiteside yapilan *’yeni nesil
dizileme ile zeytin'in (Olea europaea L.) tiim genom ve transkriptom dizilemesi
projesi’’ kapsaminda genomik, proteomik, metabolomik, transkriptomik yaklagimlar ile

zeytin genomu ve yapist arastirilmaktadir.
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2. KURAMSAL TEMELLER

Pedisel dokusu lizerinde bugiine kadar yapilan genetik ¢alismalar doku gelisiminin
anlasilmasindan ziyade ¢icek, yaprak ve meyve absisyoununun olasi nedenlerini
arastirmakla simirlh kalmistir ve Arabidopsis, domates, kiraz, liziim gibi ¢ok az sayida
bitki tizerinde c¢alisilmistir. Fakat 6zellikle etli meyvelerde olgun meyve dokiimiine
giden siiregte gerceklesen trasnkripsiyonel diizenlemelerle ilgili bilgiler son derece
stirhidir (Gil-Amado J.A. and Gomez-Jimenez M.J. 2013). Solanum lycopersicum’da
(Domatesde) ¢igek dokiimlerini engelleyen genler tizerinde yapilan galismada farkli
cevresel streslere maruz kalan dokularin etkin korunmasini saglayan dort farkli gen
ailesi tespit edilmistir (Meir S. et al. 2011). Ayrica domates meyvesinin gelisiminde
meyve ve meyve pediseli incelenerek meyve gelisimi sirasinda anotomik olarak arka
planda gerceklesen olasi faktorler arastirilmaya ¢alisilmistir. Etli meyvelerin gelisimini
anlamak icin su taginimindaki sinyal molekiillerinin aydinlatilmasi1 ve bu molekiillerin
verim tizerndeki etkilerinin aydinlatilmasi amaglanmigtir (Rancic D. et al. 2010). Yine
domates lizerine yapilan bir ¢alismada bitki hormonlarindan etilen ve auxinin etkin
rolleri belirlenmeye c¢alisilmig, ancak tam olarak aydinlatilamamistir. Calisma
sonucunda etilen’in absisyonu hizlandirdig1 , auksin’in ise engelledigi bulunmustur.
Ayrica polygalakturonaze geninin absisyon siireci boyunca etkin rol oynadigi
gozlenmistir (Fang Q.M. et al. 2014). Bitki organi absisyonunu etkinlestirmede de
Indole-3-asetik asit (IAA)ve kalsiyumun 6nemli bir rolii oldugu bulunmustur (T.Xu et
al. 2012). Uziimiin meyve pediseli ve meyvesindeki renk degisimi incelenmis, yesil
olgunlagsmamis iiziim tanesinden olgunlagsmis kirmizi {izim tanesine doniisiimiinde,
once turgor basinci ve doku ¢dziinme potansiyelinin azaldigini, bu durumun ise
olgunlasan meyvede fruktoz, seker ve glikoz miktarini arttirdigini bulmuslardir. Bunun
molekiiler mekanizmasinda Antosiyonin biyosentezi ile ilgili VVMybA ve VVUFGT
genlerinin etkin rol aldigi bulunmustur (Castellarin S.D. et al. 2011). Etilenin
diizenledigi absisyon islemi siiresince domatesin pedisel dokularinin transkriptom
analizi yapilmistir. Pedisel dokusunda genis bir kiime igerisinde farkli, ok miktarda gen
expresyonlarmin oldugu gézlenmistir. Gen ontoloji analizi zengin bir transkripsiyonel
diizenleme ve hidrolaz aktivitesi oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Hormon ve hiicre zar ile

ilgili genler de arastirllmistir. Bu absisyon bolgelerinde exprese olan WUSCHEL (
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WUS), KNAT6, LATERAL ORGAN BOUNDARIES DOMAIN PROTEIN 1 (LBO1) ,
BELL like homedomain protein 1 ( BLH1) ve domates meristem genleri BLIND (BI) ve
LATERAL SUPPRESSOR (Ls) genlerine rastlanmistir (Xiang W. et al. 2012). Ayrica
yine domateste absisyon bolgelerinin gelisimini diizenleyen transkripsiyon faktorleri
tizerinde calisilmis ve MAD-box transkripsiyon faktorlerini kodlayan MACROCALYX
(MC) genini bulmuslardir (Tothitsugu N. et al. 2012 ). Arabidopsis thaliana’da
(Arabidopsiste) yapilan ¢alismada Ekspansin proteinlerinin hiicre biiyiimesinde, organ
morfogenezinde ve absisyonda etkili oldugu bulunmustur (Hyung-Taeg C. and Daniel J.
C. 2000). Ayrica Arabidopsis’de class-l KNOTTED1- like homeoboks (KNOX) gen
ailesini pedisel gelisimini diizenledigi bulunmustur. Class-I KNOX genelerinin 4 iiyesi
vardir. Bunlar: SHOOT MERISTEMLESS (STM), BREVIPEDICELLUS (BP, KNAT1
olarak da adlandirilir), KNAT2 ve KNATG6’dir. Yine son caligmalar Arabidopsisde
ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX GENE1 (ATH1) genlerinin KNAT2
pathwayinde pedisel gelisimini diizenleyici bir rol aldigin1 belirlemistir. ATH1-KNAT2
protein kompleksinin normal pedisel morfolojisinin gelisimi i¢in gerekli oldugu
gosterilmistr. Ayrica ATH1- KNAT2 kompleksinin KNAT6 genini de etkileyerek birlikte
calistifi, ancak BP genlerinin bu genlerin kontroliinii negatif olarak etkiledigi
bulunmustur (Yang L. et al 2011). Etilen eksojen uygulamasina karsilik olarak kiraz
absisyonunun genetik bilesenleri analiz edilmeye g¢alisilmistir (Benjamin K. 2014).
Auksin azalmas: ve etilen artmasinin tetikledigi absisyon, transkripsiyon, sinyal iletim
regiilatorlerini ve hiicre ayrimini saglayan enzimleri kodlayan genlerin ifade
seviyelerinde gozle gorilir degisiklikler olusturur. Bu degisikliklerin molekiiler
temellerini aydinlatabilmek i¢in domatesde (S. lycopersicum) yapilan bir ¢alismada
ETHYLENE-RESPONSIVE FACTOR 52 (SIERF52) transkripsiyon faktorlerinin
genellikle absisyon bolgelerinde ifade edildigi bulunmustur ve bu SIERF52 genlerinin
absisyon Oncesi ve sonrasi asamalarinda absisyon bdlgelerinde transkripsiyonel

diizenlemelerde 6nemli bir rol aldig1 belirlenmistir (Nakano T. et al. 2014)

Zeytin bitkisinin ekonomik, ekolojik ve kiiltiirel Onemine ragmen, meyve
olgunlagsmasinin ve yag olusumunun arkasindaki genetik yapmin aciga c¢ikmasini
saglayan molekiiler calismalar ¢cok azdir. Bunun yanisira pedisel dokusunda yapilan

genetik ¢alismalar Arabidopsis, domates, kiraz, iiziim gibi ¢ok az sayida bitki ile sinirh
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kalmistir. Yapilan bu g¢alismalar da doku gelisiminin anlagilmasindan ziyade ¢igek,
yaprak ve meyve absisyoununun olast nedenlerini aragtirmakla sinirlidir. Fakat 6zellikle
etli meyvelerde olgun meyve dokiimiine giden siirecte gerceklesen trasnkripsiyonel
diizenlemelerle ilgili bilgiler son derece yetersizdir. Bu tezin amaci ise zeytinde ham ve
olgun pedisel dokusunda karsilagtirmali transkriptom analizi yapilarak, pedisel dokusunun
gelisiminde etkili, bitkide olusan metabolitlerin hiicre icine taginiminda gorevli, absisyon

olayimin olusmasini saglayan molekiiler mekanizmalarin aydinlatilmasidir
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3. MATERYAL METHOD

3.1 Materyal

Zeytinin %25 yag olusturma kapasitesine sahip Ayvalik ¢esidi’ne (Olea europaea L.
Cv. Ayvalik) ait ham (olgunlasmamis) pedisel dokular1 ile olgun pedisel dokulart
kullanilmistir. Kullanilan bitkilerin olgunlasmamis dokular1 2013 Temmuz ayinda,
olgunlasmis dokular1 ise 2013 Kasim ayinda Izmir Zeytincilikten toplanarak temin
edilmistir. Bir bitkinin Temmuz ve Kasim ayinda toplanan pedisel 6rnekleri ile
toplamda iki farkli dokusu kullanilmistir. Biyolojik replikasyon i¢in ii¢ farkli bitkiden
dokular donemsel olarak toplanmistir. Temmuz ay1 meyvelerin goriinmeye basladigi,
Kasim ay1 ise sofralik zeytinler icin meyvelerin olgunlasip toplandigi aydir. Toplanilan
ornekler degredasyon olmamasi igin koparilir koparilmaz sivi azota daldirilmis ve
karismamast icin klipsolu posetlere konulmustur. Izolasyon yapilana kadar - 80 °C de

bekletilmistir.

3.2 RNA izolasyonlar

RNA izolasyonunda Trizol (Ambion) methodu kullanilmistir ve Gehri H.H. et al.
(2012) protokoliine gore su sekilde yapilmustir: Oncelikle her bir &rnek igin 1ml % 75
lik ethanol c¢ozeltisi, 500ml isopropilalkol ¢ozeltisi, 0.2ml kloroform ¢ozeltisi
kullanilabilecek sekilde ¢ozeltiler hazirlanarak -20 °C ye birakilmistir. 2ml lik ependorf
tiiplere 1ml trizol reaktifi eklenmistir. Orneklerimize ait dokulardan yaklasik 100 mg
alinarak havanda siv1 azot kullanilarak toz haline getirilmistir ve toz numuneler hizlica
trizol reaktifi bulunan tiiplere eklenip vortekslenerek iyice karismasi saglanmistir. Bu
tiipler oda sicakliginda 10 dakika bekletilmistir. Daha sonra tiiplerin {lizerine 0,2 ml
Kloroform ¢ozeltisi eklenmistir. Tipler iyice karistirilarak 5 dk oda sicakliginda
bekletilmistir. Arkasindan 15 dk 4 °C de 15.000 rpm de santrifiij edilmistir. Ustteki siv1
faz yeni 2 ml lik ependorf tiiplere alinmistir. Uzerine 500 ml isopropilalkol eklenmis,
yumusakea karistirilarak 10 dk oda sicakliginda bekletilmistir. Daha sonra 15.000 rpm
de 10 dakika 4 °C de santrifiij edilmistir. Ustteki siipernatant atilmistir. Dipte ¢okmiis
olan RNA ya Iml % 75 lik ethanol eklenerek bir kez yikanmistir. Tiipler 5 dakika 8000
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rpm de 4 °C santrifiij edilmistir. Arkasindan ethanol dokiilmiis ve tiipler ethanoliin
ucmast ve kurumast i¢in 10 dakika agzi agik bir sekilde bekletilmistir. Tipler
kuruduktan sonra olusan RNA peletinin durumuna gore yaklasik 40-50 ml steril su
eklenerek RNA lar ¢oOzilmistir. Coziim islemi i¢in 1s1 inkiibasyonundan
yararlanilmistir. Boylece 57 °C de tiipler 2-3 dk bekletilerek RNA nin daha iyi

¢ozlinmesi saglanmigtir.

3.3 izole Edilen RNA’larin Yikanmasi

Ayvalik bitkisinin Temmuz ve Kasim aylarinda toplanan pedisel dokularindan izole
edilen RNA’larin yikanmasi i¢in QIAGEN firmasina ait RNeasy Mini Kit
kullanilmistir. Burada ama¢ RNA’larla birlikte bulunan DNA’y1 uzaklastirmaktir. Kit
protokoliine gore en fazla yikama yapilabilecek RNA miktar1 100 000 ng ve yikama
islemi su sekilde yapilmistir: 2ml lik ependorf tiip igerisine 10 ul buffer RDD, 2.5 pl
DNAse, yikanmasi istenen RNA 6rnek miktari ve tizerine toplam hacim 100 pul olacak
sekilde steril su eklenmistir. 10 dk oda sicakliginda inkiibasyonu yapilmis, bu tiip
icerisine 350 ul Buffer RLT eklenip iyice karistirilmistir. Uzerine 250 pl %100 ethanol
eklenip pipetaj yaparak yine iyice karigtirlmistir. Bu tiipte toplanan sivinin tamami
RNeasy Mini spin kolon igine yerlestirilmistir. 15 saniye 8000 g de santrifiij edilmistir.
Spin column altinda toplanan sivi atilmistir. RNeasy Mini spin column {izerine 500 pl
Buffer RPE eklenmistir. 15 saniye 8000g de santrifiij edilip altta toplanan s1v1 atilmigtir.
Tekrar RNeasy Mini spin kolon iizerine 500 pl Buffer RPE eklenip 2dk 8000g de
santrifiij edilmistir. Altta toplanan sivi atilmistir. En son kalan sivilarin uzaklastirilmasi
icin tekrar 1dk 8000g de santrifiij edilmis, RNeasy Mini spin column yeni 1.5 ml lik tiip
icine yerlestirilmistir. Uzerine 30-50 pl aras1 RNase-free water eklenip, 10 dk oda
sicakliginda inkiibe edilmistir. Daha sonra 1dk 8000g de santrifiij edilerek yikanan
RNA lar 1.5 ml lik tiipte toplanmis ve 1. eliisyon bitmistir. Kolonda kalan RNA lart
toplamak i¢in tekrar RNeasy Mini spin column yeni 1,5 ml lik tiip i¢ine yerlestirilmis,
30-50 pl aras1 RNase-free water eklenerek 10 dk oda sicakliginda inkiibe edilmistir. 1dk
8000g de santrifiij edilerek yikanan RNA lar 1.5 ml lik tiipte toplanmis ve 2. eliisyon

tamamlanmaistir.

16



3.4 izole Edilen ve Yikama islemi Yapilan RNA’larin Olciimii

Izole edilen RNA lara temizleme ( clean up ) islemi uygulanmadan saflik ve kantitatif
analiz Ol¢iimii i¢in Thermo Scientific NanoDrop (ND-2100c, Thermo) ve jel
elektroforezi kullanilmigtir. NanoDrop (ND-2100c, Thermo) spektrometresinin
Ol¢ctimiinde, A260/A230 oraninin 2,0-2,2 ve A260/A280 oraninin 1,8-2,1 arasinda
olmasi izole edilen RNA nin safligini gostermektedir. Elektroforez i¢in % 2’lik
agaroz jel hazirlanmis 1:1 oraninda 3 er pul ornek, loading dye ve RNA lan
kiyaslamada kullanilacak markor olarak 50 bg araliginda gen cetveli jele yiiklenerek
100 volt enerjiyle 1 saat yiritilmiis ve RNA’larimizin biitiinligiiniin kontrolii

yapilmustir.

3.5 Dizileme I¢in cDNA Kiitiiphanesinin Olusturulmasi

Transkriptom kiitiiphanesi Roche 454 GS FLX+ serisine ait cDNA Rapid Library
Preparation Method Manual protokoliine goére hazirlanmistir. Protokol asamalari
sunlardir; RNA’ larin pargalanmasi, ¢ift zincirli cDNA sentezi, parc¢a uglarinin tamiri,
AMPure boncuk hazirlama, adaptor ligasyonu, kii¢iik pargalarin uzaklastirilmasi, cDNA
kiitiiphanesinin kalite degerlendirilmesi, ¢cDNA larin sulandirilarak bdliinmesidir.
Kullanilacak RNA 6rnekleri protokol geregi 200 ng’dan fazla 19 ul az ve safligi (OD

260280 > 1,8) olacak sekilde alinmustir.

3.6 RNA’larin Par¢alanmasi

Manyetik boncuk seperatorii (MPC) kullanilmis ve kit protokoliine gore parcalama
yapilmistir. Tiim 6rneklerden 400 ng RNA aliip 200 pl’lik tiipler igerisine eklenmistir.
Tiplerin son hacmi, steril saf su ile 19 pl’ye tamamlanmistir. Bu soliisyondan 1 pl, daha
sonra RNA’nin parcalanip parcalanmadigini kontrol etmek i¢in ayrilmistir. Geriye kalan
18 wl soliisyona 2 pul RNA pargalama soliisyonu (0,1363 g ZnCl,, 1 M Tris-HCI, pH 7.0)
eklendikten sonra karistirilmistir. Daha sonra tiipler 2 sn siire ile mini santrifiij
yapilmistir. Ornekler inkiibasyon igin PZR cihazinda 70°C’de 30 sn birakilmistir ve

siire biter bitmez sonunda tiipler hizli bir sekilde buza alinmistir. Tiipler igerisindeki
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orneklerin tizerine 2 pl 0,5 M EDTA, pH 8.0 ve 28 pl 10 mM Tris-HCI, pH 7.5
soliisyonlarindan eklenerek karistirilmig, daha sonra 2 sn mini santrifiijfiij yapilmistir.
Bu adimdan sonra RNA parcalarin1 temizlemek i¢in, 6rneklerin tizerine SPRI (Solid-
Phase Reversible Immobilization) boncuklarini igceren 80 ul RNAClean reaktifi
eklenmis ve pipet yardimi ile iyice karistirilip oda sicakliginda 10 dk inkiibasyona
birakilmistir. Daha sonra tiipler, manyetik boncuk seperatoriine (Magnetic Particle
Concentrator) yerlestirilmistir. Boncuklarin tamamen tiipiin yan tarafina yapismasi igin
beklenmistir ve yapismis olan boncuklara zarar vermeden pipet ile sivi kisim
uzaklastirilmistir. Bagli bulunan boncuklarin temizlenmesi amaci ile her bir tiipe 200 ul
%70’lik etanol ilave edilmistir. Sonra manyetik boncuk seperatorii birka¢ kez yavasca
alt-ist edildikten sonra pipet yardimi ile etanol uzaklastirilmistir. Bu islem 3 kez
tekrarlanmigtir. Daha sonra Orneklere ait tiipler, manyetik boncuk seperatdriinden
cikarilarak 1s1 bloguna alinmistir ve 37°C’de 1-2 dk etanoliin iyice ugmasi ve
kurutulmasi amaci ile bekletilmistir. Daha sonra her bir 6rnege, 19 pul 10 mM Tris-HCI,
pH 7.5 soliisyonundan eklenmistir. Bu karisim hafif bir sekilde karistirildiktan sonra 2
sn mini santrifiij yapilmistir. Tipler manyetik boncuk seperatoriine tekrar
yerlestirilmistir ve boncuklara zarar vermeden yaklasik olarak 19 pl miktarindaki
siipernatant bagka temiz bir 200 pl’lik tiiplere alinip buz {izerinde bekletilmistir.
Pargalanma islemi sonucunda elde ettigimiz 19 ul RNA bulunan tiipten 1 pl alinan
ornek ile, fragmentasyon islemi 6ncesinde ayirmis oldugumuz 1 pl RNA {iizerine 2 pl
otoklavlanmuis steril su eklenerek hazirladigimiz 6rnek, RNA ¢ipi (Agilent, Bioanalyzer
High Sensitivity) yardimiyla belirlienmistir. Boylece RNA &rneklerimizin ZnCl; ile
muamelesi sonucunda, istenilen uzunlukta parcalanip parcalanmadigi (450 bg ile 1200

b¢) teyit edilmisti.

3.7 Cift iplikli cDNA sentezi

RNA ornekleri denatiire edilerek calismaya baslanmistir. Denatiirasyon icin her bir
ornege, 2,7 ul 600 uM konsantrasyonundaki random primer eklenmis ve 10 sn boyunca
karistirildiktan sonra 2 sn mini santrifiij yapilmistir. Ornekler 70°C’de 10 dk boyunca
denatiire edildikten hemen sonra buz {izerine alinip cDNA’nin ilk ipliginin

sentezlenmesi asamasina gecilmistir. Bu asamada, sirasi ile her 6rnege 8 ul 5X RT-
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buffer, 4 ul 0,1 M DTT, 4 pul 10mM dNTP, 1 ul Protector RNaz inhibitorii ve 2 ul AMV
RT eklenip total hacim 40 pl'ye tamamlanmigtir. Karisim 2 sn karistirildiktan sonra spin
yapilmig ve 25°C'de 10 dk ve 42°C'de 60 dk inkiibasyonlar1 yapilip ornekler hizlica
buza alinmistir. Daha sonra ikinci iplik sentezi asamasina gecilmistir. Bir Onceki
asamada elde edilen 40 pl hacmin {izerine sirasi ile, her bir 6rnek igin; 30 pl 5X ikinci
iplik sentez buffer, 72 pl ddH,0O, 1,5 ul 10 mM dNTP ve 6,5 pl ikinci iplik sentez
enzimi eklenerek total hacim 150 pl'ye tamamlanmistir. Karisim karistirildiktan sonra
16°C'de 2 saat inkiibasyona birakilmistir. Inkiibasyon sonrasinda her bir 6rnege 20 ul
T4 DNA polimeraz eklenip 5 sn boyunca karigtirtlmistir ve 16°C’de 5 dk inkiibasyona
birakilmigtir. Bu islemin sonunda reaksiyonu durdurmak i¢in, her bir tiipe 17 pl 0,2 M

EDTA (pH 8.0) soliisyonu eklenmis, 5 sn karistirilip 2 sn mini santrifiij yapilmistir.

3.8 Cift iplikli cDNA’mn piirifikasyonu

Piirifikasyon islemi igin Agencourt AMPure XP (Beckman Coulture) boncuklar
kullanilmistir. Piirifikasyon islemi dncesinde, 1,5 ml’lik ependorflara boliiniip iyice
karigtirllmig olan AMPure boncuklar 2 ml’lik yeni ependorf tiiplere aktarilmistir.
Uzerlerine 300 pl AMPure boncuklar ilave edildikten sonra iyice pipetaj yapilarak, 5 dk
oda sicakliginda bekletilmistir ve tiipler el yardimiyla asagiya dogru hizli hareket
yapilarak, boncuklarin ependorf tliplerin diplerine inmesi saglanmistir. Soliisyonla
boncuklarin ayrilmasi i¢in ependorf tlipler, manyetik boncuk seperatoriine
yerlestirilmistir ve 2 dk bekledikten sonra berraklasan siipernatant kisim
uzaklastirllmistir. Daha sonra, %70’lik etanolden 800 pl her bir tiipe koyulup manyetik
boncuk seperatorii ile beraber ters-diiz edildikten sonra berraklasincaya kadar
beklenilmistir ve berraklasan kisim atilmistir. Bu yikama islemi 3 kez tekrarlanmistir.
Daha sonra ependorflarin diplerinde kalan etanol kontrol edilerek, etanoliin tamamen
uzaklastirillmas: saglanmigtir. Ve tiipler kurumasi ig¢in oda sicakliginda 3 dk
bekletilmistir. Tiipler manyetik boncuk seperatdriinden ¢ikarildiktan sonra, her bir tiipe
16 pl 10 mM Tris-HCI, pH 7.5 soliisyonu eklenmis karigtirildiktan sonra 2 sn santrifiij
yapilmustir. Tiipler tekrar manyetik boncuk seperatoriine yerlestirilmistir ve yaklasik 16
ul ependorf tiiplerin igerigi, yeni 200 pl’lik tiiplere aktarilarak, pirifiye edilmis

amplikon kiitiiphanesi elde edilmistir.
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3.9 Parca uclarinin tamir edilmesi

Bu c¢alismada Roche Rapid Library kiti kullanilmistir. 2,5 ul 10X PNK tampon
cozeltisi, 2,5 ul ATP, 1 ul ANTP, 1 pl T4 polimeraz, 1 pul PNK, 1 ul Taq polimeraz
karisimi hazirlanmistir ve her bir ¢cDNA 0Orneginin iizerine 9 pl eklenmis, 5 sn
karistirtlarak mini santrifiij yapilmistir. Daha sonra tiipler, 25°C'de 20 dk, 72°C'de 20 dk
ve en son 4°C'de kalacak sekilde programlanmig PZR cihazinda inkiibe edilmistir. Bu
program esnasinda, kiiciik fragmentlerin uzaklastirilmasi asamasinda kullanacagimiz
AMPure boncuklarinin hazirlanmasi asamasina gecilmistir. AMPure boncuklar 20 sn
stire ile tamamen ¢oziinlinceye kadar karistirllmigtir. 1.5 ml’lik ependorf tiipler icerisine
125 ul AMPure boncuklar ilave edilmistir ve tiipler manyetik boncuk seperatoriine
yerlestirilmistir. Boncuklarin tamamen tiipiin yan tarafina yapigsmasi saglanmistir ve
yapigmis olan boncuklara zarar vermeden pipet ile sivi kisim uzaklastirilmistir. Her bir
tipe 73 ul TE tampon ¢ozeltisi eklendikten sonra vortekslenmistir. Daha sonra 500 pl

Sizing soliisyonu ilave edilerek tekrar karistirilmis ve mini santrifiij yapilmistir.

3.10 Adaptor ligasyonu

Parga uglarinin tamir edilmesi programi tamamlandiktan sonra, her bir reaksiyon tiipiine
1 pl RL adaptdrii eklenmis 5 sn karistirildiktan sonra, mini santriflij yapilip 25°C'de 10
dk inkiibasyona birakilmistir.

3.11 ¢cDNA Kkiitiiphanesinden kiiciik parcalarin uzaklastirilmasi

cDNA pargalarina adaptor ligasyonu gerceklestikten sonra, daha 6nceden hazirlanmis
AMPure boncuklarinin bulundugu 1,5 ml’lik ependorf tiiplere aktarilmistir. Tiipler
karistirtlip mini santrifiij yapildiktan sonra, oda sicakliginda 5 dk inkiibasyona
birakilmigtir. Daha sonra ependorf tiipler manyetik boncuk separatoriine
yerlestirilmistir. Pellet tiipiin duvarina tamamen yapistiktan sonra sivi kisim dikkatli bir
sekilde atilmigtir. Pellet iizerine oOncelikle 100 ul TE tampon ¢ozeltisi eklenip
karistirtlmis, daha sonra da 500 ul sizing soliisyonu ilave edilerek karistirilmis, sivi

kisim uzaklastirilmigtir. Bu islem 2 kez tekrarlanmistir. Ependorf tiipler manyetik
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boncuk separatoriinde tutulmaya devam edilmistir ve boncuklarin yikanmast i¢in 1 ml
%70 etanol ilave edilmistir. Belirli bir siire bekledikten sonra etanol tamamen
uzaklastirilmistir. Tiipler oda 1sisinda 2 dk siire ile kurumaya birakilmistir ve pelletin
tizerine 53 pl TE tampon ¢ozeltisi eklenip karistirilarak mini santrifiij yapilmistir. Daha
sonra manyetik boncuk seperatorii yardimiyla boncuklarin tiiplerin duvarina tamamen
yapigmasi saglanmis ve yaklasik 50 pl hacmindeki sivi kisim yeni tiiplere aktarilmistir.
Ayn1 zamanda cDNA Kkiitiiphanesinin kalite degerlendirmesi DNA ¢ipi (Agilent,
Bioanalyzer High Sensitivity) ile gozlemlenmistir. Ortalama parca uzunlugu ve 6rnek
konsantrasyonu belirlendikten sonra asagidaki formiilizasyon ile molekiil sayis1 (ng/ul)

hesaplanmustir.

Ornek konsantrasyonu x 6,022x10%

Molekiil sayis1 / pl =
3283x10°x Ortalama parca uzunlugu (bp)

Agilent Bioanalyzer High Sensitivity DNA chip kullanilarak, hazirlanan kiitiiphanelerin kalite

degerlendirmesi yapilmustir.

3.12 ¢DNA larin Sulandirilarak Boliinmesi

Her bir 6rnek i¢in olusturulan cDNA kiitiiphanesinden 40 ul TE Buffer i¢inde 1X108
CcDNA olacak sekilde bir ¢aligma stoku hazirlanmistir.

3.13 Emiilsiyon PZR Ile Klonal Cogalma Reaksiyonu

Dizileme i¢in emPCR amplifikasyonunda klonal bir ¢ogaltim islemi yapilmistir. DNA
parcalar1 boncuklar (beads) iizerine immobolize edilerek olusturulmustur. Yedi temel
basamaktan ve bu basamaklara bagli alt basamaklardan olusmaktadir. Bu temel
basamaklar sunlardir: Reaktiflerin ve emiilsiyon yaginin hazirlanmasi, DNA
kiitiiphanesinin yakalanmasi, emiilsiifikasyon, amplifikasyon, boncuklar1 (beads)
toplama, DNA kiitiiphanesinde boncuklarin (beads) zenginlestirilmesi, Sekans

primerinin baglanmasi (bu basamak titrasyon asamasinda uygulanmamaistir).
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3.14 Kiiciik Hacim i¢in Emiilsiyon (Small Volume Emulsion) (1xXSVE) Stratejisi

Kiiclik hacim emiilsiyonda (Small volume emiilsiyonda) 16 ornekle calisilir ve
islemlerin sonunda bu 6rneklerin yliklenerek dizileme isleminin gergeklestirilebilecegi

16 kiiciik bolgeden olusan Pico Titer Plate cihazi kullanilir.

3.15 EmPZR Klonal Cogalimimnin Kullanominda Uygun Kiitiiphane Miktarinin

Belirlenmesi

Klonal olarak ¢ogalim gosteren kiitiiphanede yakalama boncuklarint (capture bead)
eklemek icin en uygun DNA miktarin1 belirlemede iki titrasyon yaklagimi
gelistirilmistir. En uygunu ise, sekans kalitesini gosteren boncuk zenginlestirilmeleriyle
olusturulan emiilsiyon titrasyonudur. Emiilsiyon titrasyonu sonucu belirlenecek olan

ornek miktarlar1 sekans titrasyonunda kullanilmistir.

3.16 Emiilsiyon Titrasyonu

Emiilsiyon titrasyonu boyunca kiitiiphanenin ¢esitli miktarlarina sabit miktarda DNA
yakalama boncuklari (DNA capture beadler) eklenmistir ve emPCR ¢ogalim prosiidiirii
uygulanmistir. Bu prosiidirde DNA tasiyan boncuklarin zenginlestirilmesi ve bu
zenginlestirilmis boncuklarin saymmi yapilmistir. Bu zenginlestirilen boncuklarin
yizdesi c¢ogaltilmig kiitliphanenin kalitesini  belirlemektedir. %5-20 araliginda
zenginlestirilmis boncuk sayis1 kabul edilebilirken, iyi bir dizileme i¢in yaklasik % 10
zenginlestirilmis boncuk uygundur. Burada yapilan ¢aligma sonucunda emPZR ¢ogalimi
icin en uygun DNA miktar1 belirlenmistir. Emiilsiyon titrasyon tahlilinde GS FLX
Titanium SV emPCR Kit (Lib-L) ve GS FLX Titanium emPCR Filters SV 64pcs Kit
kullanilmistir. Kullanilan kit protokolleri geregi DNA kiitiiphanesinden 6rnek basina 9,6
x 10° molekiil/ ul alacak sekilde soliisyon hazirlanmistir. Bunun i¢in pargalanan 10®
degerlikli cDNA kiitiiphanesinden 200 pl’lik PCR tiipii i¢ine 50 pl stok soliisyon, 5 ul

kiitiiphaneden 45 ul TE tampon c¢ozeltisinden alinarak hazirlanmistir. Daha sonra bu
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stoktan 48 ul ornek, 2 pl TE tampon ¢ozeltisi kullanilarak seyreltme yapilmis ve
istenilen oranlara sahip yeni bir stok olusturulmustur.

Bundan sonraki asamada GS FLX+ serisindeki Small Volume Emiilsiyon prosediirii
kullanilarak emPCR c¢ogaltimi tamamlanmis ve zenginlestirilmis boncuklarin (enriched
beads) hesaplamasi asagidaki formiile goére yapilarak sekans emiilsiyonu igin

kullanilacak uygun DNA miktarlar1 belirlenmistir.

Son zenginlestirilmis boncuklarin sayisi
% Zenginlestirilmis Boncuk = x 100
2 x 4. 10° toplam konulan boncuk sayis

EmPCR amplifikasyonunda kullanilacak kiitiiphane; kiicik DNA pargalari
uzaklastirilmis, her birinin sonunda emiilsiyon pargasina uygun 454 adaptorleri takilmus,
Kalitesi uygun ve sulandirilmis, uzunluklari emPZR ¢ogaltimina uygun olacak sekilde

onceden hazirlanmustir.

Transkriptom calismasinda uygulanan GS FLX+ protokoliine ait prosiidiir asagida

strastyla anlatilmistir.

3.16.1 Reaktiflerin hazirlanmasi

Bu agsamada emPCR Reagents box kutusunda bulunan enzimler ¢oziilmiistiir.

3.16.2 Emiilsiyon yaginin hazirlanmasi

16 adet emiilsiyon yagi iceren tiip TissueLyser cihazina uygun iki raf iizerine sekizer

adet, sirastyla konularak cihaza yerlestirilmis ve 25 Hz da 2 dk calkalanmustir.
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3.16.3 Mock amplifikasyon mix’inin hazirlanmasi ve emiilsiyon oncesi

hazirhiklarin yapilmasi

Iml 5x Mock Amplifikasyon Mix, 4ml Molekiiler Biology Grade Water ile
sulandirilarak karistirilmis ve bu soliisyondan 290 pl alinarak her bir emiilsiyon yagi
iceren 16 tiipe eklenmis, tiipler tekrar TissueLyser tiip raflar1 iizerine yerlestirilmis 25

Hz da 5 dk ¢alkalanmustir.

3.16.4 Live amplifikasyon mix’inin hazirlanmasi

15 ml falkon icerisine asagidaki tabloda verilen reaktifler ve verilen miktarlar koyularak

karigim hazirlanmistir.

REAKTIFLER 16 V EMULSIYON ICIN KULLANILACAK
MIKTAR

Mol. Bio. Grade Water 960 ul

emPCR Additive 1440 pl

5x Amplification Mix 840 ul

Amplification Primer 300 pl

emPCR Enzyme Mix 200 pl

PPiase 8 ul

Total: 3748 ul

3.16.5 DNA kiitiiphanesini yakalama

DNA yakalama boncuklarii (DNA capture beads) yikamak i¢in 1 ml 10x Capcure
Bead Wash Buffer TW i¢ine 9 ml Molekiiler Biology Grade Water eklenmistir. Her bir
ornek i¢in 80 ml DNA yakalama boncugu (capture bead) olacak sekilde 1,5 ml tiiplere
1280 pl capture bead ve 1ml Capture Bead Wash Buffer TW eklenip karistirtlmistir.

Tiip spin-rotate-spin yapilarak her seferinde sivi kisim atilmasi ile yikama yapilmistir.
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Bu yikama iglemi iki kere tekrarlanmigtir. Daha sonra pelet {izerine 640 ul Capcure
Bead Wash Buffer TW (her bir emiilsiyon tiipii i¢in 40 pl olacak sekilde) eklenerek
tekrar slispansiyon edilmistir. Siispanse edilen miktar 6l¢iildiiglinde 1002 pl gelmis ve
her bir tiipe 62 pl olacak sekilde dagitilmistir. Bu asamada seyreltilmis stok DNA
kiitiiphanemizden tablo 1 de belirlenen miktarlar alinarak

- 95 derecede 2 dk

- 4 derecede sonsuz

Olacak sekilde thermocycler cihazinda inkiibe edilmistir.

Yikanip hazir hale getirilen her bir DNA capture bead ekli tliplere, belirlenen DNA
miktarlar1 (secilen her bir test ornegi i¢in 1, 2, 4, 14 ul alinacak sekilde) eklenmis ve
icerik karistirilmistir. Daha sonra hazirlanan Live Amplifikasyon Mix’ den 215 ul her

bir tiipe eklenip karistirilarak emiilsiifikasyon agamasina gegilmistir.

3.16.6 Emiilsiifikasyon
Her bir emiilsiyon tiiplerinin i¢ine, hazirlanan 16 yakalanan kiitiiphane (captured

library) bosaltilmistir. TissueLyser cihaz raflarina tilipler yerlestirilmis ve cihazda 15 hz

da 5 dk ¢alkalanmistir.

3.16.7 Cogaltim (amplifikasyon)
96 kuyucuklu (well) thermocycler plate iizerine DNA igeren emiilsiyon tiipleri, her bir
ornek i¢in 100 pl alinarak dagitilmistir. Sonugta her bir 6rnek i¢in yaklasik 10 kuyucuk

kullanilmis ve 3 playt hazirlanmistir. Bu playtlerin agz1 iyice kapatilarak ¢ogaltim

rekasiyonuna hazir hale getirilmistir.

3.16.8 Cogaltim reaksiyonu (amplifikasyon reaksiyonu)

Hazirlanan 3 playt thermocycler cihazlara yerlestirilmis ve her biri i¢in asagidaki

program uygulanmistir;
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e 5°C block sicaklig
e 1x -4dk94 derece
e 50x -30sn 94 derece
-10 dk 60 derece
-10°C sonsuz
Bu islem yaklastk 9 saat slirmiistir ve sonunda kuyucuklar kontrol edilerek
emiilsiyonun dogru gerceklesip gerceklesmedigine bakilmistir. Alt tabaka ve iist
tabakay1 gorebileceg§imiz heterojen iki ayri faz bize islemimizin dogru gercgeklestigini

gostermistir.

3.17 Boncuk Toplama (bead recovery)

3.17.1 Emiilsiyonu toplama ve ilk yitkama

Bu asamada Enhancing Fluid XT ve Annealing Buffer XT oda sicakligina alinmistir.
Ayn1 zamanda 16 tane ucu kiit igne ve 10 ml siringa hazirlanmistir. Temiz bir kap i¢ine
isopropanol ve Enhancing Fluid XT konmustur. Her bir 6rnek i¢in 1 siringa, 1 siringaya
uygun kiit igne ucu ve 1 mavi GS FLX Titanium emPCR (SV) filtresi kullanilmistir.
Thermocycler cihazindan ¢ikarilan playtten, siringa yardimiyla ornekler cekilmistir.
Daha sonra her bir kuyucuga, 100 pl isopropanol eklenerek her bir 6rnek sirayla tekrar
cekilmistir. Siringa ters cevrilmis icine 3 ml hava cekilmistir ve bu asamadan sonra
asagidaki prosediir her bir 6rnek i¢in ayr1 ayr tekrarlanmistir; kiit u¢lu igne sirmgadan
dikkatlice ¢ikarilmis ve mavi GS FLX Titanium emPCR (SV) filtre takilmistir, vorteks
tizerine Kimwipe yerlestirilmis, siringa bas asagi ¢evrilerek 5 s maksimum hizda

karigtirilmastir.

3.17.2 Boncuk yikama ve kurtarma
Her bir 6rnek, small volume emPCR kit protokoliine gére boncuklar1 yagdan kurtarmak

icin Once isopropilalkol sonra Enhancing Fluid XT ile yikanmis ve tiim numune spin -

rotate -spin yapilarak toplanmistir.
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3.18 DNA Kiitiiphane Boncuklarimin Zenginlestirilmesi

Melt soliisyon 50 ml su igerisine 625 pul NaOH eklenerek hazirlanmistir. Tiipler spin-
rotate-spin yapilmis, sivi kisim atilmis ve tiiplerin tizerine 1 ml hazirlanan melt soliisyon
eklenerek 2 dk oda sicakliginda inkiibasyon yapilmistir. Spin-rotate-spin yapilmis sivi
kisim atilmis ve bu islem bir kere daha tekrarlanmistir. Daha sonra tiiplerin iizerine 1 ml
Annealing Buffer XT eklenmis, tiipler karistirilmistir. Ornekler tekrar spin-rotate-spin
yapilarak sivi kisim atilmistir. Boylece bu asamada hem boncuklar yikanmis, hem de
baglanamayan veya zayif baglanan boncuklarin uzaklastirilmast saglanmistir. Bu
asamada tiiplerin tizerine 200 pl Annealing Buffer XT eklenmis ve miktar hesaplamasi

yapilarak toplam boncuk yiizdesi hesaplanmustir.

Hesaplama agsamasindan sonra spin-rotate-spin yapilarak sivi atilmistir. Her tiipe 30 pl
Annealing Buffer XT eklenmis ve kullanmadan hemen Once c¢ikartilip karstirilan
Enrichment Primer’ den ( zenginlestirme primerinden) her tiipe 6 pl eklenmistir. 5 dk
boyunca tiipler 65 derecede inkiibe edilmistir. Daha sonra her tiipe 500 pl Enhancing
Fluid XT eklenip, karistirilmistir. Spin-rotate-spin yapilarak sivi kisim atilmis ve tekrar
800 ul Enhancing Fluid XT eklenip karigtirilmustir.

3.18.1 Zenginlestirme boncuklarinin hazirlanmasi

Kahverengi zenginlestirme boncuklar1 (Enrichment Bead) 1 dakika boyunca tiim
icerigiyle karistirllmistir. Her bir 6rnege 20 ul eklenecek sekilde 320 pl zenginlestirme
boncuklari, manyetik pargacik yogunlastirict (MPC) kullanilarak 500 pl Enhancing
Fluid XT ile GS FLX+ protokoliine uygun olarak yikamasi yapilmistir.

3.18.2 DNA tasiyan boncuklarim (DNA carrying beads) zenginlestirilmesi

Her bir tiipe 20 pl zenginlestirme boncugu (Enrichment Beads) eklenip karistirilmistir.
Daha sonra her bir tiip, rotator da 5 dk oda sicakliginda dondiiriilmiistiir. Tiipler tekrar

MPC cihazina konmus 3-5 dk beklenerek zenginlestirme boncuklarinin pelet
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olusturmas1 beklenmistir. Daha sonra 1000 pl pipet yardimiyla dikkatlice, kahverengi
zenginlestirme boncuklarini almadan sivi kisim ¢ekilmis ve atilmistir. Bu yikama islemi
asagidaki prosediir kullanilarak sivi kisim berraklagsana kadar devam etmistir.

- Her bir tiipe 500 ul Enhancing Fluid XT eklenir

- Tipler vortekslenir.

- Tiipler MPC ye yerlestirilip pelet oluncaya kadar beklenir

- 1000 pl pipet yardimiyla sivi kisim ¢ekilerek atilir
Bu yikamada amag¢ sekans kalitemizin bozulmamasi i¢in en basta kullanilan DNA

yakalama boncuklarinin ve baglanamayan boncuklarin uzaklastirilmasidir.

3.18.3 Zenginlestirilmis DNA boncuklarinin toplanmasi

Zenginlestirilmis boncuk igeren tiipler MPC den ¢ikartilip 500 ul melt soliisyon ile
tekrar sulandirilmistir. 5 sn karistirilan 6rnekler santrifiijde spin-rotate-spin edilmistir.
Sstvi kisim yeni hazirlanan 1,5 ml’lik tliplere bosaltilmis, tekrar, zenginlestirilmis
boncuk igeren ilk tiipler 500 pl daha melt soliisyon eklenerek karistirilmig, spin-rotate-
spin yapilmis ve sivi kisim yeni ¢ikarilan 1,5 ml’ lik tiiplerin iizerine eklenmistir.
Zenginlestirilmis boncuk iceren eski tiipler ise atilmistir. Bu asamada her bir tiipe 100 pl
Annealing Buffer XT eklenerek karistirilmis ve boncuklarin zenginlesme oranlari tekrar

hesaplanmuistir.

Zenginlesme Oncesi ve sonrasinda hesaplanan degerler asagida verilen formiile gore
kiyaslanarak zenginlestirme orani hesaplanmigtir. Bu hesaplanan oranlar baz alinarak
dizileme i¢in kullanilacak emPZR klonal ¢ogaliminda kullanilacak 6rneklerin miktarlar

belirlenmistir

3.19 Orneklerin emPCR Cogalimi
Bu asamada emPCR Reagents box kutusunda bulunan kimyasallar ¢6ziilmiis ve 5s

karistirtlmistir. 16 adet emiilsiyon yag iceren tiip TissueLyser cihazina uygun iki raf

lizerine 8 er adet, sirasiyla konularak cihaza yerlestirilmis ve 25 Hz da 2 dk
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calkalanmistir. 1ml 5x Mock Amplifikasyon Mix, 4ml Molekiiler Biology Grade Water
ile sulandirilarak karistirilmis ve bu soliisyondan 290 ul alinarak her bir emiilsiyon yag1
iceren 16 tiipe eklenmis, tiipler tekrar TissueLyser tiip raflar1 iizerine yerlestirilmis 25
Hz da 5 dk calkalanmistir. 2 ml’lik iki ayri tiipilin icerisine asagidaki tabloda verilen

reaktifler ve verilen miktarlar koyularak karigim hazirlanmistir.

REAKTIFLER 8 VEMULSIYON iCIN KULLANILACAK
MIKTAR

Mol. Bio. Grade Water 480 ul
emPCR Additive 720 w
5x Amplification Mix 420 ul
Amplification Primer 150 pl
emPCR Enzyme Mix 100 pl
PPiase 4 ul

Total: 1874ul

3.19.1 DNA kiitiiphanesini yakalama

DNA yakalama boncuklarini (DNA capture beads) yikamak i¢in 1 ml 10x Capcure
Bead Wash Buffer TW i¢ine 9 ml Molekiiler Biology Grade Water eklenmistir. Her bir
ornek icin 80 ml DNA yaklama boncugu olacak sekilde 1,5 ml tiiplere 1280 pl
yakalama boncugu ve 1ml Capture Bead Wash Buffer TW eklenip karistirilmistir. Tiip
spin-rotate-spin yapilarak her seferinde sivi kisim atilmasi ile yikama yapilmistir. Bu
yikama iglemi iki kere tekrarlanmigtir. Daha sonra pelet iizerine 640 pul Capcure Bead
Wash Buffer TW (her bir emiilsiyon tiipii i¢in 40 pl olacak sekilde) eklenerek tekrar
sulandirilmistir. Sulandirilan miktar dlgiildiigiinde 1010 pl gelmis ve yeni 500ul’lik 16
tiipe 63 pl olacak sekilde dagitilmistir. Bu asamada kullanilan GS FLX Titanium SV
emPCR Kit (Lib-L) protokolii geregi DNA kiitiiphanesinden 6rnek basma 9,6 x 10°
molekiil/ pl alinacak sekilde soliisyon hazirlanmistir. Bunun i¢in pargalama islemi

tamamlanan 10° degerlikli cDNA kiitiiphanesinden 200 pl’lik PCR tiipii igine 50 ul stok
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soliisyon, 5 pl kiitiiphaneden 45 pl TE © den alinarak hazirlanmistir. Daha sonra bu
stoktan 48 pul 6rnek, 2 pl TE kullanilarak seyreltme yapilmis ve istenilen oranlara sahip
yeni bir stok olusturulmustur. Emiilsiyon titrasyonu sonucu belilenen degerler alinarak;
95 derecede 2 dk, 4 °C de sonsuz olacak sekilde thermocycler cihazinda inkiibe

edilmistir.

Yikanip hazir hale getirilen her bir DNA yakalama boncugu ekli tiiplere, belirlenen
DNA miktarlar1 eklenmis ve igerik karistirilmistir. Daha sonra hazirlanan Live
Amplifikasyon Mix’ den 215 pl her bir tiipe eklenip karistirilarak emiilsiifikasyon

asamasina gecilmistir.

3.19.2 Emiilsiifikasyon

Her bir emiilsiyon tiiplerinin igine, hazirlanan kiitiiphane (captured library)
bosaltilmistir. TissueLyser cihaz raflarina tiipler yerlestirilmis ve cihazda 15 hz da 5 dk

calkalanmustir.

3.19.3 Cogaltim (amplifikasyon)

96 kuyucuklu (well) thermocycler plate iizerine DNA igeren emiilsiyon tiipleri, her bir
ornek i¢cin 100 pl alinarak dagitilmistir. Sonugta her bir 6rnek i¢in yaklasik 20 kuyucuk
kullanilmistir. Bu playtin agz1 iyice kapatilarak ¢ogaltim rekasiyonuna hazir hale
getirilmistir.
Hazirlanan playt thermocycler cihazlara yerlestirilmis ve asagidaki program
uygulanmustir;

e 5 derece block sicakligi

e 1x -4dk94 derece

e 50x -30sn 94 derece

-10 dk 60°C

-10°C sonsuz
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Bu islem yaklastk 9 saat slirmiistir ve sonunda kuyucuklar kontrol edilerek
emiilsiyonun dogru gerceklesip gerceklesmedigine bakilmigtir. Alt tabaka ve iist
tabakay1 gorebilece§imiz heterojen iki ayr1 faz bize islemimizin dogru gerceklestigini

gostermistir.

3.20 Boncuk Toplama (bead recovery)

Bu asamada Enhancing Fluid XT ve Annealing Buffer XT oda sicakligina alinmistir.
Ayn1 zamanda her bir 6rnek i¢in ucu kiit igne ve 10 ml siringa hazirlanmistir. Temiz bir
kap i¢ine isopropanol ve Enhancing Fluid XT konmustur. Her bir 6rnek i¢in 1 siringa, 1
siringaya uygun kiit igne ucu ve 1 mavi GS FLX Titanium emPCR (SV) filtresi
kullanilmistir. Thermocycler cihazindan ¢ikarilan playtten, siringa yardimiyla 6rnekler
cekilmigtir. Daha sonra her bir kuyucuga, 100 pl isopropanol eklenerek her bir 6rnek
sirayla tekrar cekilmistir. Siringa ters ¢evrilmis icine 3 ml hava g¢ekilmistir ve bu
asamadan sonra su prosediir her bir 6rnek i¢in ayr1 ayri tekrarlanmistir; kiit ucglu igne
siringadan dikkatlice ¢ikarilmis ve mavi GS FLX Titanium emPCR (SV) filtre takilmig
igerik direk ¢Ope aktarilmistir, tekrar 3 ml isopropilalkol ¢ekilmis, vorteks iizerine
Kimwipe yerlestirilmis, siringa bas asagi ¢evrilerek 5 sn maximum hizda karistirilmus,
icerik tekrar ¢ope bosaltilmistir. Bu adim 3 kere tekrarlanmistir. 3 ml Enhancing Fluid
XT cekilmis, vorteks tlizerine Kimwipe yerlestirilmis, siringa bas asagi ¢evrilerek 5 sn
maximum hizda karistirilmigtir. Daha sonra siringayr hizlica geriye g¢ekerek filtrede
kalan 6rnek toplanmis icerik 1,5 ml lik tiipe bosaltilmistir. Tiip santrifiije alinmis spin-
rotate yapilmig, sivi kisim atilmistir. Bu adim 3 kez tekrarlanarak Ornek tiipte

toplanmistir.

3.21 DNA Kiitiiphane Boncuklarinin Zenginlestirilmesi

Melt soliisyon 50 ml su igerisine 625 pl NaOH eklenerek hazirlanmistir. Tiipler spin-
rotate-spin yapilmig, slipernatant atilmis ve tiiplerin iizerine 1 ml hazirlanan melt
soliisyon eklenerek 2 dk oda sicakliginda inkiibasyon yapilmistir. Spin-rotate-spin
yapilmig siipernatant atilmis ve bu islem bir kere daha tekrarlanmistir. Daha sonra

tiiplerin {izerine 1 ml Annealing Buffer XT eklenmis, tiipler karistirilmustir. Ornekler
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tekrar spin-rotate-spin yapilarak siipernatant atilmistir. Bu asama da iki kere
tekrarlanmig bdylece hem boncuklar yikanmig, hem de baglanamayan veya zayif
baglanan boncuklarin uzaklagtirilmasi saglanmistir. Bu asamada tiiplerin tizerine 200 pl
Annealing Buffer XT eklenmis ve miktar hesaplamasi yapilarak toplam boncuk yiizdesi

hesaplanmustir.

Hesaplama i¢in kullanilan formul ve ¢ikan degerler asagidadir;

Kurtarilan boncuk sayisi
% boncuk kurtarma = x 100
Konulan toplam boncuk sayis1

Hesaplama asamasindan sonra spin-rotate-spin yapilarak siipernatant atilmistir. Her tiipe
30 ul Annealing Buffer XT eklenmis ve kullanmadan hemen once ¢ikartilip karistirilan
Enrichment Primer’ den ( zenginlestirme primerinden) her tiipe 12 pl eklenmistir. 5 dk
boyunca tiipler 65 derecede inkiibe edilmistir. Daha sonra her tiipe 500 pl Enhancing
Fluid XT eklenip, karistirilmistir. Spin-rotate-spin yapilarak siipernatant atilmis ve
tekrar 800 pl Enhancing Fluid XT eklenip karigtirilmistir.

3.21.1 Zenginlestirme boncuklarinin hazirlanmasi

Kahverengi zenginlestirme boncuklar1 (Enrichment Bead) 1 dakika boyunca tiim
icerigiyle karistirllmistir. Her bir 6rnege 40 ul eklenecek sekilde 320 pl zenginlestirme
boncuklari, MPC kullanilarak 500 pl Enhancing Fluid XT ile GS FLX + protokoliine
uygun olarak yikamasi su sekilde yapilmistir; zenginlestirme boncuklart MPC ye
alinmig, olusan sivi kisim atilmigtir, Sonra 500 pl Enhancing Fluid XT eklenip
karigtirilmis, tekrar MPC ye alinmustir, olusan sivi ksim atilmis ve bu step 6 kez

tekrarlanmistir.

3.21.2 DNA tasiyan boncuklarin (DNA carrying beads) zenginlestirilmesi

Her bir tiipe 40 pl yikamasi yapilmis zenginlestirme boncugu (Enrichment Beads)

eklenip karigtirillmistir. Daha sonra her bir tiip, rotator da 5 dk oda sicakliginda
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dondiiriilmiistiir. Tiipler tekrar MPC cihazina konmus 3-5 dk beklenerek zenginlestirme
boncuklarinin pelet olusturmasi beklenmistir. Daha sonra 1000 pl’lik pipet yardimiyla
dikkatlice, kahverengi zenginlestirme boncuklarin1 almadan sivi kisim c¢ekilmis ve
atilmistir. Bu yikama islemi asagidaki prosediir kullanilarak sivi kisim berraklagana
kadar devam etmistir.

- Her bir tiipe 500 pl Enhancing Fluid XT eklenir

- Tipler karigtirilir

- Tiipler MPC ye yerlestirilip pelet oluncaya kadar beklenir

- 1000 pl pipet yardimiyla sivi kisim ¢ekilerek atilir

- Bu asamalar 6 kez tekrarlanmistir
Bu yikama ile sekans kalitemizin bozulmamasi i¢in en basta kullanilan DNA yakalama

boncuklarinin ve baglanamayan boncuklarin uzaklastirilmas: saglanmistir.

3.21.3 Zenginlestirilmis DNA boncuklarimin toplanmasi

Zenginlestirilmis boncuk iceren tiipler MPC den c¢ikartilip 500 pl melt soliisyon ile
tekrar sulandirilmistir. 5 sn karistirilan 6rnekler santrifiijde spin-rotate-spin edilmistir.
Stipernatant yeni hazirlanan 1,5 ml’lik tiiplere bosaltilmis, tekrar, zenginlestirilmis
boncuk igeren ilk tiipler 500 pl daha melt soliisyon eklenerek karistirilmig, spin-rotate-
spin yapilmis ve sivi kisim yeni ¢ikarilan 1,5 ml’ lik tiiplerin iizerine eklenmistir.
Zenginlestirilmis boncuk igeren eski tiipler ise atilmistir. Tekrar Ornekler santrifiije
alinmis, sivi kisim atilmig ve iizerlerine 500 pl Annealing Buffer XT eklenerek iki kere
daha yikama yapilmig, sivi kisim atilmistir. Tiiplere 60 pl Annealing Buffer XT

eklendikten sonra sekans primeri baglanmasi asamasina gecilmistir.

3.21.4 Sekans primerinin baglanmasi

Her bir tiipiin tizerine 12 pl sekans primeri (Sequencing Primer) eklenmis 5 dk 65 °C de
inkiibasyonlari yapilarak hizlica buz igine alinmistir. Tiplere 500 ul Annealing Buffer
XT eklenip karistirilmistir. Ornekler santrifiij edilip siipernatantlart atilarak 3 kez

yikama yapilmustir.
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Bu asamadan sonra her bir tiipe 100 ul Annealing Buffer XT eklenerek karistirilmis ve
dizilemede kullanilacak o6rneklerin miktarlar1 ve zenginlesme degerleri hesaplanmustir.

Hesaplama i¢in kullanilan formiil asagidadir.

Kurtarilan boncuk sayisi
% boncuk kurtarma = x 100
Konulan toplam boncuk sayist

Zenginlesme Oncesi ve sonrasinda hesaplana degerler tekrar hesaplanarak dizileme i¢in
kullanilacak 6rnek miktarlar1 belirlenmistir.

Tiim bu hazirliklarin ardindan baglanan primerler ile dizilemeye hazir hale getirilen
orneklerin cihaza yerlestirilme asamasina gecilmistir. Bunun i¢in yapilan hazirlik ve

calisma asagida anlatilmistir.

3.22 GS FLX+ Cihaz Ile Transkriptom Dizileme

GS FLX+ cihazinin dizileme calismasinda GS FLX Titanium Sequencing Kit XL+
kullanilmigtir. Cihaz dizileme i¢in hazirlanirken, paralelinde orneklerimizi cihaza
yiiklemek i¢in kullanilacak PicoTiterPlate (PTP) aleti de hazirlanmistir. Baslamadan
once transkriptom dizileme igin kullanilacak RNA 6rnekleri GS FLX+ Titanium
serisine ait XL+ methodu ve uygun kitleri kullanilarak yukarida anlatildig: tizere hazir

hale getirilmistir.

3.22.1 Dogru picotiterplate (PTP) se¢imi

8 RNA 06rnegi icin en uygun uzunlukta ve boncuk yiikleme bolgesine sahip PTP ve

buna uygun conta (plastik) kullanilmistir
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3.22.2 Reaktifler ve titanium bead buffer

GS FLX Titanium Sequencing Kit XL+ kutusunda bulunan sekans reaktifleri oda

1s1sinda 151k gérmeyecek sekilde 2 saat ¢ziilmesi i¢in su banyosunda bekletilmistir.

3.22.3 On yikama

Cihazin dizilemeye hazir hale getirilmesi i¢in 6n yikama iiretici firma protokoliine gore

yapilmustir.

3.22.4 Enzyme bead wash ( EB wash) ve bead buffer 2 ( BB2) hazirhg

Onceden sogutulmus 200 ml Titanium Bead Buffer sisesi iizerine 1,2 ml Titanium
Supplement CB eklenmistir. Karistirildiktan sonra 20 ml o6rnekten falkon igine
dokiilmiistiir. Daha sonra Supplemented Titanium Bead Buffer sisesi tizerine 30,6
apyrase eklenerek BB2 hazirlanmis, 20 ml lik falkon i¢ine alinmis 6rnek iizerine ise 6,8

ul Apyrase eklenerek EB Wash hazirlanmis ve buz tizerine alinmustir.

3.22.5 PicoTiterPlate (PTP) hazirhg:
PTP cihaz1 hazirlanan BB2 ig¢ine daldirilarak kullanilana kadar oda 1sisinda

bekletilmistir. Kalan BB2 tekrar kullanilmak {izere buza alinmistir. Sparklen soliisyon

ile PTP cihazina yerlestirilecek 8 bolgeli plastik yikanmustir.

3.22.6 Boncuklarin (beads) hazirlanmasi

GS FLX + Sistem 4 ¢esit mikropartikiil (beads) ile ¢alisir. Asagida bu mikropartikiiller

ve fonksiyonlarindan bahsedilmistir.
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DNA beads (DNA Boncuklari):_Dizilemede DNA kiitiiphanesini tasirlar

Enzyme Beads (Enzim Boncuklari): Kemiileminesan sistemin immobolize olmus enzim
igerigini tagir

PPiase Beads (Ppiase Boncuklari): Herbir niikleotit, akis sirasinda kuyucuktan
kuyucuga gecerken karigmayi dnlemek i¢in inorganik pirofosfati (PPi) temizler.

Packing Beads (Paketleme Boncuklari): PTP cihazinda kuyucuklar iginde bulunan tiim

immobolize olmus sistemi sabitler.

Yukarida anlatilan bu enzimler GS FLX+ sistemi iginde protokole uygun olarak

kullanilmak tizere hazirlanmuastir.

3.22.7 Boncuk tabakalarimin (bead layers) hazirlanmasi

Protokol geregi 4 boncuk tabakasi (bead layer) hazirlanmistir. Bu boncuk tabakalarinin

tasidiklar1 katmanlar su sekildedir:

Boncuk Katmani 1 (Bead Layer 1): Enzim Boncuklar1 (Enzyme Beadleri) 6n tabaka
Boncuk Katmani 2 (Bead Layer 2): DNA ve Paketleme boncuklarinin (Packing Bead)
tabakasi

Boncuk Katmani 3 (Bead Layer 3): Enzim Boncuklar1 (Enzyme Beadleri) son tabaka

Boncuk Katmani 4 (Bead Layer 4): PPiase boncuk tabakasi1 (PPiase Bead tabakasi)

3.22.8 Paketleme boncuklarmn (packing beads) hazirlanmasi
Paketleme boncuklar tizerine 1ml BB2 eklenip karistirilmis, 10 000 rpm de 5 dk

santrifiij edilmis s1v1 kisim atilmistir. Bu islem 3 kere tekrarlanarak yikama yapilmstir.

3. yikamadan sonra 550 pl BB2 eklenerek tekrar sulandirilarak buz iizerine alinmistir.
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3.22.9 DNA boncuklarinin ( DNA beads) hazirlanmasi

1,5 ml lik tiiplerin igerisine dizileme i¢in belirlenen 6rnek miktarlar1 (Ayvalik Temmuz
pediselden 126 ul, Ayvalik Kasim pediselden 130 pl) konulmustur. Bu arada
dizilemenin gerceklesip gerceklesmedigini anlamak amagli DNA kontrol boncuklar
(DNA control beads) da her bir 6rnek i¢in 6 pl alinarak iizerlerine eklenmistir. DNA
orneklerinin tasiyan tiipler santrifiij edilmis ve sivi kisim dikkatli bir sekilde her bir
ornekte 15 pl lik hacim kalacak sekilde hesaplanarak atilmistir. DNA boncuklarinin
inkiibasyon karisimi i¢cin DNA Bead Incubation Mix (DBIM) hazirlandi. 15 ml lik
falkon ic¢ine 1570 pl BB2, 150 pl polymerase kofaktér, 300 pl DNA polimeraze
eklenerek olusturulmustur. Hazirlanan bu karistmdan her bir 6rnek igine 140 pl
eklenmistir ve boylece her bir 6rnek basina yiiklenecek toplam hacim 155 pl olmustur.
Daha sonra ornekler oda sicaklifinda rotatora alinmig yiikkleme asamasina kadar

inkiibasyonlar1 yapilmaistir.

3.22.10 Enzyme ve ppiase boncuklarinin hazirlanmasi

Enzyme ve PPiase boncuklart MPC ye alinmis 2 dk bekletilmis ve sivi kisim dikkatli bir
sekilde atilmistir. Enzyme boncuklar1 tizerine 1 ml EB Wash eklenip vortekslenmis
MPC cihazina alinmis olusan sivi kisim atilmistir. Bu islem 3 kere tekrarlanmistir. Daha
sonra Enzyme boncuklarinin iizerine 1 ml EB Wash eklenip karistirilarak buz {izerine

alinmistir.

PPiase boncuklart ise 1 ml BB2 eklenerek yikanmis. Yine MPC cihazi kullanilmis her
seferinde olusan siv1 kisim atilarak 3 asamada yikamas1 yapilmistir. En son iizerine 500

ul BB2 eklenerek buz iizerine kaldirilmistir.

Bu asamadan sonra boncuk tabakalar1 (bead layers) hazirlanmistir. Tabakalar asagida
tabloda verilen kimyasallar ve miktarlar1 15 ml’lik falkon icinde birlestirilerek

hazirlanmstir:
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BEAD LAYER | EB Wash veya | Enzyme Beads | Ppiase  Beads | Toplam Hacim
BB2 (ul) (1L)) ((11)) (1)

1 3230 EB Wash | 570 3800

3 2460 EB Wash | 1340 3800

4 3340 BB2 460 3800

Ikinci tabaka RNA &rnegini tasiyan tiipler iizerine asagidaki kimyasallar ve oranlari

dogrudan eklenerek hazirlanmistir.

Bead Layer DNA Beads (ul) | Packing Beads | BB2 (ul) Toplam Hacim
(uD) ()
Bead Layer 2 155 (x8) 45 (x8) 125 (x8) 325 (x8)

3.22.11 PTP cihazinin 1slatilmasi
PTP cihazina 8’lik conta yerlestirilip BDD {izerine sabitlendikten sonra ilk olarak cihaz
Bead Buffer 2 den pipet yardimiyla her bir bolgeye 325 (x8) pl yiikklenmis ve 5 dakika

1620xg (2640 RPM) santrifiij edilerek yikama yapilmistir. Daha sonra tekrar pipet

yardimiyla i¢indeki tiim tampon ¢ozeltisi temizlenmistir.

3.22.12 Boncuk tabakasi 1’in (bead layer 1) yiiklenmesi
Her bir bolgeye pipetle 325 (x8) pl hazirlanan Bead Layer 1 yiiklenmis, 5 dakika

1620xg (2640 RPM)’de santrifiij edilmis ve igindeki sivi tekrar ¢ekilerek yiikleme

yapilmistir.

3.22.13 Boncuk tabakasi 2’ nin (bead layer 2) yiiklenmesi

Her bir RNA 6rnegini tasiyan 8 tiipten, PTP iizerinde bulunan 8 ayr1 yiikleme bolgesine
325 pl yiikleme yapilmistir. Daha sonra 10 dk 1620xg RCF (2640 RPM) de santrifiyj
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edildikten sonra her bolgedeki sivi pipet yardimiyla c¢ekilip atilarak yiikleme

tamamlanmaistir.

3.22.14 Boncuk tabakasi 3’iin (bead layer 3) yiiklenmesi

Her bir bolgeye 325 (x8) yiikleme yapilarak 5 dk 1620xg RCF (2640 RPM) de santrifiij

yapilmis, sivi kisim ise tekar pipetle ¢ekilerek atilmistir.

3.22.15 Boncuk tabakasi 4’iin (bead layer 4) yiiklenmesi

Her bir bolgeye hazirlanan Bead Layer 4 ‘den 325 (x8) pl alinarak yiikleme yapilmais, 5
dakika 1620xg RCF (2640 RPM) de santrifiij edilmistir. Daha sonra s1vi kisim tamamen

cekilmis ve PTP dizilemeye hazir hale getirilmistir.

3.22.16 Dizileme reaktiflerinin hazirlanmasi ve dizilemenin baslatilmasi

Oda sicakliginda bekletilen Titanium Buffer CB siselerine 13,2 ml Titanium
Supplement CB ve 2 ml DTT eklenmistir. Sekans reaktiflerinin bulundugu tablada 9.
sirada bulunana Inhibitér TW igine 32 ul sulandirilmis PPiase eklenmistir. Tablada 11.
sirada bulunan Apyrase Reagent Buffer iizerine 675 pl Apyrase eklenmistir. Once
reaktiflerin bulundugu tabla daha sonra da Titanium Supplemented CB tampon ¢ozeltisi
cihaza yerlestirilmistir. PTP cihazindan 6rneklerin yliklendigi kartus dikkatlice ¢ikartilip
cihaza yerlestirilmistir. Kullanilan reaktiflerin barkod numaralar1 cihaza okutularak

dizileme baslatilmistir.

3.23 Dizilerin Biyoinformatik Analizi

Dizileme sonuglar1 cihazdan sff dosyasi seklinde alinmistir. Olusan okuma pargalari

adaptor bolgleri ve diisiik kalitedeki okumalar, GS 454FLX+ cihazinin bilgisayarinda
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bulunan filtreden siiziilerek alinmistir. Daha sonra bu okumalar 6ncelikle GS De Novo
Assembler programinda su parametreler dogrultusunda hizalanarak birlestirilmistir;
okuma derinligi 0, minimum okuma uzunlugu 20 bg, baslangi¢ adiminda en diisiik
deger 20, baslangic uzunlugu 16, baslangi¢ sayis1 1, minimum Ortiisme uzunlugu 40,
ikili hizalama adim1 i¢in assembler tarafindan kullanilan asgari ortiisme yilizdesi 90,
birden ¢ok c¢akigmalar bulundugunda her bir Ortiisme benzerliginin kimliginin
siralandig1 parametre 2 ve birden ¢ok ¢akisma durumunda her bir 6rtiisme farkliliginin
kimliginin siralandigr  parametre -3 seg¢ilmistir. Bu belirlenen parametreler

dogrultusunda her iki kiitliphanede bulunan okumalar ayr1 ayr1 birlestirilmigtir.

Daha sonra yine cihazda bulunan GS Reference Mapper programi kullanilarak
uluslararast zeytin genom konsOrsiyumu kapsaminda genomu dizilenerek 4x
derinliginde okuma elde edilen Ayvalik (O. europea L. cv. Ayvalik) bitkisinin kendi
genomu iizerine okumalar haritalandirilarak birlestirilmistir. Mapper programinda yine
her iki kiitiiphane ayr1 ayr1 su parametreler kullanilarak birlestirilme islemi
gerceklestirilmistir; kabul edilen derinlik 0, minimum okuma uzunlugu 20, baslangi¢
adimi1 20, baslangi¢c uzunlugu 16, baslangic sayisi 1, her bir baslangi¢c eslesmelerinin
limiti 70, minimum ¢akigsma uzunlugu 40, minimum ¢akigsma benzerligi 90, hizalama

benzerlik skoru 2, hizalama farklilik skoru -3, tekrarlama esik skoru 12 se¢ilmistir.
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RMA DIZILEME ANALIZI
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okumalarin genom 'iy \ De novo transkriptlerin birlestirilmesi
straya sokulmasi
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transkriptlerin siraya
gen varyantiarini sokulmasi
birlerstirilmesi
i — — =

Sekil 3.23. 1 RNA dizileme sonucu olusan okumalarin birlestirilmesi (Haas, B.J. and
Zody, M.C. 2010)

Birlestirme islemleri tamamlandiginda olusan kontigler fasta dosyasi olarak alinmistir.
NCBI veri tabanindan (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/) yiikli olan tiim
niikleotitler (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) indirilmis, ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda
bulunan makeblastdb programinda kullanabilecegimiz uygun formata ¢evrilmistir. Bu
niikleotit format1 veritabani segilerek her bir 6rnek i¢in fasta formatinda olusturulan
kontiglerin, ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan blast programi yardimiyla
blastn’leri e value -10 parametresine gore yapilmistir. Blastn sonucu olusan dosyada
NCBI veritabanindan indirilen genlerle benzerlik gosteren, Temmuz ve Kasim aylarina
ait pedisel dokularinda ifade olunan genlere ait Gl numaralart NCBI veri tabaninda
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez ) bulunan ¢oklu arama programi ile

taranmis ve genlerin kimlikleri belirlenmistir.

Daha sonra yine NCBI veri tabanindan (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/)
yiikli olan tiim EST dizileri (est.others.gz 25 07 2015 22:06:00) indirilmis, ubuntu
BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan makeblastdb programinda kullanabilecegimiz uygun
formata ¢evrilmistir. Bu EST formati veritabani segilerek her bir 6rnek i¢in fasta
formatinda olusturulan kontiglerin, ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan blast

programi yardimiyla tekrar blastn’leri e value -10 parametresine gore yapilmistir. Blastn
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sonucu olusan dosyada NCBI veritabanindan indirilen genlerle benzerlik gosteren,
Temmuz ve Kasim aylarina ait pedisel dokularinda ifade olunan EST’lere ait GI
numaralart NCBI veri tabaninda (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez )

bulunan ¢oklu arama programui ile taranmis ve EST lerin kimlikleri belirlenmistir.

Pedisel dokularinda ifade edilen protein bilgisine ulagmak i¢in yine yine NCBI veri
tabanindan (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/) yiiklii olan tiim protein dizileri
(nr.gz 28 07 2015 17:07:00) indirilmis, ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan blast
programinda kullanabilecegimiz uygun formata c¢evrilmistir. Bu format veritabanm
secilerek her bir 6rnek igin fasta formatinda olusturulan kontiglerin, ubuntu BIOLINUX
8 yaziliminda bulunan blast programi yardimiyla blastx’leri yapilmistir. Blastx sonucu
olusan dosyada NCBI veritabanindan indirilen genlerle benzerlik gosteren, Temmuz ve
Kasim aylarma ait pedisel dokularinda ifade olunan protein bilgisine ait GI numaralari
NCBI veri tabaninda (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez ) bulunan g¢oklu

arama programi ile taranmig ve proteinlerin kimlikleri belirlenmistir.

Temmuz pedisel dokusu ile Kasim pedisel dokusunda ifade edilen otak genleri bulmak
icin Temmuz pedisel dokusuna ait, fasta formatinda bulunan kontigler, BIOLINUX 8
yaziliminda bulunan makeblastdb programi ile veritabani1 formatina doniistiirilmiistiir.
Daha sonra yine blast programi yardimiyla Kasim okumalarinda olusan fasta
formatindaki kontiglerin, Temmuz okumalarindan olusturulan veritabani1 {izerine
blastn’leri e value -10 parametresi kullanilarak yapilmistir. Olusan sonu¢ dosyasinda
benzerlik gosteren kontigler belirlenmistir. Bu Sonu¢ dosyasina gore ortak olan
kontiglere  ait  sekans  bilgisi  fasta  formatinda  alinarak ~ NCBI’dan
(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/)  indirilen  ve  ubuntu  biolinux8
versiyonunda bulunan blast programi yardimiyla veritabani formatina doniistiiriilen tim
niikleotit (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) bilgisi iizerine blastlanmistir. Olusan sonug
dosyasinda NCBI da bulunan genlerle benzerlik gosteren genlerin GI numaralari
internette NCBI’da http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez bulunan ¢oklu arama
motoru yardimiyla taranmis ve kimlikleri belirlenmistir. Daha sonra belirlenen her bir
gen ayr1 ayr1 her iki kiitliphaneye ait gen bilgisini iceren exel dosyasinda saydirilmis ve

kiitiiphanelerin toplam gen sayisina boliinerek, o gene ait ifade yiizdesi ortaya

42


ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/
ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez

konulmustur. Her bir gene ait ifade yiizdesi kiitiiphaneler i¢inde oranlanarak ( ayni
genin Temmuz pedisel dokusunda ifade yilizdesi Kasim’da ifade edilen yiizdesine
oranlanmig, Kasimda ifade edilen ylizdesi ise Temmuzdaki ifade yiizdesine oranlanmis)

kiitiiphaneler arasinda ifade edilen genlerin kat farki belirlenmistir.

Temmuz pedisel dokusunda ifade edilen genlerin, Kasim pedisel dokusunda ifade edilen
genlerden farkini belirlemek i¢in dncelikle Kasim pedisel dokusuna ait fasta formatinda
bulunana kontigler ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan makeblastdb programi
kullanilarak veritabanina doniistiiriilmiis, daha sonra Temmuz okumalarindan olusan
kontiglerin bu veritabani iizerine blastn’leri yapilmistir. Olusan dosyada benzerlik
gosteren kontigler belirlenmis, Windows’da bulunan Microsoft Access veritabani
kullanilarak tiim Temmuz pedisel kontiglerinden benzerlik gosteren bu kontigler
cikarilmistir. Boylece geriye sadece benzerlik gdstermeyen kontigler kalmistir. Bu
kontiglere ait  fasta  formatinda  bulunan  dizi  bilgisi ~ NCBI’dan
(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/) indirilen ve ubuntu BIOLINUX 8
yaziliminda bulunan makeblastdb programi yardimiyla veritabani formatina
doniistiiriilen tiim niikleotit (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) bilgisi {lizerine blastlanmigtir.
Olusan sonu¢ dosyasinda NCBI da bulunan genlerle benzerlik gdsteren genlerin GI
numaralar internette NCBI’da http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez bulunan
coklu arama motoru yardimiyla taranmis ve kimlikleri belirlenmistir. Daha sonra
belirlenen her bir gen ayri ayri her iki kiitiiphaneye ait gen bilgisini iceren exel
dosyasinda saydirilmig ve kiitiiphanelerin toplam gen sayisina béliinerek, 0 gene ait
ifade yiizdesi ortaya konulmustur. Her bir gene ait ifade yiizdesi kiitiiphaneler i¢inde
oranlanarak (ayni genin Temmuz pedisel dokusunda ifade yiizdesi Kasim’da ifade
edilen yiizdesine oranlanmig, Kasim’da ifade edilen yiizdesi ise Temmuz’daki ifade
yiizdesine oranlanmig) Kkiitiiphaneler arasinda ifade edilen genlerin kat fark

belirlenmistir.

Kasim pedisel dokusunda ifade edilen genlerin, Temmuz pedisel dokusunda ifade edilen
genlerden farkini belirlemek i¢in ilk olarak Temmuz pedisel dokusuna ait fasta
formatinda bulunana kontigler ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan makeblastdb

programi kullanilarak veritabanina doniistiiriilmiis, daha sonra Kasim okumalarindan
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olusan kontiglerin bu veritabani T{izerine blastn’leri yapilmistir. Olusan dosyada
benzerlik gosteren kontigler belirlenmis, Windows’da bulunan Microsoft Access
veritaban1 kullanilarak tiim Kasim pedisel kontiglerinden benzerlik gosteren bu
kontigler ¢ikarilmistir. Boylece geriye sadece benzerlik géstermeyen kasim pedisel
dokusuna ait kontigler kalmistir. Bu kontiglere ait fasta formatinda bulunan dizi bilgisi
NCBI’dan  (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/)  indirilen  ve  Ubuntu
BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan makeblastdb programi yardimiyla veritabani
formatina doniistiiriilen tim niikleotit (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) bilgisi {izerine
blastlanmistir. Olusan sonu¢ dosyasinda NCBI da bulunan genlerle benzerlik gdsteren
genlerin GI numaralari internette NCBI’da
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez bulunan ¢oklu arama motoru yardimiyla
taranmis ve kimlikleri belirlenmistir. Daha sonra belirlenen her bir gen ayr1 ayri her iki
kiitiiphaneye ait gen bilgisini igeren excel dosyasinda saydirilmis ve kiitiiphanelerin
toplam gen sayisina boliinerek, o gene ait ifade yiizdesi ortaya konulmustur. Her bir
gene ait ifade yiizdesi kiitiiphaneler i¢inde oranlanarak (ayni genin Temmuz pedisel
dokusunda ifade yiizdesi Kasim’da ifade edilen yiizdesine oranlanmis, Kasim’da ifade
edilen ylizdesi ise Temmuz’daki ifade yiizdesine oranlanmis) kiitiiphaneler arasinda

ifade edilen genlerin kat farki belirlenmistir.

Kiitiiphaneler arasindaki gen ifade farkliliklar1 ayrica Reads Per Kilobase per Million
mapped reads (RPKM) yani her haritalandirilmis milyon okuma basina karsilik gelen
kilobaz okuma sayis1 hesaplamasi ile de belirlenmistir. Bunun i¢in dizileme sonucu elde
edilen okumalar zeytin genom konsorsiyumu kapsaminda genomu dizilenerek 5x
derinliginde genom bilgisi elde edilen Ayvalik (O. europea L. cv. Ayvalik) bitkisinin
kendi genomu {izerine haritalandirilmistir ve su formiile gore RPKM hesaplamalar1 her

bir gen i¢in CLC Genomics Workbench yazilimi araciligiyla tamamlanmistir.

Haritalandirilabilir okuma sayis1

RPKM =
Okuma uzunlugu (kb) x toplam okuma sayis1 (millions)
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Gen veya protein dizilerinin smiflandirilmasi ve islevsel analizini yapmak igin
Blast2GO programi kullanilmistir (Conesa et al. 2005). Bu galismada Blast2GO i¢in
CLC Genomics Workbench 7.0.4 yazilimindan yararlanilmistir. Ornekler igin yapilan
dizileme sonucu elde edilen ve Ayvalik bitkisinin kendi genomu iizerine haritalandirma
yapilarak olusturulan kontiglerin dizi bilgisi ile benzesme gosterebilecek potansiyel dizi
bilgileri kullanilmistir. Bu genlerin gorev aldigi asamalar, fonksiyonlar1 ve katildig
yap1 bilgisi olmak iizere GO terimleri kullanilarak siniflandirmalar1 yapilmistir. Bunun
icin ilk olarak NCBI veritabani {lizerinden bizim elimizde bulunan haritalandirilarak
olusturulmus okumalar blastx yapilmistir. Daha sonra bu blast sonucunda elde edilen
dosya, Blast2GO yazilimma aylik olarak GO Consortium araciligiyla indirilen
smiflandirma dosyalar1 {izerine haritalandirilmistir ve genler siniflandirilmustir.
Arkasindan dizi gruplari arasinda bulunan farkliliklarin GO terimi dagilimina goére
istatiksel analizleri yapilmistir. Bu analizlerden elde edilen sonuglarin her biri GO
DAG programi iizerinde grafige doniistiiriilmiistiir. Daha sonra enzim kodlar1 ve KEGG

yolagi araciligiyla proteinlerin gorev aldigi yolaklar belirlenmistir (Gotz et al. 2008).

Olusturulmus olan Temmuz ve Kasim kiitiiphanelerinde ortak ifade edilen genlerin
bulundugu dosya, Temmuz pedisel dokusunda, Kasim pedisel dokusundan farkli olarak
ifade edilen gen dosyasi ve Kasim pedisel dokusunda Temmuz pedisel dokusundan
farkli olarak ifade edilen gen dosyas: kullanilarak transkriptom sonucumuza gore farklh
katsayida ifade edildigi belirlenen 10 gen (beta tubulin, transport membrane, 14-3-3,
acyl (carrier protein), ethylene intensive 3, atpF, clp protease proteolytic, ABC
transporter B family, nadl, sdh3) igin ger¢cek zamanli PZR analizinde degerlendirilmek
lizere primer tasarlanmistir. Primer tasarimi i¢in bu genlere ait dizi bilgisi, ilk olarak
internette niikleotit blast (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) programi kullanilarak
aratilmistir. Boylece hem dizinin istenilen gene ait olup olmadig: bilgisi teyit edilmis
hem de en ¢ok benzerlik gdsteren organizmaya ait genin dizisi alinarak, CLUSTALW2
program1 yardimiyla, bizim kiitliphanemizde ifade edilen genin dizi bilgisiyle en ¢ok
benzerlik gosteren yerler belirlenmistir. Bu benzerlik gosteren bdlgelerden primer3
(http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/) programi yardimiyla ortalama primer uzunlugu 18-

20 bg araliginda, en uygun GC igerigi% 50-60 arasinda olacak sekilde, erime sicakligi
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55-60 ° C ve yaklasik 100-220 bg’lik bir bolgeyi ¢ogaltacak sekilde ileri ve geri

primerler tasarlanmistir.

3.24 Gercek Zamanh PZR Analizi

Light Cycler, sicak hava akimiyla 1sinan bir kapali sistemdir. Performans olarak hem
duyarliligi hem 6zgiilligii ABI 7700 sistemine esit olarak bildirilmistir. Yirmi dakikaya
kadar inebilen RT-PCR olanagma karsin yalnizca 32 reaksiyon gergeklestirebilen bir
sistemdir. Ug foto saptama ucuyla farkli dalga boylarma yayilabilen bir gorsellik
avantaji vardir ve PZR dongiilerinin her biri sonunda ekrana bilgi yansimasiyla gergek

bir “es- zamanli” yontemidir.

3.24.1 Tek zincirli cDNA olusturulmasi

Es zamanli PZR yapilabilmesi igin Fermentas First Strand cDNA Synthesis Kit
(Thermo Fisher Scientific) kullanilarak cDNA yapilmistir. izole edilen RNA, oligo dT,
dNTP, reaksiyon tampon ¢ozeltisi, RNase inhibitdrii ve "reverse transcriptase" enzimi
65° C de 5 dk inkiibe edilerek, tek zincirli cDNA hazirlanmistir. Hazirlanan cDNA larin
yar1 nicel analizi ve ¢alisma kosullarinin kontrolii i¢in 1/5, 1/10, 1/20 sulandirmalari su
ile yapilarak, housekeeping bir gen olan 18S Ribosomal RNA primeri ile PZR’lar
yapilmustir. PZR reaksiyonu i¢in kullanilan protokol su sekilde olmustur; her bir 6rnek
icin PZR tiiptine 0,5ul 10mM dNTP, 4ul MgCl; 2,5ul 10x Taq Buffer, 0,25ul Taq pol,
13,75ul su, ileri ve geri primerlerden 0,1(100pmol) pl, sulandirmast yapilmis cDNA
lardan ise 2 ser pl eklenerek BIO-RAD T100 thermocycler cihazina yerlestirilmistir.
PZR kosullari 94°C de 3dk, 95C de 30sn, 55C de 30sn, 72C de 30 sn, 72C de 10 dk, 4C
de sonsuz olacak sekilde hazirlanmistir. Olusan iriinlerin lizerine 2ul loading dye
eklenerek % 1,5’luk agaroz jel hazirlanmis ve elektroforeze 10ul iiriin yiiklenerek
yaklagik 1 saat yiritilmuislerdir. Markor olarak 100 bg araliginda gen cetveli

kullanilmastir.
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3.24.2 Primerlerin ¢calisma Kkosullarinin optimizasyonu

Her bir gen i¢in tasarlanan primerlerin PZR kosullarinin en uygun ¢alisma sicakligini
belirlemek tizere PZR reaksiyonu kurulmustur. Her bir primer 6rnegi igin i¢in PZR
tiiptine 0,5ul 10mM dNTP, 4ul MgCl,, 2,5ul 10x Taq Buffer, 0,25ul Taq pol, 13,75 ul
su, ileri ve geri primerlerden 0,1(100pmol) ul, 1/10 sulandirmasi yapilmis cDNA’dan
ise 2 ser ul eklenerek toplam hacim 20 ul olacak sekilde BIO-RAD T100 thermocycler
cihaz1 kullanilarak PZR reaksiyonu gerceklestirilmistir. PZR kosullar1 94 °C de 3dk, 95C
de 30sn, 55C de 30sn, 72C de 30 sn, 72C de 10 dk, 4C de sonsuz olacak sekilde
reaksiyon olusturulmustur. Olusan PZR iirlinlerin tizerine 2ul loading dye eklenmis, %
1,5 luk agaroz jel hazirlanmig ve elektroforeze 10 pl {irlin yliklenerek yiiriitiilmislerdir.
Markor olarak 100 bg araliginda gen cetveli kullanilmistir ve primerlerin bant verme

durumlarina gore baglanma sicakliklari belirlenmistir.

3.24.3 Gerg¢ek zamanh PZR

Secilen genlerin Temmuz ve Kasim pedisel dokularindaki ifade seviyeleri gercek
zamanli PZR ile belirlenmistir. Bu amag i¢in, olusturulan tek zincirli cDNA'lar,
geligtirilen primerler, SYBR Green 1 Master (Roche) kullanilarak Roche
LightCycler®480 cihazinda ¢ogaltilmis ve PZR'nin her bir dongiisiiniin ardindan olusan
irtin miktar ile orantili olarak artan floresan boyanin verdigi sinyaller analiz edilmistir.
Deneysel hatalarin en aza indirilmesi i¢in her 6rnek 3 tekrarli olarak hazirlanmistir.
Orneklerin ifade diizeylerinin normalizasyonu icin 18S geni kontrol olarak
kullanilmistir.  SYBR Green [ deneyi gercek zamanli qPCR sistemi olan
(LightCycler ® 480 Real-Time PCR System, Roche) 2X’lik Fast SYBR® Green Master
Mix, (Roche, cat no: 4385612) kullanilarak yapilmistir. Deney tiipiine, 0.1 pL ileri
primerinden 0.1 pL geri primerinden, 7.8 pL nukleaz icermeyen sudan, 10 pL Fast
SYBR® Green Master Mix eklenerek 18 puL’ye ulasan hacim 96 kuyucuklu pleytten,
her bir reaksiyon kuyucuguna ayri ayrt konulmus, 6l¢iim yapilacak olan cDNA
driiniinlerinden 2 pL eklenerek qPCR cihazina yerlestirilmistir. qPCR cihazinda
programlama ise 95 °C’ de 5 dakika on bekletmeyi takiben, 55 dongii 95 °C’ de 10
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saniye, 55 °C’ de 20 saniye ve 72 °C’de 10 saniye seklinde yapilmistir. Melting egrisi
analizi i¢in ise drnekler 95 °C’de denature edilip 55 °C’de 1dk bekletilmislerdir.

3.24.4 Sonuclarm analizi

Sonuglar LightCycler ®480 Software yazilimi araciligi ile analiz edilmistir. PZR
sonucunda her bir 6rnek i¢in Ct (Cycle Treshold - Esik Dongii) degerleri elde edilmistir.
Her bir gene ait ifade degeri 18S geni ile normalize edilmistir. Ardindan, genlerin
anlatim diizeyleri 20P#" P € metodu (Livak and Schmittgen, 2001) kullanilarak

hesaplanmustir.
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4. BULGULAR VE SONUCLAR

4.1 Ayvalik Temmuz ve Kasim Pedisellerin RNA izolasyon Sonuclar:

Izmir Zeytincilik (2013)° ten, biyolojik tekrar amagl {i¢ farkli agactan temin edilen

Temmuz ve Kasim aylarina ait pedisel dokularindan trizol (Ambion, life technology)

yontemiyle izole edilen RNA larin saflik analizi nanodrop (ND-2100c, Thermo) ile

Ol¢iilmiis ve degerler Cizelge 4.1.1 ve Cizelge 4.1.2 de verilmistir.

Cizelge 4.1.1 Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin nanodrop (ND-2100c, Thermo)

sonucu
ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 ul 260/230 ul
KONSANTRASYONU
(ng/ ui)
Ayvalik Temmuz pedisel 160,2 1,81 1,04
Birinci agag
Ayvalik Temmuz pedisel 1008,5 1,81 0,67
Ikinci agag
Ayvalik Temmuz pedisel 3973,6 1,8 1,21
Ucgiincii agag

Cizelge 4.1.2 Ayvalik Kasim pedisel RNA larmin nanodrop (ND-2100c, Thermo)

sonucu
ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 pL 260/230 pL
KONSANTRASYONU
(ng/nl)
Ayvalik Kasim pedisel 476,1 1,43 0,38
Birinci agag
Ayvalik Kasim pedisel 887,5 1,48 0,54
Ikinci agag
4yvahk Kasim pedisel 611,9 1,67 0,52

Uclincii agac

Izole edilen RNA’larin biitiinliigiinii kontrol etmek icin

% 2’lik agaroz jel

hazirlanmig 1:1 oraninda iiger ul 6rnek, boya ve RNA’lar1 kiyaslamada kullanilacak
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markor olarak 50 bg araliginda gen cetveli jele yiiklenerek 100 volt enerjiyle 1 saat

yirtitiilmistiir. Jel goriintiileri Sekil 4.1.1 ve Sekil 4.1.2°de verilmistir.

Markor 1 2 3

28 S Ribosomal RNA Bandt
18S Ribosomal RNA Bandt

Sekil 4.1.1 Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin jel goriintiisti ( Markor: 50 bp gen
cetveli, 1- Ayvalik Temmuz pedisel birinci agag, 2- Ayvalik Temmuz pedisel
ikinci agag, 3- Ayvalik Temmuz pedisel tigiincii agac)

288 Ribosomal RNA Bandt
18S Ribosomal RNA Bandt

Sekil 4.1.2 Ayvalik Kasim pedisel RNA larinin jel goriintiisii (1- Ayvalik Kasim pedisel
birinci agag, 2- Ayvalik Kasim pedisel ikinci agag, 3- Ayvalik Kasim
pedisel {iglinCii agag)

4.2 Ayvalik Temmuz ve Kasim Pedisel RNA larinin Yikama Sonuclar

RNA larin yikanmasi i¢in QIAGEN firmasina ait RNeasy Mini Kit kullanilarak
materyal method 3.3’de bahsedildigi gibi yapilmistir.
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4.2.1 Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin yikama sonucu

Her bir 6rnekten 5000 ng RNA alinacak sekilde yikama yapilmistir. Alinan miktarlar su
sekilde belirlenmistir; Ayvalik Temmuz pedisel birinci agagtan 32 ul, Ayvalik Temmuz
pedisel ikinci agactan bes pl, Ayvalik Temmuz pedisel ili¢lincii agagtan dort ul dir.
Cizelge 4.2.1.1 de bu RNA lara ait nanodrop (ND-2100c, Thermo) sonucu, Sekil 4.2.1.1

de ise jel goriintiisti bulunmaktadir.

Cizelge 4.2.1.1 Yikamasi1 yapilan Ayvalik Temmuz pedisel RNA’larinin nanodrop
(ND-2100c, Thermo) sonucu

ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 260/230
KONSANTRASYONU
(ng/nl)
Ayvalik Temmuz pedisel 347,5 2,13 2,19
yikama birinci eliisyon
Ayvalik Temmuz pedisel 56,7 2,1 1,65
yikama ikinci eliisyon

283 RNA bands

188 RNA bands

Sekil 4.2.1.1 Yikamasi yapilan Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin jel goriintiisii (1-
Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin birinci eliisyon jel goriintiisii, 2- Ayvalik
Temmuz pedisel RNA larinin ikinci eliisyon jel goriintiisii)
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4.2.2 Ayvalik Kasim pedisel RNA’larinin yikama sonuclari

QIAGEN firmasina ait RNeasy Mini Kit kullanilarak yikamasi yapilan Ayvalik Kasim
pedisel birinci ve ikinci agagtan izole edilen RNA larin her birinden 10 000 ng RNA
alimacak sekilde birlestirme yapilmis ve alinan oranlar su sekilde olmustur: Ayvalik
Kasim pedisel birinci agagtan 21 ul, Ayvalik Kasim pedisel ikinci agactan 11,2 ul dir.
Yikamas: yapilan RNA’larin  Nanodrop (ND-2100c, Thermo) sonucu Cizelge
4.2.2.1°de, jel goriintiileri ise Sekil 4.2.2.1°de verilmistir.

Cizelge 4.2.2.1 Yikamasi1 yapilan Ayvalik Kasim pedisel RNA’larinin nanodrop (ND-
2100c, Thermo) sonucu

ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 260/230
KONSANTRASYONU

(ng/pl)

Ayvalik kasim pedisel birinci ve | 144,1 1,97 1,05
ikinci agag birinci eliisyon yikama
sonucu

Ayvalik kasim pedisel birinci ve | 40,9 2,07 0,78
ikinci agac ikinci eliisyon yikama
sonucu
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28S RNA bandt

18S RNA bandi

Sekil 4.2.2.1 Yikamasi yapilan Ayvalik kasim pedisel RNA’larinin jel goriintiisii (1-
Ayvalik kasim pedisel brinci ve ikinci agaglara ait RNA’larin birinci
elisyonu, 2- Ayvalik kasim pedisel brinci ve ikinci agaglara ait

RNA’larin ikinci eliisyonu)

4.2.2.1 Ayvahk Kasim pedisel 3. agac

Bu oOrnekten 20 ul alinarak RNA lar QIAGEN firmasina ait RNeasy Mini Kit

protokoliine gore yikanmistir. Yikamasi yapilan RNA’larin Nanodrop (ND-2100c,

Thermo) sonucu Cizelge 4.2.2.1.1°de, jel goriintiileri ise Sekil 4.2.2.1.1°de verilmistir.

Cizelge 4.2.2.1.1 Yikamas1 yapilan Ayvalik Kasim pedisel tiglincii agaca ait nanodrop

(ND-2100c, Thermo) sonucu

ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 260/230
KONSANTRASYONU
(ng/pl)
Ayvalik kasim pedisel 99,4 2,12 0,86
Ugiincii aga¢ yikama birinci
eliisyon
Ayvalik kasim pedisel 38,7 2,1 1,15
Uciinii aga¢ yikama ikinci
ellisyon

53




28S RNA bands

18S RNA band:

Sekil 4.2.2.1.2 Yikamasi yapilan Ayvalik Kasim pedisel iiglincii agaca ait jel goriintiisii
(1- Ayvalik Kasim pedisel ti¢iincii agaca ait RNA larin birinci eliisyonu
2- Ayvalik Kasim pedisel ii¢iincli agaca ait RNA larin ikinci elisyonu)

4.2.2.2 Ayvalik Kasim Pedisel RNA larinn birlestirilmesi

Bu asamada her {i¢ bitki i¢in yikamasi yapilmis Ayvalik Kasim pedisel RNA 6rnekleri
analiz i¢in bir tiipte birlestirilmistir. Bu birlesme sonucu olusan 6rnegin nanodrop (ND-
2100c, Thermo) sonucu Cizelge 4.2.2.2.1°de ve jel goriintiisii Sekil 4.2.2.2.1°de

verilmistir.

Cizelge 4.2.2.2.1 Birlestirilerek olusturulmus Ayvalik Kasim pedisel RNA larin
nanodrop (ND-2100c, Thermo) sonucu

ORNEGIN ADI NUKLEIK ASIT 260/280 260/230
KONSANTRASYONU
(ng/pl)
Birlestirilen ii¢ Ayvalik | 105,2 2,04 0,94
Kasim Pedisel Ornegi

54




- Markor 1

28S RNA bandt

18S RNA bandi

Sekil 4.2.2.2.2 Birlestirilerek olusturulmus Ayvalik Kasim pedisel RNA larinn jel
goruntusu

4.3 Parcalama icin Ahman RNA ve Su Miktar1

Roche 454 GS FLX+ serisine ait cDNA Rapid Library Preparation Method Manual
protokoliine gore fragmantasyonu yapilan Orneklerden almman RNA ve su miktar

Cizelge 4.3.1 de verilmistir

Cizelge 4.3.2 Parcalama i¢in alinan RNA ve su miktar1

ORNEKLER PARCALAMA ICIN PARCALAMA ICIN
ALINAN RNA MIiKTARI ALINAN SU MIKTARI

Ayvalik Temmuz pedisel 1,2 ul 17,8 ul

Ayvalik Kasim pedisel 7l 12 pl

4.4 RNA Parc¢alama Sonuglar:

Fragmantasyon i¢in Ayvalik Temmuz pedisele 50sn boyunca, Ayvalik Kasim pedisele

40 sn boyunca ZnCl, uygulanmistir. Par¢alanmanin istenilen uzunlukta olup olmadigi
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(450 bg ile 1200 bg) ise RNA ¢ipi (Agilent, Bioanalyzer High Sensitivity) yardimiyla
belirlenmistir. Sonuglar Sekil 4.4.1 ve Sekil 4.4.2°de verilmistir.

[FU1 Sample 4

5

T T T T T T
25 200 S00 1000 2000 =000 [nt]

Sekil 4.4.3 Ayvalik Temmuz pedisel RNA larinin Agilent, Biyoanalizoér’de 6l¢iilmiis
parcalama goriintiisii

[Ful_ Sample 2

ZWWMWWJ\

T T T —
=200 SO0 1000 4000 [r

Sekil 4.4.4 Ayvalik Kasim pedisel RNA larmin Agilent, Biyoanalizor’de olgiilmiis
parcalama goriintiisii

4.5 Sentezletilen cDNA oranlari
Dizileme i¢in hazirlanan cDNA kiitiiphanesinin ortalama par¢a uzunlugu ve Ornek

konsantrasyonu belirlendikten sonra asagidaki formiilizasyon ile molekiil sayis1 (ng/ul)

hesaplanmis ve Cizelge 4.5.1°de degerler verilmistir.
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Ornek konsantrasyonu x 6,022x10%

Molekiil sayis1/ ul =

3283x10%x Ortalama parca uzunlugu (bp)

Cizelge 4.5.1 Sentezletilen cDNA oranlar1

ORNEKLER

OLUSAN ¢DNA ORANLARI

Ayvalik Temmmuz pedisel

2 10° molekiil

Ayvalik Kasim pedisel

6,26.10° molekiil

4.6 Hazirlanan CDNA larin Biyoanalizor Sonuclar

Hazirlanan kiitliphanelerin kalite degerlendirmesi icin Agilent Bioanalyzer High

Sensitivity DNA chip kullanilmistir. Asagida bu analiz ile elde edilen, orneklere ait

grafikler bulunmaktadir. Grafiklerde mavi ¢izgiler arasinda kalan pik degeri 6rnegimize

ait, 35 ve 10.380 degerlerinde bulunan pik goriintiileri ise markore aittir. Bu

goriintiilerin sonucuna gore Temmuz pedisele ait cONA larin ortalama uzunlugu 1.014

bc ve konsantrasyonu 1.144,07 pg/ pl olmustur. Temmuz pedisele ait cDNA sonuglari

Sekil 4.6.1°de verilmistir.
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[FU]
180+

160+
140+
1204
100+
20+
G0+
40+

20+

T S O o

-20+4 IRegior? 1 | |

T T T T T T T T T 1

35 100 150 300 400 300 800 1000 2000 10380 [bpl
From [bp] /| To[bp] | Corr. Area | % of Total | Awverage Size [bp] | Size distribution in C¥ [%:] | Conc. [pgful] | Malarity [pmalfl] Calor
[ 3 459 2452 1.897,2 96 1.014 37,8 1.144,07 1.985,3

Sekil 4.6.3 Ayvalik Temmuz Pedisel cDNA larinin biyoanalizér goriintiisii

Kasim pedisele ait cDNA larin ortalama uzunlugu ise 940 b¢ ve konsantrasyonu 327,22
pg/ ul olarak belirlenmistir. Sekil 4.6.2°’de ise Kasim pedisele ait cDNA sonuglari

verilmistir.
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|
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35 100 200 300 400 300 700 2000 10380 [bp]
Fram [bp] # | To[bp] | Corr. Area | % of Total | Awerage Size [bp] | Size distribution in CW [%] | Conc. [pgful] | Moalarity [prnalf(] Color
» 519 1,905 438,4 o5 940 34,3 327,22 cog, 7 |

Sekil 4.6.4 Ayvalik Kasim pedisel cDNA larinn bioanalyzor goriintiisii

4.7 ¢cDNA larin Sulandirilarak Boliinmesi

Her bir 6rnek igin olusturulan ¢cDNA kiitiiphanesinden 40 mikrolitre TE tampon

cozeltisi i¢inde 1.10% cDNA olacak sekilde bir calisma stoku hazirlanmustir. Bunun icin

her bir 6rnekten alinan CDNA miktar1 ve TE tampon ¢o6zelti miktar1 Cizelge 4.7.1°de

verilmistir.

Cizelge 4.7.1 Calisma stogu i¢in hazirlanan 6rneklerin cDNA ve TE tampon ¢ozeltisi

orani
ORNEKLER NORMALIZASYON iCiN ALINAN | NORMALIZASYON
cDNA ICIN ALINAN TE
Ayvalik Temmuz Pedisel 2 ul 38 ul.
Ayvalik Kasim Pedisel 6,39 | 33,61 pl
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4.8 Emiilsiyon Titrasyonunda Kullanilan Test Ornekleri

Klonal olarak ¢ogalim gosteren kiitiiphanede yakalama boncuklarini (capture bead)
eklemek i¢in en uygun DNA miktarim1 belirlemede titrasyon islemi yapilmaktadir.
Sekans kalitesini gdsteren boncuk zenginlestirilmeleriyle olusturulan emiilsiyon
titrasyonu sonucunda belirlenecek olan Ornek miktarlari, sekans titrasyonunda
kullanilmistir. Titrasyonda kullanilan test ornekleri, alinan miktari ve boncuk basina

diisen hedef molekiilii Cizelge 4.8.1°de verilmistir.

Cizelge 4.8.1 Emiilsiyon titrasyonunda kullanilan test 6rnekleri

BONCUK BASINA
ORNEK ADI ALINAN DUSEN HEDEF
MIKTAR (ul) MOLEKUL
Ayvalik Temmuz Pedisel 1 4
Ayvalik Temmuz Pedisel 2 8
Ayvalik Temmuz Pedisel 4 16
Ayvalik Temmuz Pedisel 14 56

4.9 Test Orneklerinin Tk Olciilen Miktar1 ve Toplam Boncuk Yiizdesi

Zenginlesme yapilmadan Once emiilsifiikasyonu tamamlanan kiitiiphanenin boncuk

yiizdesi asagidaki formiille hesaplanmistir ve degerler Cizelge 4.9.1 de verilmistir

Kurtarilan boncuk sayist
% boncuk kurtarma = x 100
Konulan toplam boncuk sayis1

Cizelge 4.9.1 Test orneklerinin ilk 6lgiilen miktar1 ve toplam boncuk ylizdesi

ORNEGIN ADI MIKTAR(ul) DEGER
Ayvalik Temmuz Pedisel 270 8,95 X 10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 250 6,28 X 10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 260 5,50 X 10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 250 1,97 X 10°
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4.10 Test Orneklerinin Zenginlestirme Sonucu Olgiilen Miktar1 ve Toplam Boncuk

Yiizdesi

Zenginlestirme islemi tamamlanan test 6rneklerinin boncuk yiizdesi asagidaki formiille

hesaplanmistir ve degerler Cizelge 4.10.1°de verilmistir.

Kurtarilan boncuk sayisi
% boncuk kurtarma = x 100
Konulan toplam boncuk sayisi

Cizelge 4.10.1 Test Orneklerinin zenginlestirme sonucu &lgiilen miktar1 ve toplam

boncuk yiizdesi
ORNEGIN ADI MIKTAR(ul) DEGER
Ayvalik Temmuz Pedisel 140 2,11.10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 140 2,60.10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 155 6,07.10°
Ayvalik Temmuz Pedisel 163 6,31.10°

4.11 Boncuk Basina Diisen Hedef Molekiil ve Zenginlesme Yiizdesi

Zenginlestirme Oncesi ve sonrast Olclilen degerler asagida verilen formiile gore
hesaplanarak 6rnek basina diisen hedef molekiil ve zenginlesme ytlizdesi Cizelge 4.11.1°

de verilmistir.

Son zenginlestirilmis boncuklarin sayisi
% Zenginlestirilmis Boncuk = x 100
2 x 4 . 10° toplam konulan boncuk sayisi
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Cizelge 4.11.1 Orneklerin boncuk basina diisen hedef molekiil sayis1 ve zenginlesme

yiizdesi
) BONCUK BASINA Dj'JSEN HEDEF
ORNEGIN ADI MOLEKUL ZENGINLESME
YUZDESI

Ayvalik Temmuz Pedisel 4 11,40%
Ayvalik Temmuz Pedisel 8 14%
Ayvalik Temmuz Pedisel 16 36,2%
Ayvalik Temmuz Pedisel 56 39,6%

4.12 emPZR Klonal Cogaliminda Kullamilacak Ornek Miktar

Titrasyon sonucu belirlenen emPZR klonal ¢ogaliminda kullanilacak 6rnek miktar1 ve

boncuk bagina diisen hedef molekiil sayis1 hesaplanmigtir ve degerler Cizelge 4.12.1° de

verilmistir.

Cizelge 4.12.1 emPZR klonal ¢ogaliminda kullanilacak 6rnek miktar

5 BONCUK BASINA
ORNEGIN ADI KULLANILACAK DUSEN HEDEF
MIKTAR MOLEKUL
Ayvalik Temmuz Pedisel 2.7 ul 8
Ayvalik Kasim Pedisel 2.7 ul 8

4.13 Dizileme i¢in kullanilan érneklerin ilk dl¢iilen miktar ve degerleri

Zenginlesme yapilmadan once emiilsifiikasyonu tamamlanan &rneklerimizin boncuk

yiizdesi su formiille hesaplanmistir ve degerler Cizelge 4.15.1 de verilmistir;
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Kurtarilan boncuk sayisi
% boncuk kurtarma = X 100
Konulan toplam boncuk sayist

Cizelge 4.13.1 Dizileme i¢in kullanilan 6rneklerin ilk 6l¢iilen miktar ve degerleri

ORNEGIN ADI MIKTAR(ul) DEGER
Ayvalik Temmuz Pedisel 300 1,992.10°
Ayvalik Kasim Pedisel 285 1,232.10’

4.14 Dizileme icin Kullanilan Orneklerin Zenginlestirme Sonucu Olgiilen Miktar

ve Degerleri

Zenginlestirme islemi tamamlanan test rneklerinin boncuk yilizdesi asagidaki formiille

hesaplanmistir ve degerler Cizelge 4.16.1 de verilmistir.

Kurtarilan boncuk sayisi
% boncuk kurtarma = x 100
Konulan toplam boncuk sayisi

Cizelge 4.14.1 Dizileme igin kullanilan 6rneklerin zenginlestirme sonucu 6lgiilen miktar
ve degerleri

ORNEGIN ADI MIKTAR(ul) DEGER
Ayvalik Temmuz Pedisel 126 2,609.10°
Ayvalik Kasim Pedisel 130 2,044.10°

4.15 Dizileme i¢in Belirlenen Ornek Miktarlar:
Sekans titrasyonu sonucu belirlenen, dizileme i¢in kullanilacak o6rnek miktar

zenginlestrime islemi sonucu olusan 10 degerlikli kiitiiphanelerden alinarak

belirlenmistir ve zenginlesme yiizdesi Cizelge 4.15.1°de verilmistir.
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Cizelge 4.15.1 Dizileme i¢in belirlenen 6rnek miktarlar

DIiZILEMEDE
ORNEGIN ADI ZENGINLESME YUZDESI KULLANILAN
DEGER (ul)
Ayvalik Temmuz Pedisel 12,6 130,32
Ayvalik Kasim Pedisel 10,2 166,34

4.16 Dizileme Sonuclar:

454 GS FLX+ ile yapilan transkriptom dizileme calismasi 24 saat silirmiistiir ve

cihazdan sonuglar kullanilabilmesi i¢in sff dosyasi seklinde alinmistir

4.16.1 Okuma sonuglari

Dizileme i¢in yaklagik iki milyon boncuk pleyt iizerine yiiklenmistir ve dizileme
primeriyle sabitlenen tek sarmalli kalip DNA {izerine ardisik olarak akan A, C, G, T
niikleotitlerinin kalip DNA dizisine tamamlayict olmast durumunda ortamda bir 151k
olugmaktadir. Bu 15181 yaratan kemiliiminesan sinyalinin hangi niikleotidin baglanmasi
sirasinda olustugu tespit edilerek ortaya ¢ikan CCD kamera tarafindan kaydedilmektedir
ve bilgisayar program yardimiyla dizi verilerine (flogram) dontistliriilmektedir. Sekil

4.16.1.1 de orneklere ait elde edilen 151ma goriintiisii bulunmaktadir.
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Sekil 4.16. 2 Temmuz (1) ve Kasim pedisel (2) 6rneklerine ait kemiliiminesan sinyalller

Her iki dokuya ait okuma sonuglart Cizelge 4.16.1.1°de belirtildigi gibidir.

Cizelge 4.16.1.1 Dizileme sonuglar1

Yiiklenen Filtreden

Ornesin Toplam Okunan Toolam Gecen Ortalama N50
g Okuma Toplam Baz P Toplam Okuma N
Ad1 Boncuk .| Degeri
Sayisi Sayisi S Okuma Uzunlugu
ayis1
Sayisi

Temmuz 96.614 | 30.648.620 | 175.677 167.213 317 428
Pedisel
Kasim 68.119 28.649.387 | 132.824 121.183 421 540
Pedisel

Temmuz ve Kasim Pedisel dokusuna ait okumalarin uzunluk dagilimlar sekil 4.16.2 de

verilmistir.
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Sekil 4.16. 3 Roche 454 FLX+ cihazi ile dizilenen Temmuz ve Kasim Pedisel dokusuna
ait okumalarin uzunluk dagilimi

4.16.2 Okumalarin birlestirilmesi

Dizileme ¢alismasi sonucu olusan okuma pargalarinin GS de nova Assembler

programinda birlestirme sonuclar1 Cizelge 4.16.2.1 de verilmistir.

Cizelge 4.16.2.1 Okunan parcalarin GS de nova Assembler programinda birlestirme

sonuglari
Degerlendirilen De novo assemble De novo assemble De novo toplam
Sonuclar Temmuz Pedisel Kasim Pedisel degerlendirme

Hizalanan toplam 94.894 (% 98,22) 66.676 (%97,88) 160.230 (%97,27)
okuma say1si
Hizalanan toplam baz 30.027.401 27.960.604 (%97,65) 57.275.293 (%96,64)
sayi1st (%98,03)
Okuma hatasi %1,16 (347.963) %1,11 (310.969) %1,24 (711.805)

Birlestirilen okuma
sayisi

92.323 (%095,56)

64.519 (%94,72)

144.067 (%87,46)

Pargalarin sayisi

2.571 (%2,66)

2.157 (%3,17)

16.163 (%9.81)

Tekil okumalarin sayisi

1.081 (%1,12)

614 (%0,90)

1.661 (%1,01)

Izogruplarin sayis1

25

28

45
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Izotiglerin say1si 26 33 49
Izotiglerin ortalama 773 776 671
uzunlugu

N50 Izotig uzunlugu 1.514 1.049 1.096
En biiyiik izotig 3.032 2.770 2.810
uzunlugu

Biiyiik kontiglerin sayis1 | 14 22 29
Biiyiik kontiglerin baz 17.698 22.097 27.355
sayis1

Ortalama kontig 1.264 1.004 943
uzunlugu

N50 kontig uzunlugu 1.725 1.101 1.057
Biiyiik kontig uzunlugu | 3.032 2.770 2.810
Toplam Kontig say1si 131 154 841
Toplam baz sayist 28.327 35.085 56.939

4.16.3 Okumalarin GS Mapper programi ile birlestirilmesi

Elde edilen okumalar Uluslararast Genom Konsorsiyumu Kapsaminda 4x derinliginde

genom dizilemesi yapilan Ayvalik (O. europea L. cv. Ayvalik) bitkisinin kendi genomu

tizerine GS Mapper programi kullanilarak birlestirilmistir. Haritalama i¢in kullanilan

referans genomun bilgileri Cizelge 4.16.3.1 de verilmistir.

Cizelge 4.16.3.1 Haritalama i¢in kullanilan referans genomun bilgileri

Degerler Ayvalik Genomu
Toplam dizi sayis1 634.394
Toplam baz sayisi 566.130.699

Haritalama sonucu birlestirilen okuma sonuglar1 Cizelge 4.16.3.2° de verilmistir.
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Cizelge 4.16.3.2 Haritalama sonucu olusan birlestirme degerleri

Haritalandirma ile
Degerlendirilen Haritalandirma Haritalandirma birlestirilen
Sonugclar sonucu birlestirilen | sonucu birlestirilen | 6rneklerin toplam
Temmuz Pedisel Kasim Pedisel degerlendirmesi
Haritalandirilmig okuma | 96.373 (%99,75) 67.889 (%99,66) 164.262 (%99,71)
sayis1
Haritalandirilmis baz 28.796.139 25.868.094 (%90,34) | 54.669.229 (%92,25)
sayi1st (%94,01)
Okuma hatasi %5,50 (1.584.430) %6,63 (1.714.298) %6,05 (3.308.276)
Tamamuiyla 61.198 (%63,34) 30.176 (44,30) 91.411 (%55,49)
haritalandirma
Parcali olarak 18.850 (%19,51) 17.402 (%25,55) 36.215 (%21,98)
haritalandirilanlar
Haritalama olmayanlar | 100 (%0,10) 103 (%0,15) 203 (%0,12)
Biiyiik kontig sayis1 94 85 127
Biiyiik kontiglerin baz 68.981 60.230 89.167
sayisl
Ortalama kontig 733 708 702
uzunlugu
N50 Kontig uzunlugu 704 682 658
En biiyiik kontig 2.956 1.946 2.956
uzunlugu
kontiglerin sayist 854 501 1161
Bazlarin sayis1 251.467 163.653 337.840
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4.17 Biyoinformatik analiz sonuglari

Ubuntu BIYOLINUX 8 yaziliminda bulunan blast analizleri sonucu Temmuz ve Kasim

pedisel dokularinda ifade edilen genlerin karakterizasyonu belirlenmistir.

4.17.1 Temmuz ve Kasim Kkiitiiphanelerinde ortak ifade edilen genler

Temmuz ve kasim kiitiiphanelerinde ifade edilen genlerin sayisi ayr1 ayri her bir
kiitiiphaneye ait toplam gen sayisina bdliinerek, o kiitiiphaneye ait okuma yiizdeleri
belirlenmistir. Belirlenen bu genlerin temmuz pedisel dokusunda ifade edilen yiizdesi
kasim kiitiiphanesinde ifade edilen yiizdeye oranlanarak o genin Temmuz pedisel
dokusundaki kat artist bulunmustur. Ayni sekilde ortak ifade edildigi diisiiniilen bu
genlerin Kasim pedisel dokusundaki ifade yiizdesi, temmuz pedisel dokusundaki ifade
yiizdesine oranlanarak o genin kasim pedisel dokusundaki kat artigi bulunmustur.
Cizelge 4.17.1.1 de bu genler ve her iki kiitliphanenin diger kiitiiphaneye kiyasla kat

olarak artiglar1 verilmistir.

Cizelge 4.17.1.1 Temmuz ve Kasim pedisel dokularinda ortak ifade edilen genler ve bu
dokularin birbirine kiyasla belirlenen kat artislar

ORTAK GENLER Temmuz / Kasim Kasim / Temmuz
ribulose-1,5-bisph (rbcL) 4,5 0,2
psbA 1,5 0,7
atpl 0,9 1,1
atpA 1,2 0,9
cytochrome C 3,2 0,3
coxl 14 0,7
nad5 1,0 1,0
psbC 1,4 0,7
psbE 1,3 0,8
atpB 93,9 0,0
psbD 2,7 0,4
atpH 0,3 3,0
nad2 15 0,7
nad6 0,7 1,4
psaB 0,9 1,2
lyrata 0,9 1,1
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chlorophyll a-b binding protein 1,9 0,5
nadl 15,2 0,1
petB 15 0,6
petD 1,3 0,8
PsaA-psbB 2,0 0,5
ATP synthase alpha 0,4 2,3
photosystem 11 protein D1 gene, 1,5 0,7
matR 1,3 0,8
Drought-stressed leaves 2,6 0,4
atp9 0,3 4,0
NADH-ubiquinone oxidoreductase chain 1,1 0,9
QB protein 1.4 0,7
thylakoid membrane protein 1,3 0,8
senescence-associated protein gene 0,5 1,8
mt67326 2,2 0,5
ccmC 0,2 4,9
homing endonuclease 1,0 1,0
cytochrome P450 like_TBP, 0,8 1,3
AOMI 1 0,9 1,1
ATPase synthase subunit 1 1,0 1,0
F1-ATPase alpha-subunit 1,7 0,6
ATP synthase subunit b 0,4 2,3
geranyl diphosphate synthase small subunit 0,7 15
Histone H2A 0,3 3,0
qpt2 2,7 0,4
sdh3 0,1 6,8
TAR1-like 0,3 3,5
ACR toxin-sensitivity inducing 1,3 0,8
ATP synthase subunit beta 0,7 15
CCMP1545 predicted protein 0,4 2,3
cysteine proteinase 0,1 7,5
ftrbpot gene 0,7 1,5
NADH-ubiquinone/plastoquinone 0,7 1,5
nucleoside diphosphate kinase 2 0,7 1,5
photosystem | P700 chlorophyll A apoprotein | 0,7 1,5
A2 mRNA,

metallothionein-like protein 0,0 0
nicotinate-nucleotide pyrophosphorylase 0,0 0
TIP2-1 0,0 0
Transport protein Sec24-like At4g32640 0,0 0
hypothetical protein 1,1 0,9
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4.17.2 Temmuz pedisel dokusunda farkh ifade edilen genler

Temmuz pedisel dokusunda farkli ifade edilen kontigler belirlenmistir. Bunun igin
Kasim okumalarinda haritalandirilarak olusturulan kontigler ubuntu BI'YOLINUX 8
versiyonunda bulunan makeblastdbblast programi ile veritabanina donistiiriilmiis,
Temmuz okumalarindan haritalandirma sonucu olusturulan kontigler bu veritabani
tizerine e-value -10 parametresine gore blastn yapilmistir. Benzerlik gésteren kontigler
toplam Temmuz pedisel dokusuna ait kontiglerden Windows Microsoft Access
veritabani kullanilarak ¢ikartilmig, boylece Temmuz da farkli ifade olunan genlere ait
kontigler belirlenmistir. Bu kontigler tekrar NCBI’dan
(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/) indirilen ve ubuntu BIOLINUX 8
versiyonunda bulunan makeblastdb programi yardimiyla veritabani formatina
dondstiiriilen tiim niikleotit (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) bilgisi iizerine blastlanmuistir.
Olusan sonu¢ dosyasinda NCBI da bulunan genlerle benzerlik gdsteren genlerin GI
numaralar1  internette NCBI’da  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez
bulunan ¢oklu arama motoru yardimiyla taranmis ve kimlikleri belirlenmistir. Daha
sonra belirlenen her bir gen ayr1 ayr1 her iki kiitiiphaneye ait gen bilgisini iceren exel
dosyasinda saydirilmis ve kiitiiphanelerin toplam gen sayisina boliinerek, 0 gene ait
ifade yiizdesi ortaya konulmustur. Her bir gene ait ifade yiizdesi kiitiiphaneler i¢inde
oranlanarak (ayni genin Temmuz pedisel dokusunda ifade yiizdesi Kasimda ifade edilen
ylizdesine oranlanmig, Kasim’da ifade edilen yiizdesi ise Temmuz’daki ifade yiizdesine
oranlanmig) kiitiiphaneler arasinda ifade edilen genlerin kat farki belirlenmistir. Cizelge

4.17.2.1°de bu genler ve her iki kiitiiphaneye ait ifade sayis1 ve kat fark: verilmistir.

Cizelge 4.17.2.1 Temmuz pedisel dokusunda farkli ifade edilen genler

GEN ADI % temmuz | %o kasim | Temmuz /| Kasm /
Kasim Temmuz

26S 18,390 0,022 0,7 15

Ribosomal RNA 4,416 0,005 0,1 13,0

nad 4,364 0,005 13 0,8

rRNA 3,840 0,005 0,7 14

intergenic spacer 3,617 0,004 1,6 0,6

t RNA 3,600 0,004 13 0,8

rbcL 2,484 0,003 4.8 0,2
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COoX 1,524 0,002 1,8 0,6
atpl 0,767 0,001 0,9 1,1
ATPase 0,684 0,001 1,2 0,8
psbB 0,680 0,001 23,6 0,0
nad5 0,611 0,001 1,0 1,0
actin 0,562 0,001 1,6 0,6
psbH 0,524 0,001 54,5 0,0
RpoB/ RpoC1 0,512 0,001 38,7 0,0
nad4 0,442 0,001 16,7 0,1
pshC 0,407 0,000 1,4 0,7
hypothetical protein 0,348 0,000 1,1 0,9
RNA polymerase 0,337 0,000 31,1 0,0
psbD 0,317 0,000 2,7 0,4
nad2 0,228 0,000 15 0,7
atp6 0,220 0,000 20,4 0,0
ccmB 0,209 0,000 174,3 0,0
chloroplast photosystem | P700 apoprotein A2 | 0,209 0,000 0,9 1,2
/ psaB

ndhD 0,208 0,000 0 0,0
microsatellite 0,200 0,000 0,7 14
tubulin 0,184 0,000 21,9 0,0
PsaA 0,180 0,000 3,4 0,3
psaA 0,180 0,000 3,4 0,3
unknown 0,155 0,000 1,2 0,8
orf 0,150 0,000 1,8 0,5
nad9 0,140 0,000 14,6 0,1
ubiquitin 0,138 0,000 0,4 2,8
chloropyll a/b binding 0,115 0,000 1,8 0,6
psbK 0,103 0,000 8,6 0,1
heat shock protein 0,084 0,000 0 0,0
chlorophyll a-b binding protein 0,082 0,000 19 0,5
p1p/ plasma membrane intrinsic protein 0,080 0,000 13,3 0,1
nadl 0,073 0,000 15,2 0,1
polyubiquitin 0,072 0,000 0,4 2,8
aquaporin 0,068 0,000 94 0,1
atp8 0,058 0,000 2,8 0,4
maturase 0,053 0,000 22,2 0,0
mttB 0,049 0,000 40,4 0,0
Transport membrane protein 0,045 0,000 37,1 0,0
14-3-3 protein mMRNA 0,038 0,000 31,8 0,0
nad7 0,035 0,000 29,2 0,0
tubulin beta chain 0,029 0,000 0 0,0
trans-cinnamate 4-monooxygenase 0,025 0,000 0 0,0
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translation factor 0,025 0,000 2,7 0,4
NADH-ubiquinone oxidoreductase 0,025 0,000 1,3 0,8
translation factor SUI 1 0,023 0,000 2,4 0,4
translation factor SUI1 homolog 0,021 0,000 2,2 0,4
acyl 0,021 0,000 0 0,0
adenylate kinase 0,021 0,000 0 0,0
beta amylase gene 0,018 0,000 0 0,0
DEAD-box ATP-dependent RNA helicase 0,018 0,000 0 0,0
tubulin beta-2 0,018 0,000 0 0,0
palmitoyl-acyl carrier protein thioesterase 0,018 0,000 0 0,0
c4h / cinnamate 4-hydroxylase 0,017 0,000 0 0,0
mitochondrial nad4 0,017 0,000 0 0,0
elongation factor 0,016 0,000 0 0,0
glutamine synthetase 0,016 0,000 0 0,0
drought stressed 0,015 0,000 0 0,0
amylase 0,015 0,000 0 0,0
clathrin heavy chain 0,014 0,000 0 0,0
ethylene insensitive 3 0,014 0,000 0 0,0
actin 0,013 0,000 0 0,0
Oxygen-evolving 0,013 0,000 0 0,0
transport protein Sec61 subunit alpha 0,011 0,000 0 0,0
cyclin-dependent kinase 0,010 0,000 0 0,0
leucine-rich repeat receptor-like protein kinase | 0,010 0,000 0 0,0
processing enzyme 0,010 0,000 0 0,0
auxin efflux carrier component 0,010 0,000 0 0,0
F-box/LRR-repeat 0,010 0,000 0 0,0
beta tubulin 0,009 0,000 0 0,0
ATP-dependent zinc metalloprotease FTSH 0,008 0,000 0 0,0
DAl-related 1-like 0,008 0,000 0 0,0
GDP-L-galactose phosphorylase 0,008 0,000 0 0,0
protein DA1-related 1-like 0,008 0,000 0 0,0
sugar phosphate/phosphate translocator 0,008 0,000 0 0,0
vacuolar processing enzyme 0,008 0,000 0 0,0
GS 0,007 0,000 0 0,0
auxin-induced protein 0,007 0,000 0 0,0
phosphatase 0,007 0,000 0,5 1,8
aldo-keto reductase / AKR 0,006 0,000 0 0,0
beta tubulin 0,006 0,000 0 0,0
fructose-bisphosphate aldolase 0,006 0,000 0,4 2,3
ornithine carbamoyltransferase 0,006 0,000 0 0,0
topless-related protein 3 0,006 0,000 0 0,0
translation initiation factor 0,006 0,000 1,8 0,6
tyrosine  3-monooxygenase/tryptophan  5- | 0,006 0,000 0 0,0
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monooxXygenase activation protein

beta-glucosidase 0,006 0,000 0 0,0
beta-glucosidase 0,006 0,000 0 0,0
psbO 0,006 0,000 0 0,0
triose phosphate/phosphate translocator 0,006 0,000 0 0,0
mtt2 0,005 0,000 0 0,0
hydroxymethylbutenyl diphosphate reductase/ | 0,005 0,000 0 0,0
HDR

hydroxymethylglutaryl-CoA synthase 0,005 0,000 0 0,0
pin 0,005 0,000 4,0 0,3
oxygen-evolving complex 0,004 0,000 0 0,0
AadA (aadA) and aprotinin precursor 0,004 0,000 0 0,0
adenine nucleotide transporter ADNT1 0,004 0,000 0 0,0
ATP-citrate synthase alpha chain 0,004 0,000 0 0,0
helicase senataxin 0,004 0,000 0 0,0
peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 0,004 0,000 0 0,0
acyl-acylcarrier protein thioesterase B 0,003 0,000 0 0,0
glycosyl hydrolase 0,003 0,000 0 0,0
bromo adjacent homology domain-containing | 0,003 0,000 0 0,0
1 protein

cinnamic acid 4-hydroxylase 0,003 0,000 0 0,0
EIL 0,003 0,000 0 0,0
EIN3-like family protein 0,003 0,000 0 0,0
eukaryotic initiation factor 4A-15-like 0,003 0,000 0 0,0
translation initiation factor 3 subunit C-like 0,003 0,000 0 0,0
glucan endo-1,3-beta-glucosidase 5 0,003 0,000 0 0,0
LRR receptor-like serine/threonine-protein | 0,003 0,000 0 0,0
kinase

MIP 0,003 0,000 0 0,0
photosystem Il D2 protein-like 0,003 0,000 0 0,0
V-type proton ATPase 0,003 0,000 0,2 5,7
Villin-4 0,003 0,000 0 0,0
3-hydroxy-3-methylglutaryl ~ coenzyme A | 0,002 0,000 0 0,0
reductase

abc type heme transporter subunit 0,002 0,000 2,0 0,5
alcohol dehydrogenase 0,002 0,000 0 0,0
bifunctional dTDP-4-dehydrorhamnose 3,5- | 0,002 0,000 0 0,0
epimerase/dTDP-4-dehydrorhamnose

reductase

ccmFC 0,002 0,000 0 0,0
cyclophilin/ cyp 0,002 0,000 0 0,0
dTDP-4-dehydrorhamnose 3,5- | 0,002 0,000 0 0,0
epimerase/dT DP-4-dehydrorhamnose

reductase

formamidase 0,002 0,000 0 0,0
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histidinol-phosphate aminotransferase 0,002 0,000 0 0,0
methionine gamma-lyase 0,002 0,000 0 0,0
peroxisomal (S)-2-hydroxy-acid oxidase 0,002 0,000 0 0,0
phosphomevalonate kinase 0,002 0,000 0 0,0
polypeptide of oxygen-evolving complex 0,002 0,000 0 0,0
SFEN/ stratifin 0,002 0,000 0 0,0
stress-associated protein 0,002 0,000 0 0,0
telomere repeat-binding protein 3-like 0,002 0,000 0 0,0
beta amylase gene 0,002 0,000 0 0,0
2-hydroxyisoflavanone dehydratase-like 0,002 0,000 0 0,0
ABC transporter B family member 5-like 0,002 0,000 0 0,0
ABC transporter CchB 0,002 0,000 0 0,0
ALDH1 0,002 0,000 0 0,0
aldose reductase 0,002 0,000 0 0,0
amino acid permease 3-like 0,002 0,000 0 0,0
aminopeptidase M1 0,002 0,000 0 0,0
argonaute 0,002 0,000 0 0,0
CDPK-related kinase 5 0,002 0,000 0 0,0
class Il aaRS and biotin synthetases | 0,002 0,000 0 0,0
superfamily protein

cysteine protease 0,002 0,000 0 0,0
DNA damage response protein WSS1-like 0,002 0,000 0 0,0
ethylene-responsive transcription factor 0,002 0,000 0 0,0
eukaryotic initiation factor 4A-9-like 0,002 0,000 0 0,0
eukaryotic initiation factor 4A-8-like 0,002 0,000 0 0,0
translation elongation factor 1B alpha-subunit | 0,002 0,000 0 0,0
extended synaptotagmin 0,002 0,000 0 0,0
GF14D 0,002 0,000 0 0,0
glutamine synthetase leaf isozyme 0,002 0,000 0 0,0
glutamine synthetase nodule isozyme-like 0,002 0,000 0 0,0
GO0Ss2 0,002 0,000 0 0,0
HMBPPR/ 4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl | 0,002 0,000 0 0,0
diphosphate reductase

HMG CoA reductase 0,002 0,000 0 0,0
inorganic phosphate transporter 1-9 0,002 0,000 0 0,0
L-ascorbate peroxidase 6 0,002 0,000 0 0,0
light harvesting protein 1 0,002 0,000 0 0,0
glycosyl hydrolase family 9 protein 0,002 0,000 0 0,0
Malate dehydrogenase 0,002 0,000 0 0,0
manganese stabilizing protein 0,002 0,000 0 0,0
Methyl esterase 0,002 0,000 0 0,0
mitotic checkpoint protein BUB3.1 0,002 0,000 0 0,0
O-succinylhomoserine sulfhydrylase 0,002 0,000 0 0,0
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pyridoxal biosynthesis protein PDX1 0,002 0,000 0 0,0
receptor-like protein kinase FERONIA 0,002 0,000 0 0,0
salicylic acid-binding protein 0,002 0,000 0 0,0
Sec-independent protein translocase protein 0,002 0,000 0 0,0
SKP1-like protein 0,002 0,000 0 0,0
sugar transporter family protein 0,002 0,000 0 0,0
thiol protease aleurain-like 0,002 0,000 0 0,0
transcription factor TCP20-like 0,002 0,000 0 0,0
elF4A 0,001 0,000 0 0,0
10-hydroxygeraniol oxidoreductase 0,001 0,000 0 0,0
ACP thioesterase preprotein 0,001 0,000 0 0,0
acetyl-CoA carboxylase beta-CT subunit gene | 0,001 0,000 0 0,0
acyl ACP-thioesterase 0,001 0,000 0 0,0
acyl-ACP thioesterase B 0,001 0,000 0 0,0
alanine and asparagine-rich protein-like 0,001 0,000 0 0,0
Alpha-1,4 glucan phosphorylase L-2 isozyme | 0,001 0,000 0 0,0
alpha-mannosidase 2x 0,001 0,000 0 0,0
amino acid permease 4 0,001 0,000 0 0,0
ankyrin repeat and protein kinase domain- | 0,001 0,000 0 0,0
containing protein 1-like

ATP-citrate lyase 0,001 0,000 0 0,0
auxin efflux facilitator SIPIN1 0,001 0,000 0 0,0
auxin resistant 0,001 0,000 0 0,0
Bmh2-like protein 0,001 0,000 0 0,0
C2 domain-containing family protein 0,001 0,000 0 0,0
carboxylesterase 0,001 0,000 0 0,0
chloroplast oxygen-evolving enhancer protein | 0,001 0,000 0 0,0
1 precursor

cinnamoyl-CoA reductase 1-like 0,001 0,000 0 0,0
coronatine insensitive 0,001 0,000 0 0,0
cytosolic glutamine synthetase 0,001 0,000 0 0,0
diaphanous homolog 1-like 0,001 0,000 0 0,0
disease resistance RPP13-like protein 1-like 0,001 0,000 0 0,0
DNA damage checkpoint protein rad24 0,001 0,000 0 0,0
EaPIP1,1 gen 0,001 0,000 0 0,0
ecdysoneless homolog 0,001 0,000 0 0,0
elF4A 0,001 0,000 0 0,0
Endoglucanase 0,001 0,000 0 0,0
enhancer of mMRNA-decapping protein 4-like 0,001 0,000 0 0,0
ethylene-responsive transcription factor | 0,001 0,000 0 0,0
ERF098-like

ferredoxin, root R-B1-like 0,001 0,000 0 0,0
Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase 0,001 0,000 0 0,0
G-type lectin S-receptor-like serine/threonine- | 0,001 0,000 0 0,0
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protein kinase

gamma-tubulin 0,001 0,000 0 10,6
GF14 protein (GRF) 0,001 0,000 0 0,0
Glucanase like protein 0,001 0,000 0 0,0
glycolate oxidase-like FMN-binding domain 0,001 0,000 0 0,0
glycosyl hydrolase 9B14 mRNA 0,001 0,000 0 0,0
GMP synthase 0,001 0,000 0 0,0
haloacid dehalogenase-like hydrolase domain- | 0,001 0,000 0 0,0
containing protein

helicase SEN1-like 0,001 0,000 0 0,0
HMGR1/ 3-hydroxy-3-methylglutaryl | 0,001 0,000 0 0,0
coenzyme A reductase

hydrophabic protein 0,001 0,000 0 0,0
initiation factor 4A-13 0,001 0,000 0 0,0
initiation factor SUI1 family protein 0,001 0,000 0 0,0
intrinsic protein 1B 0,001 0,000 0 0,0
Kar2 protein 0,001 0,000 0 0,0
kinase family protein 0,001 0,000 0 0
major pollen allergen Lol p 11-like 0,001 0,000 0 0,0
molybdate transporter 2 0,001 0,000 0 0,0
non-specific phospholipase C1-like 0,001 0,000 0 0,0
Nt14-3-3omegal gene for 14-3-3 protein 0,001 0,000 0 0,0
02 evolving complex 0,001 0,000 0 0,0
OSK35 gene for SnRK1b protein kinase, 0,001 0,000 0 0,0
palmitoyl/oleoyl specific acyl-acyl carrier | 0,001 0,000 0 0,0
protein thioesterase precursor

pectinesterase/pectinesterase inhibitor 20 0,001 0,000 0 0,0
peptide/nitrate transporter 0,001 0,000 0 0,0
Phosphatidylinositol 4-kinase type 2-beta 0,001 0,000 0 0,0
PIN1-like auxin 0,001 0,000 0 0,0
plastidic aldolase mRNA 0,001 0,000 0 0,0
proteasome subunit beta type-5-like 0,001 0,000 0 0,0
protein OBERON 4 0,001 0,000 0 0,0
PTR3 mRNA for pterocarpan reductase 0,001 0,000 0 0,0
puromycin-sensitive aminopeptidase-like 0,001 0,000 0 0,0
rac gtpase 0,001 0,000 0 0,0
rac-like GTP-binding protein 3-like 0,001 0,000 0 0,0
shaggy-related protein kinase eta-like 0,001 0,000 0 0,0
SoAcl 0,001 0,000 0 0,0
SPX domain-containing protein 0,001 0,000 0 0,0
stearoyl/oleoyl specific acyl-acyl carrier | 0,001 0,000 0 0,0
protein thioesterase precursor

td8ITM1 protein 0,001 0,000 0 0,0
tetraubiquitin 0,001 0,000 0,7 15
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thimet oligopeptidase-like 0,001 0,000 0 0,0
transcription factor bHLHG66 0,001 0,000 0 0,0
transcription factor HY5 0,001 0,000 0 0,0
transcription factor TCP14 0,001 0,000 0 0,0
Transport protein SFT2 0,001 0,000 0 0,0
V-type proton ATPase catalytic subunit A 0,001 0,000 0 0,0
wall-associated receptor kinase 2-like 0,001 0,000 0 0,0
water channel protein MipC mRNA 0,001 0,000 0 0,0
WRKY transcription factor 51-like 0,001 0,000 0 0,0
xyloglucan: xyloglucosyl transferase 0,001 0,000 0 0,0

4.17.3 Kasim pedisel dokusunda farkh ifade edilen genler

Kasim pedisel dokusunda farkli ifade edilen kontigler belirlenmistir. Bunun igin
Temmuz okumalarinda haritalandirilarak olusturulan kontigler ubuntu BIYOLINUX 8
versiyonunda bulunan makeblastdb programi ile veritabanina dondstiiriilmis, Kasim
okumalarindan haritalandirma sonucu olusturulan kontigler bu veritabani {izerine e-
value -10 parametresine gore blastn yapilmistir. Benzerlik gosteren kontigler, toplam
Kasim pedisel dokusuna ait kontiglerden Windows Microsoft Access veritabani
kullanilarak ¢ikartilmig, boylece Kasim pedisel dokusunda farkli ifade olunan genlere
ait kontigler belirlenmistir. Bu kontigler tekrar NCBI’dan
(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/db/FASTA/) indirilen ve ubuntu BIYOLINUX 8
versiyonunda bulunan blast programi yardimiyla veritabani1 formatina doniistiiriilen tim
niikleotit (nt.gz 25 07 2015 19:35:00) bilgisi iizerine blastlanmistir. Olusan sonug
dosyasinda NCBI da bulunan genlerle benzerlik gosteren genlerin GI numaralari
internette NCBI’da http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/batchentrez bulunan ¢oklu arama
motoru yardimiyla taranmis ve kimlikleri belirlenmistir. Daha sonra belirlenen her bir
gen ayr1 ayr1 her iki kiitiiphaneye ait gen bilgisini iceren exel dosyasinda saydirilmis ve
kiitiiphanelerin toplam gen sayisina boliinerek, o gene ait ifade ylizdesi ortaya
konulmustur. Her bir gene ait ifade yiizdesi kiitiiphaneler i¢inde oranlanarak (ayni genin
Temmuz pedisel dokusunda ifade yiizdesi Kasim’da ifade edilen yiizdesine oranlanmis,
Kasim’da ifade edilen yiizdesi ise Temmuz’daki ifade ylizdesine oranlanmis)
kiitiphaneler arasinda ifade edilen genlerin kat farki belirlenmistir. Cizelge 4.1.3.1°de

bu genler ve her iki kiitiiphaneye ait ifade sayis1 ve kat farki verilmistir.
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Cizelge 4.17.3. 1 Kasim pedisel dokusunda farkli ifade edilen genler

GEN ADI % kasim | % temmuz | Kasim/ Temmuz/
Temmuz Kasim
rRNA 5,247 0,004 1,4 0,7
nad 3,434 0,003 0,8 1,3
Trna 2,829 0,002 0,8 1,3
atp 2,298 0,002 1,1 0,9
COX 0,859 0,001 0,6 1,8
atpl 0,835 0,001 1,1 0,9
atpA 0,633 0,001 0,9 1,2
nad5 0,598 0,000 1,0 1,0
ATPase 0,579 0,000 0,8 1,2
Ubiquitin 0,389 0,000 2,8 0,4
atpF 0,360 0,000 32,3 0,0
hypothetical protein 0,317 0,000 0,9 1,1
atpl-atpH 0,255 0,000 1,5 0,7
psaB 0,244 0,000 1,2 0,9
nad2 0,156 0,000 0,7 15
ycf3 0,133 0,000 4,1 0,2
atp9 0,126 0,000 4,0 0,3
clp protease proteolytic 0,103 0,000 129,8 0,0
petA 0,088 0,000 0 0,0
MYB 0,062 0,000 7,8 0,1
ADP-ribosylation factor 0,047 0,000 0 0,0
sdh4 0,047 0,000 2,1 0,5
ccmC 0,047 0,000 4,9 0,2
allergen 0,043 0,000 27,2 0,0
cytochrome c biogenesis C 0,043 0,000 2,1 0,5
carboxykinase 0,040 0,000 0 0,0
glyceraldehyde-3-phosphate 0,040 0,000 0 0,0
dehydrogenase
phosphoenolpyruvate carboxykinase | 0,040 0,000 0 0,0
psaA-psbB 0,028 0,000 0,5 2,0
serine hydroxymethyltransferase 0,026 0,000 0 0,0
hypersensitive induced reaction /| 0,025 0,000 0 0,0
response
ABC transporter B family 0,023 0,000 14,3 0,1
sdh3 0,022 0,000 6,8 0,1
NADH-ubiquinone oxidoreductase | 0,019 0,000 0,8 1,3
inorganic pyrophosphatase 0,018 0,000 0 0,0
V-type proton ATPase 0,018 0,000 5,7 0,2
fructose bisphosphate aldolase 0,017 0,000 2,6 0,4
soluble inorganic pyrophosphatase 0,014 0,000 0 0,0
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beta-1,4-xylosyltransferase 0,012 0,000 0 0,0
metallothionein 0,012 0,000 5,0 0,2
severe drought-stressed leaves 0,010 0,000 0,5 2,1
translation factor SUI1 homolog 0,010 0,000 0,4 2,2
arginine decarboxylase 0,008 0,000 0 0,0
gamma-tubulin 0,008 0,000 10,6 0,1
isopentenyl pyrophosphate | 0,008 0,000 0 0,0
isomerase

aquaporin 0,007 0,000 0,1 9,4
H+-ATPase proteolipid 0,007 0,000 9,1 0,1
alpha-galactosidase 0,006 0,000 0 0,0
cysteine proteinase 0,006 0,000 7,5 0,1
glucuronosyltransferase 0,006 0,000 0 0,0
isopentenyl diphosphate isomerase 0,006 0,000 0 0,0
ABC transporter G family 0,005 0,000 0 0,0
Apocytochrome f 0,005 0,000 6,0 0,2
carnitine/acylcarnitine carrier-like 0,005 0,000 0 0,0
Hyaluronan / mRNA binding family | 0,005 0,000 0 0,0
isoform 1

mild drought-stressed leaves 0,005 0,000 0,3 3,6
mixed amyrin synthase 0,005 0,000 1,5 0,7
polyol transporter 5-like 0,005 0,000 0 0,0
thioredoxin-like 2 0,005 0,000 0 0,0
trehalase 0,005 0,000 0 0,0
adenosine triphosphatase 0,004 0,000 2,3 0,4
beta-amyrin 0,004 0,000 0 0,0
Calcium-dependent lipid-binding 0,004 0,000 0 0,0
FAS-associated factor 0,004 0,000 0 0,0
F-box protein SKIP16 0,004 0,000 0 0,0
glutaredoxin 0,004 0,000 0 0,0
pyrophosphate-energized  vacuolar | 0,004 0,000 0 0,0
membrane proton pump-like

sorbitol transporter 0,004 0,000 0 0,0
translation initiation factor 0,004 0,000 0,6 1,8
¢ subunit of V-type ATPase 0,002 0,000 0 0,0
chlorophyll a-b binding protein P4 0,002 0,000 0 0,0
cycloartenol Synthase 0,002 0,000 0 0,0
flavanone 3-hydroxylase 0,002 0,000 3,0 0,3
maturase 0,002 0,000 0,0 22,2
Melibiase family protein 0,002 0,000 0 0,0
S-acyltransferase 14 0,002 0,000 0 0,0
UBX domain-containing protein 0,002 0,000 0 0,0
vacuolar proton-inorganic | 0,002 0,000 0 0,0
pyrophosphatase
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abc type heme transporter 0,001 0,000 1,5 0,7
acyl-coenzyme A thioesterase 8 0,001 0,000 0 0,0
aspartic proteinase nepenthesin 0,001 0,000 0 0,0
B2 protein-like 0,001 0,000 0 0,0
Ca2+ antiporter cation exchange 0,001 0,000 0 0,0
cytosolic aldolase 0,001 0,000 0 0,0
cytosolic fructose-bisphosphate | 0,001 0,000 0 0,0
aldolase

deSl-like protein 0,001 0,000 0 0,0
disease resistance response protein | 0,001 0,000 0 0,0
206

H99 CAMK protein kinase mMRNA | 0,001 0,000 0 0,0
hydrolase 10-like 0,001 0,000 0 0,0
isopentenyl-diphosphate Delta- | 0,001 0,000 0 0,0
isomerase

naringenin,2-oxoglutarate 3- 10,001 0,000 0 0,0
dioxygenase-like

neutral ceramidase-like 0,001 0,000 0 0,0
ODORANT1-like 0,001 0,000 0 0,0
orosomucoid 1 0,001 0,000 0 0,0
P-glycoprotein 21 0,001 0,000 0 0,0
polyol transporter 1 0,001 0,000 0 0,0
purine permease 0,001 0,000 0 0,0
RAX2 0,001 0,000 0 0,0
RggB 0,001 0,000 0 0,0
RggC 0,001 0,000 0 0,0
succinate dehydrogenase | 0,001 0,000 0 0,0
cytochrome

thermoinhibition-associated THB-4 | 0,001 0,000 0 0,0
protein

transcription factor RAX1-like 0,001 0,000 0 0,0
transcriptional adapter ADA2b 0,001 0,000 0 0,0
vacuolar protein sorting-associated | 0,001 0,000 0 0,0
protein

vacuolar proton pyrophosphatase 0,001 0,000 0 0,0

4.17.4 RPKM sonucu

CLC Genomics Workbench yazilimi araciligiyla belirlenen ve sadece Temmuz

kiitiiphanesinde ifade degeri olan transkritler Cizelge 4.17.4.1 de verilmistir.
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Cizelge 4.17.4. 1 Sadece Temmuz kiitiiphanesinde ifade degeri olan transkriptlerin

RPKM degerleri
GEN ADI TEMMUZ | KASIM TEMMUZ/
RPKM RPKM KASIM
SONUCU SONUCU SONUCU
hypothetical protein 242,8779915 | 0 0
everse transcriptase 151,2899221 | O 0
reverse transcriptase, partial 126,3248795 | 0 0
hypothetical protein 101,9516087 | 0 0
pre-mRNA-processing factor 19 95,86157895 | 0 0
hypothetical protein 92,98161735 | 0 0
Gag-protease-integrase-RT-RNaseH 90,83738718 | 0 0
polyprotein
hypothetical protein 80,68795844 | 0 0
ORF V protein 71,0318585 |0 0
pentatricopeptide repeat-containing protein | 65,38646934 | 0 0
At5942310, mitochondrial-like isoform X2
MuDRA-like transposase 65,3535953 | 0 0
glycosyl transferase, group 1 63,9077193 |0 0
hypothetical protein 63,25464771 | 0 0
L-ribulokinase 63,16243977 | 0 0
putative polyprotein 62,16561504 | 0 0
hypothetical protein 61,0703787 |0 0
acetylcholine receptor subunit alpha-like 2, | 59,7922268 |0 0
partial
retrotransposon protein, putative, Tyl-copia | 58,87151316 | 0 0
subclass
pol polyprotein, partial 57,51694737 | 0 0
hypothetical protein 56,12620944 | 0 0
retrotransposon protein 54,84738441 | 0 0
late blight resistance protein R1-A-like 53,09979618 | 0 0
hypothetical protein 52,20413697 | 0 0
AMTR_s03469p00001530
beta-ketoacyl synthase family 49,35015226 | 0 0
protein,phosphopantetheine-containing
protein
CBL-interacting serine/threonine-protein 49,12634205 | 0 0
kinase 14
hypothetical protein 49,12634205 | 0 0
alpha-ketoglutarate-dependent dioxygenase | 46,99504738 | O 0
alkB homolog 7, mitochondrial isoform X1
hypothetical protein 45,70615368 | 0 0
hypothetical protein 45,22905395 | 0 0
hypothetical protein 44,85448622 | 0 0
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B3 domain-containing transcription factor 43,41626622 | 0 0
VRN1-like

lipoxygenase 1 43,11386436 | 0 0
type | RM modification enzyme 38,89536237 | 0 0
hypothetical protein 36,71985905 | 0 0
VHS domain-containing protein 36,28930794 | 0 0
At3916270-like

hypothetical protein AALP_AA3G280900 | 35,34211557 | O 0
protein TRANSPARENT TESTA 12 34,77482639 | 0 0
heavy metal-associated isoprenylated plant | 34,7469396 | O 0
protein 26-like

oligopeptide transporter 3-like 34,58975547 | 0 0
retroelement precursor 34,25251675 | 0 0
protein notum homolog 33,85112007 | O 0
hypothetical protein 33,3303336 |0 0
hypothetical protein 32,97521589 | 0 0
trigalactosyldiacylglycerol 2 31,35270165 | 0 0
pentatricopeptide repeat 30,68656777 | 0 0
hypothetical protein 30,42797309 | 0 0
hypothetical protein 30,41942831 | 0 0
pyrophosphate-energized membrane proton | 29,75922643 | 0 0
pump 3

lectin receptor kinase 28,96352519 | 0 0
cytochrome Cbb3 27,99059024 | 0 0
hypothetical protein 27,49329548 | 0 0
hypothetical retrotransposon 27,31994558 | 0 0
hypothetical protein 27,11478954 | 0 0
vacuolar protein sorting associated protein | 26,16511696 | 0 0
18 homolog

transcriptional adapter ADA2-like isoform | 25,88377162 | 0 0
X2

TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL | 25,69954548 | 0 0
3, chloroplastic isoform X1

mediator of RNA polymerase Il 25,45795164 | 0 0
transcription subunit 31

retrotransposon protein 25,33885011 | 0 0
Schistosoma curassoni genome assembly 24,42470895 | 0 0
S_curassoni_Dakar ,scaffold SCUD

hypothetical protein 24,15241565 | 0 0
aluminum-activated malate transporter 9- 23,19562831 | 0 0
like

RING-H2 finger protein ATL56-like 22,78098511 | 0 0
ARM REPEAT PROTEIN INTERACTING | 22,78098511 | 0 0
WITH ABF2-like

hypothetical protein 22,49710991 | 0 0
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retrotransposon protein 21,55693218 | 0 0
cytochrome P450 94C1-like 21,49277464 | 0 0
hypothetical protein 21,28164719 | 0 0
hypothetical protein 20,81144749 | 0 0
zinc finger MY M-type protein 1 20,3999217 |0 0
antennal esterase CXE9 20,36157598 | 0 0
topless-related protein 1-like 20,04136618 | 0 0
5-dehydro-2-deoxygluconokinase 19,91242357 | 0 0
anthranilate synthase alpha subunit 1, 18,81162099 | 0 0
chloroplastic-like

histone-arginine methyltransferase 1.3 18,78172245 | 0 0
retrotransposon protein 18,72490652 | 0 0
protein notum homolog 18,35992953 | 0 0
troponin C, skeletal muscle-like 18,25165699 | 0 0
hypothetical protein 18,15986324 | 0 0
DNA-directed RNA polymerase 11 subunit | 17,80173939 | 0 0
RPC2-like

retrotrnasposone 17,71440461 | O 0
glutamate receptor ionotropic, NMDA 2C 17,69993206 | 0 0
gag-pol polyprotein 17,44341131 | 0 0
malate dehydrogenase 17,3734698 |0 0
hypothetical protein 17,24897838 | 0 0
exocyst complex component EXO70A1-like | 17,18739932 | 0 0
putative late blight resistance protein 17,0320101 |0 0
homolog R1B-19, partial

hypothetical protein 16,56323918 | 0 0
hypothetical protein 16,50016515 | 0 0
AC transposase 16,33839883 | 0 0
pentatricopeptide repeat-containing protein | 16,01630126 | 0 0
At3g48250, chloroplastic [Sesamum

indicum]

G-type lectin S-receptor-like 15,56373336 | 0 0
serine/threonine-protein kinase

serine/threonine protein kinase 15,54140376 | O 0
hypothetical protein 15,54140376 | O 0
acetyltransferase 15,47479774 | 0 0
hypothetical protein 15,44170837 | O 0
NADH dehydrogenase subunit 7 15,27836167 | 0 0
protein notum homolog 15,26759467 | 0 0
hypothetical protein 15,16075356 | 0 0
dehydrogenase 15,09736365 | 0 0
predicted protein, partial [Hordeum vulgare | 14,69790831 | 0 0
subsp. vulgare]

hypothetical protein 14,56614759 | 0 0
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hypothetical protein 14,54007842 | 0 0
hypothetical transposable element-related 14,50114916 | O 0
protein,

polyadenylate-binding protein RBP47-like | 14,45277975 | O 0
isoform X2

hypothetical protein 13,89654704 | O 0
disease resistance protein RPS2-like 13,7118461 |0 0
probable ubiquitin-conjugating enzyme E2 | 13,65136537 | 0 0
23

elongation factor Tu 13,47308261 | 0 0
G-type lectin S-receptor-like 13,30756563 | 0 0
serine/threonine-protein kinase At4g27290

isoform X1

hypothetical protein 13,12217858 | 0 0
Gag-protease-integrase-RT-RNaseH 12,83454789 | 0 0
polyprotein

cation/calcium exchanger 4 12,4081998 |0 0
retrovirus-related Pol polyprotein from 12,21924244 | 0 0
transposon TNT 1-94

beta-amylase 8 12,02259536 | 0 0
hypothetical protein 11,98269737 | 0 0
profilin-2 11,76151837 | O 0
hypothetical protein 11,61647016 | O 0
ribosomal protein S10 11,61647016 | O 0
protein FAR-RED IMPAIRED RESPONSE | 11,49321848 | 0 0
1-like

galactose-1-phosphate uridylyltransferase 11,39049256 | 0 0
probable sulfate transporter 3.4 [ 11,37255477 | 0 0
L-amino-acid oxidase-like 11,30726349 | 0 0
hypothetical protein 11,07603111 | O 0
alanine--tRNA ligase 11,01969321 | O 0
heat stress transcription factor A-4a 10,96392553 | 0 0
UPF0481 protein At3g47200-like [ 10,59399357 | 0 0
DNAJ heat shock N-terminal domain- 10,54757393 | 0 0
containing protein

hypothetical protein 10,3214468 |0 0
Nucleus isoform 5 10,31162153 | 0 0
UDP-D-xylose:L-fucose alpha-1,3-D- 10,20957438 | 0 0
xylosyltransferase MGP4

putative squalene synthase 2 [ 10,1903654 |0 0
THYLAKOID FORMATION1, 10,11897097 | 0 0
chloroplastic [

protein FAR1-RELATED SEQUENCE 4, 9,81191886 |0 0
partial

gypsy/Ty-3 retroelement polyprotein 9,637329556 | 0 0
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glycine--tRNA ligase 2, 9,548134351 | 0 0
chloroplastic/mitochondrial isoform X2

sorting nexin carboxy-terminal protein 9,493740947 | 0 0
poly(rC)-binding protein 3 isoform X3 9,456445588 | 0 0
hypothetical protein 9,452319739 | 0 0
60S ribosomal protein L21-1-like 9,390861223 | 0 0
retrotransposon protein, putative, Tyl-copia | 9,330196745 | 0 0
subclass [Oryza sativa Japonica Group]

serine/threonine-protein kinase haspin 9,318157782 | 0 0
homolog

reverse transcriptase, partial 9,226881108 | 0 0
hypothetical protein 9,049589324 | 0 0
hypothetical protein 8,875344876 | 0 0
zinc finger MY M-type protein 1-like 8,792498718 | 0 0
hypothetical protein 8,686734901 | 0 0
putative phospholipid-transporting ATPase | 8,512658877 | 0 0
8

gag-pol polyprotein 8,41675091 |0 0
putative ER lumen protein-retaining 8,307023329 | 0 0
receptor C28H8.4

hypothetical protein 8,10805271 |0 0
hypothetical protein 8,015063575 | 0 0
hypothetical protein 7,821197416 | O 0
beta-1,3-galactosyltransferase 2 7,745697834 | 0 0
probable glutamate carboxypeptidase 2 7,636488136 | 0 0
isoform X2

30S ribosomal protein S3Ae 7,585685169 | 0 0
60S ribosomal protein L27-like 7,538175658 | 0 0
hypothetical protein 7,250574579 | 0 0
hypothetical protein 7,164258215 | 0 0
hypothetical protein 6,959433615 | 0 0
hypothetical protein 6,899591351 | 0 0
WD repeat-containing protein 44-like 6,730263076 | O 0
Retrovirus-related Pol polyprotein from 6,730263076 | 0 0
transposon TNT 1-94

zinc finger MY M-type protein 1-like 6,709419895 | 0 0
hypothetical protein 6,678396067 | O 0
E3 ubiquitin-protein ligase RING1-like 6,668118449 | 0 0
retrotransposon protein 6,647657822 | 0 0
gag-pol polyprotein 6,438251662 | 0 0
retrotransposon protein 6,403995519 | 0 0
hypothetical protein 6,275989815 | 0 0
hypothetical protein 6,024670979 | 0 0
armadillo repeat-containing protein 8 5,556480339 | 0 0
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isoform X2

RNA polymerase beta" subunit protein 5,522487087 | 0 0
(chloroplast

tunicamycin induced 1, partial 5,394600807 | 0 0
hypothetical protein 5,195375742 | 0 0
GDSL esterase/lipase At5062930 5,192885149 | 0 0
hypothetical protein 5,113220874 | 0 0
pentatricopeptide repeat-containing protein | 5,065400244 | 0 0
At1g52620

copia LTR rider 4,966693453 | 0 0
hypothetical protein 4,768812864 | 0 0
hypothetical protein 4,243823084 | 0 0
hypothetical protein 3,649101708 | 0 0
hypothetical protein 3,245650463 | 0 0
pentatricopeptide repeat-containing protein | 2,837181357 | 0 0
At5g14080-like

Sadece Kasim kiitliphanesinde ifade edilen transkriptlerin RPKM degerleri Cizelge

4.17.4.2 de verilmistir.

Cizelge 4.17.4. 2 Sadece Kasim kiitiiphanesinde ifade edilen transkriptlerin RPKM

degerleri
GEN ADI TEMMUZ RPKM | KASIM RPKM TEMMUZ/
SONUCU SONUCU KASIM
SONUCU
Tripeptidyl-peptidase 2-like 0 5,556061157 0
auxin response factor 0 7,805010239 0
mannan endo-1,4-beta-mannosidase 7 | 0 10,03355723 0
AraC family transcriptional regulator | 0 9,029415488 0
hypothetical protein 0 9,064922431 0
hypothetical protein 0 36,51094475 0
hypothetical protein 0 24,22711271 0
sterol 14-demethylase-like 0 49,78854804 0
guanine nucleotide-binding protein 0 25,15231614 0
subunit gamma 3-like
RT12237pl [Drosophila 0 25,24873794 0
melanogaster]
testis-expressed sequence 10 protein- | O 27,04058386 0
like
pyruvate dehydrogenase E1 0 30,1729028 0

component subunit alpha-3,
chloroplastic
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hypothetical protein 0 10,15958472 0
protein INVOLVED IN DENOVO2 |0 27,90810865 0
hypothetical protein 0 10,20455854 0
hypothetical protein 0 28,23282026 0
hypothetical protein 0 28,63614626 0
anthranilate synthase component | 0 28,58288623 0
hypothetical protein 0 10,37681645 0
hypothetical protein 0 29,29110259 0
contains similarity to reverse 0 29,99622348 0
transcriptase

Transcription termination factor 2 0 10,65746544 0
protein transport protein SEC23-like 0 31,17254596 0
ABC transporter B family member 15- | 0 31,62153325 0
like

hypothetical protein 0 65,30339303 0
serine/threonine protein phosphatase 0 32,76772955 0
BSL1 isoform 2

ankyrin repeat 0 32,81437401 0
GTPase-activating protein-binding 2- | 0 12,55219044 0
like

Gag-pol protein 0 103,8382781 0
ABC transporter G family member 14- | 0 34,69089201 0
like

retrotransposon protein 0 39,71076269 0
pol polyprotein, partial 0 39,67658819 0
hypothetical protein 0 40,72808788 0
auxin efflux carrier, partial 0 42,80798095 0
structural maintenance of 0 43,45353014 0
chromosomes protein 1

probable receptor-like protein kinase | 0 12,37696523 0
Atl1g67000

beta4 proteasome subunit 0 17,91149786 0
subtilisin-like protease SBT1.7 0 45,0236284 0
zinc finger CCCH domain-containing | O 132,4833203 0
protein 62

transport and Golgi organization 2 0 37,41211427 0
homolog

microtubule-associated protein 70-2- 0 12,49774884 0
like

F-box/FBD/LRR-repeat protein 0 46,5229016 0
At1916930-like

cytochrome P450 71D95-like 0 12,60710842 0
aluminum-activated malate transporter | 0 26,29266922 0
2-like

conserved oligomeric Golgi complex | 0 13,17262728 0
subunit 4

hypothetical protein 0 56,29327898 0
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putative copia-like polyprotein 0 58,95677172 0
copia-type polyprotein, putative 0 59,41262304 0
phototropin-2 0 27,6902075 0
hypothetical protein 0 61,47226064 0
gibberellin 2-beta-dioxygenase 2 0 62,98387361 0
Chaperone protein DnaK 0 68,40385086 0
pirin-like protein 0 15,16585378 0
phosphoinositide phospholipase C 2- | 0 75,72962464 0
like isoform X2

membrane protein 0 233,6361258 0
dCTP pyrophosphatase 1 0 15,68703487 0
Aldehyde dehydrogenase 22A1 -like 0 15,79992991 0
protein

kirola-like 0 15,99174314 0
cob(l)yrinic acid a,c-diamide 0 87,8175152 0
adenosyltransferase

lisH domain and HEAT repeat- 0 88,49173797 0
containing protein KIAA1468

homolog, partial

hypothetical protein 0 619,4421658 0
hypothetical protein 0 89,69687837 0
hypothetical protein 0 207,6765562 0
glutamate receptor 3.4-like isoform 0 111,0944469 0
X2

protein MEI2-like 4 isoform X2 0 17,54345338 0
hypothetical protein 0 18,11559744 0
protein trichome birefringence-like 43 | 0 18,99637226 0
GDSL esterase/lipase At5g55050-like | 0 19,04345125 0
switch-associated protein 70 0 19,10658744 0
dynamin-related protein 3A-like [ 0 19,34712358 0
polygalacturonase At1g48100 0 39,7449961 0
gag-pol polyprotein 0 20,70237785 0
diacylglycerol kinase 4 0 20,96598248 0
polyprotein 0 21,77808006 0
dnaJ homolog subfamily C GRV2 0 22,36981828 0
G-type lectin S-receptor-like 0 48,42877677 0

serine/threonine-protein kinase RLK1-
like,

Temmuz ve Kasim pedisel dokularinda ortak ifade edilen genlerin RPKM degerleri ve

Temmuz kiitliphanesinde ifade edilen gen ifadesinin Kasim kiitiiphanesinde ifade edilen

genlere orani Cizelge 4.17.4.3 de verilmistir.
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Cizelge 4.17.4. 3 Kasim ve Temmuz kiitiiphanelerinde ortak ifade edilen genler ve ifade
edilen transkriptlein Temmuz/Kasim orani

GEN ADI TEMMUZ KASIM TEMMUZ/
RPKM RPKM KASIM
SONUCU SONUCU SONUCU

hypothetical protein 17,9195342 133,4695485 | 7,448271093
DNA/RNA polymerases superfamily protein 3,289510605 14,00066671 | 4,25615491
Ribose-phosphate pyrophosphokinase 1 4,304533448 18,32076117 | 4,25615491
L-ascorbate oxidase 6,62529567 28,1982847 4,25615491
peroxisomal membrane family protein [ 24,45227635 78,05450702 | 3,192116183
rps-like protein (mitochondrion) 379,5705107 1118,430618 | 2,946568784
ARF guanine-nucleotide exchange factor GNL2 | 11,26024784 23,96267956 | 2,128077455
protein kinase APK1A, chloroplastic 11,37255477 2420167742 | 2,128077455
hypothetical protein 138,9753753 295,750363 2,128077455
acetyltransferase 19,53536235 41,57276419 | 2,128077455
serine/threonine-protein kinase CTR1 isoform 23,39602251 49,78854804 | 2,128077455
X2

prot[ein BCL9 homolog isoform X1 6,655826987 14,16411536 | 2,128077455
hypothetical protein 8,52941608 18,15125806 | 2,128077455
hypothetical protein 780,7738862 359,2534713 | -2,173323151
hypothetical protein 25,78621326 9,145843182 | -2,81944625
hypothetical protein 131,0365938 46,47600351 | -2,81944625
A retrotransposon gypsy-type, 684,9873707 231,6509822 | -2,956980213
spliceosomal protein 162,3454234 47,65291523 | -3,406830885
tubby-like F-box protein 5 246,5401632 65,58207039 | -3,759261666
hypothetical protein 4611,558352 511,1329876 | -9,022227999
ATP-dependent DNA helicase PIF1-like 1746,274405 116,1314748 | -15,03704667

4.17.5 Gen Atiflandirilmasi ve Fonksiyonel Simiflandirma sonucu

Temmuz ve Kasim pedisel dokularinda ifade edilen genlerin molekiiler fonksiyonu,

biyoyolojik siireci ve hiicrede katildig1 yap1 bileseni olmak tiizere ii¢ ayr1 kategoride GO

terimleri kullanilarak siniflandirmasi Blast2GO analizi ile yapilmistir. Bunun i¢in CLC

Genomics Workbench 7.0.4 yazilimindan yararlanilmistir.
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4.17.5.1. Kiitiiphaneleri olusturan transkriptlerin hiicresel bilesenler acisindan

degerlendirilmesi

Gen ontoloji sonucunda Temmuz pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin
olusturdugu hiicresel bilesenler Sekil 4.17.5.1.1 de verilmistir ve su sekilde
belirlenmistir; %27 hiicresel bilesen, %17 plastid, %11 protein kompleksi, %10
mitokondri, %10 tilakoid, %8 stoplazma, %4 ¢ekirdek, %4 ribozom, %3 plazma zari,
%2 hiicre duvari, %2 golgi kompleksi, %1 Endoplazmik retikulumdur.

Vakuol Hicre  Hijeresel Bilesenler
1% duvart Endoplazmik

2% __ Golgi kompleksi retikulum .
0 Hiicresel bilesen
2% 1%
27%

Cekirdek
4%

Plazma zar1
3%
Sitoplazma
8%
Ribozom __
4%

Tilakoid
10%

Plastid

Mitokondri 17%

10%

Protein kompleksi
11%

Sekil 4.17.5.1. 1 Temmuz pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin olusturdugu
hiicresel yapilar

Gen ontoloji sonucunda Kasim pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin olusturdugu
hiicresel bilesenler Sekil 4.17.5.2 de verilmistir ve su sekilde belirlenmistir; %32
hiicresel bilesen, %21 plastid, %13 mitokondri, %11 protein kompleksi, %6 tilakoid,
%6 ribozom, %4 Cekirdek, %3 Stoplazma, %2 Vakuol, %1 Golgi kompleksi, %1
kromozomdur.
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Vakuol
2%
Cekirdek Golgi kompleksi

3% 1% .

4% \ / / 1%
Ribozom

6% T~

Tilakoid ___
6%

Hiicresel Bilesenler
Sitoplazma Kromozom

Hiicresel bilesen
32%

Mitokondri

0,
13% Plastid

21%

Sekil 4.17.5.1. 2 Kasim pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin olusturdugu hiicresel
yapilar

4.17.5.2. Kiitiiphaneleri olusturan transkriptlerin molekiiler fonksiyonlari

acisindan degerlendirilmesi

Gen ontoloji sonucunda Temmuz pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin molekiiler
fonksiyonlart agisindan siniflandirilmast Sekil 4.17.5.2.1°de verilmistir ve oranlar su
sekilde belirlenmistir; %22 Metal iyon baglayici, %15 baglayici, %12 ATP baglayici,
%38 Oksidorediiktaz, %8 Elektron tasiyici, %8 Hidrolaz aktivitesi %7 Klorofil baglayici,
, %5 Katalitik aktivitesi, %5 Kinaz aktivitesi, %4 tasiyici, %3 Translasyon aktivitesi,

%3 Ribozom yapisal bilesenidir.
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Ribozom yapisal
bileseni
3%

Translasyon
aktivitesi
3%

Molekiiler fonksiyon

Kinaz aktivitesi
5%
Katalitik aktivitesi
5%
Klorofil
baglayict
7%

Tastyici
2% |

Hidrolaz
aktivitesi
8%

Elektron tastyict
8%

Oksidorediiktaz
8%

Sekil 4.17.5.2. 1 Temmuz pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin molekiiler
fonksiyonlar1 a¢isindan siniflandirilmasi

Gen ontoloji sonucunda Kasim pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin molekiiler
fonksiyonlar1 agisindan siniflandirilmasi Sekil 4.17.5.2.2°de verilmistir ve oranlar su
sekilde belirlenmistir; %31 Molekiiler fonksiyon, %17 Iyon baglayici, %16
Oksirediiktaz aktivitesi, %11 Niikleaz aktivitesi, %8 Baglayici, %7 Tasiyic, %3
Ribozom yap1 bileseni, %4 Lyaz aktivitesi, %3 Transferaz aktivitesidir.
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Liyaz aktivitesi

Molekiiler Fonksiyon

. 4%
Rlquom yapt Transferaz
bileseni aktivitesi
3%  Tastyict 3%

7%

Baglayici
8%

Sekil 4.17.5.2. 2 Kasim pedisel dokusunda bulunan transkriptlerin molekiiler
fonksiyonlar1 agisindan siniflandirilmasi

4.17.5.3. Kiitiiphaneleri olusturan transkriptlerin biyolojik islevleri acisindan

degerlendirilmesi

Gen ontoloji sonucunda Temmuz ayina ait pedisel dokusunda bulunan biyolojik islevde
bulunan transkriptlerin degerlendirmesi yapilmistir ve Sekil 4.17.5.3.1°’de verilmistir.
Sonuglar su sekilde belirlenmistir; %34 Hiicresel proses, %32 Metabolik proses, %14
Tek organizma proses, % 6 Lokalizasyon, %4 Uyarilara cevap, %3 Hiicresel bilesen,
%2 Biyolojik diizenleme, %2 Sinyal iletimi, %2 Gelisimsel siireg, %1 Biiyiime, %1

Multisellular oraganizma gelisimidir.
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Sekil 4.17.5.3. 1 Temmuz pedisel bulunan biyolojik islevde gorev alan transkriptlerin
dagilimi

Gen ontoloji sonucunda Kasim ayina ait pedisel dokusunda bulunan ve biyolojik islevde
gorevli transkriptlerin degerlendirmesi yapilmistir. Sekil 4.17.5.3.2°de bu transkriptlerin
siiflandirmasina ait dagilim verilmistir. Sonuglar su sekilde belirlenmistir; %32
biyoloijik islev, %14 hiicresel azot metabolizmasi, %9 Tasima, %9 Hiicresel ve yapisal
gelisim, %6 Metabolik proses, %6 Fotosentez, %4 Stres cevabi, %4 Protein
modifikasyon proses, %4 Translasyon, %2 Katabolik proses, %2 Yag metabolik proses,
%2 Kromozom organizasyonu, %1 Sinyal iletimi, %1 DNA metabolik proses, %1

Hiicre farklilagmasi, %1 Biiyiime, %1 Yaslanmadir.
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Sekil 4.17.5.3. 2 Kasim ayina ait pedisel dokusunda bulunan ve biyolojik islevde
gorevli transkriptlerin dagilimi

4.18 Gergek Zamanh PZR Analizi

4.18.1 Gergek zamanh PZR analizi icin belirlenen genler

Temmuz ve Kasim kiitiiphanelerinde farkli ifade edilen genlerden 10 tanesi secilmistir

ve Cizelge 4.18.1.1’de bu genlerin Temmuz ve Kasim Kkiitliphanelerindeki ifade

seviyeleri verilmistir.
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Cizelge 4.18.3.1 Primer tasarimi i¢in segilen genlerin Temmuz ve Kasim
kiitliphanelerindeki ifade seviyeleri
TEMMUZ KASIM TEMMUZ/ | KASIM/
GEN (IFADE (IFADE KASIM TEMMUZ
SAYISI) SAYISI)
beta tubulin 230 0 21,9 0,0
transport membrane 56 1 37,1 0,0
14-3-3 48 0 31,8
acyl (carrier protein) 26 0
ethylene intensive 3 17 0
atpF 14 300 0,0 32,3
clp protease proteolytic 1 86 0,0 129,8
ABC transporter B family 2 19 0,1 14,3
nadl 92 4 15,2 0,1
sdh3 4 18 0,1 6,8

Primer tasarimi icin segilen bu genlere ait dizi bilgisi, ilk olarak internette niikleotit
blast (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) programi kullanilarak aratilmistir. Boylece
hem dizinin istenilen gene ait olup olmadig1 bilgisi teyit edilmis hem de en ¢ok
benzerlik gosteren organizmaya ait genin dizisi alinarak, clustalw2 programi
yardimiyla, pedisel kiitiiphanelerinde ifade edilen genin dizi bilgisiyle en ¢ok benzerlik
gosteren  yerler
(http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/)

tasarlanmistir. Cizelge 4.18.2.1 de secilen genlerin ileri ve geri primer dizileri

belirlenmistir. Bu  benzerlik gosteren bolgelerden primer3

programi  yardimiyla  ortalama  primerler

verilmistir.

Cizelge 4.18.4.1 Secilen genlere ait tasarlanan ileri ve geri primer dizileri

GEN ILERIi PRIMER DiZiSi GERIi PRIMER DiZziSi

_ . (5°-3”) (5°-3”)
14-3-3 SINYAL GENI GAGGAATTGACGGTTGAGGA | CGGATCCGATGAGTTTGAGT
ABC TRANSPORTER B GTGGGAGGATTCGTGATTGC | CGTTCTGATGGAGCCAATTGT
ACYL (CARRIER PROTEIN) | AAAGAGACGAGGAGGTTGGC | TCAGCATTGCCATCATTCAGT
ATPF GCAAACAAGAGGTCCAAGGC | AAGCTGTAGAGGGTATCGCG
BETA TUBULIN TGCAACTCTCTCTGTTCACCA | TGGGAGTTGTGAGCTTGAGA
ETHYLENE INTENSIVE 3 ACAGGGAATGAGGAGTGGTG | CCTTGGCAGTCATCTTGTCC
NAD1 GGTTTGTGCCGTAGGTGTTG | TTCCACTTATCGATCCCGGC
CLP PROTEASE TCTGAAAGGAAGGGTGGCAA | ACAGTTCTCTATCTCGCGTGA
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SDH3 GGTAGTCCCGTAGCAGGTTT | GCCCCAAGAAGCATCAAACA

TRANS MEMBRANE ACGAACCCTCAGACGACCTA | CTCGGAGCAATCAGACCCAG

18S GTGACGGGTGACGGAGAATT | GACACTAATGCGCCCGGTAT

4.18.3 Tek zincirli cDNA olusturulmasi

Gergek zamnali PZR analizinin yapilabilmesi i¢in gerekli olan Fermentas First Strand
cDNA Synthesis Kit (Thermo Fisher Scientific) kullanilarak sentezletilen cDNA’larin
yar1 nicel analizi ve ¢alisma kosullarinin kontrolii i¢in 1/5, 1/10, 1/20 sulandirmalari su
ile yapilarak, housekeeping bir gen olan 18S Ribosomal RNA primeri ile BIO-RAD
T100 thermocycler cihazinda PZR’lar1 yapilmistir. PZR sonucu jelde yiiriitiilen
cDNA’larin goriintiisti Sekil 4.18.3.1° de verilmistir.

1 2 3 4 5 6 7 markér

Sekil 4.18.3.1 Sentezletilen cDNA’larin yar1 nicel analizi ve calisma kosullarinin
kontrolii i¢in 1/5, 1/10, 1/20 sulandirmalar1 su ile yapilarak,
housekeeping bir gen olan 18S Ribosomal RNA primeri ile yapilan
PZR gorintisii  (1- Temmuz pedisel 1/5 sulandirma, 2- Temmuz
pedisel 1/10 sulandirma, 3- Temmuz pedisel 1/20 sulandirma, 4-
Kasim pedisel 1/5 sulandirma, 5- Kasim pedisel 1/10 sulandirma, 6-
Kasim pedisel 1/20 sulandirma, 7 negatif kontrol, markor)

98




4.18.4 Primerlerin Calisma Kosullarinin Optimizasyonu

Her bir gen i¢gin tasarlanan primerlerin PZR kosullarinin en uygun ¢alisma sicakligini
belirlemek iizere PZR reaksiyonu kurulmustur. Olusan PZR firiinlerin lizerine 2ul
loading dye eklenmis, % 1,5 luk agaroz jel hazirlanmis ve elektroforeze 10 pl iiriin
yiiklenerek yiiriitiilmiislerdir ve olusan jel goriintiisii Sekil 4.18.4.1’de verilmistir.
Markor olarak 100 bg araliginda gen cetveli kullanilmigtir ve primerlerin bant verme

durumlarina gore baglanma sicakliklari belirlenmistir.

Markor 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 markér

Sekil 4.18.4. 2 Primerlerin 55C sicaklikta bant verme durumlar1 (Markér, 1- ATPF, 2-
Beta Tubulin, 3- Acyl, 4- Ethylene Intensive 3, 5- clp protease, 6- sdh3,
7- Transport Membrane, 8- Nadl, 9- 14 3 3, 10- ABC transporter B,
markor)

4.18.5 Gerg¢ek zamanh PZR

Secilen genlerin Temmuz ve Kasim pedisel dokularindaki ifade seviyeleri gergek
zamanli PZR ile belirlenmistir. Bu amag i¢in, olusturulan tek zincirli cDNA'lar,
gelistirilen primerler, SYBR Green [ Master (Roche) kullanilarak Roche
LightCycler®480 cihazinda ¢ogaltilmislardir.
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4.18.6 Sonuclarin Analizi

Sonuglar LightCycler ®480 Software yazilimi araciigi ile analiz edilmistir. PZR
sonucunda her bir 6rnek i¢in Ct (Cycle Treshold - Esik Dongii) degerleri elde edilmistir
ve Cizelge 4.18.6.1 de verilmistir.

Cizelge 4.18.6.2 Gergek zamnali PZR analizi sonucunda her bir 6rnek igin elde edilen

Ct degerleri

ORNEK ADI CP

Temmuz pedisel 18s 14.29
Temmuz pedisel 18s 14.50
Temmuz pedisel 18s 14.24
Kasim pedisel 18s 15.87
Kasim pedisel 18s 16.21
Kasim pedisel 18s 15.88
Temmuz pedisel transport membrane 24.98
Temmuz pedisel transport membrane 24.73
Temmuz pedisel transport membrane 24.68
Kasim pedisel transport membrane 26.53
Kasim pedisel transport membrane 26.55
Kasim pedisel transport membrane 26.76
Temmuz pedisel acyl 25.67
Temmuz pedisel acyl 25.75
Temmuz pedisel acyl 25.76
Kasim pedisel acyl 28.68
Kasim pedisel acyl 28.88
Kasim pedisel acyl 28.81
Temmuz pedisel clp protease 31.56
Temmuz pedisel clp protease 31.55
Temmuz pedisel clp protease 3151
Kasim pedisel clp protease 31.94
Kasim pedisel clp protease 32.69
Kasim pedisel clp protease 33.62
Temmuz pedisel sdh3 29.71
Temmuz pedisel sdh3 29.57
Temmuz pedisel sdh3 29.44
Kasim pedisel sdh3 31.17
Kasim pedisel sdh3 30.89
Kasim pedisel sdh3 31.31
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Temmuz pedisel nadl 22.83
Temmuz pedisel nadl 22.73
Temmuz pedisel nadl 22.80
Kasim pedisel nad1 24.31
Kasim pedisel nad1l 24.53
Kasim pedisel nad1l 24.51
Temmuz pedisel beta tubulin 26.32
Temmuz pedisel beta tubulin 26.22
Temmuz pedisel beta tubulin 25.87
Kasim pedisel beta tubulin 27.65
Kasim pedisel beta tubulin 27.60
Kasim pedisel beta tubulin 27.41
Temmuz pedisel ethylene intensive 3 28.32
Temmuz pedisel ethylene intensive 3 27.81
Temmuz pedisel ethylene intensive 3 28.34
Kasim pedisel ethylene intensive 3 31.95
Kasim pedisel ethylene intensive 3 31.56
Kasim pedisel ethylene intensive 3 31.62
Temmuz pedisel 14-3-3 protein 22.50
Temmuz pedisel 14-3-3 protein 22.46
Temmuz pedisel 14-3-3 protein 22.41
Kasim pedisel 14-3-3 protein 22.38
Kasim pedisel 14-3-3 protein 22.20
Kasim pedisel 14-3-3 protein 22.19
Temmuz pedisel ATPF 41.33
Temmuz pedisel ATPF 40.72
Temmuz pedisel ATPF 42.94
Kasim pedisel ATPF 41.96
Kasim pedisel ATPF 42.69
Kasim pedisel ATPF 44.34
Temmuz pedisel ABC trnasporter B

Temmuz pedisel ABC trnasporter B

Temmuz pedisel ABC trnasporter B 43.84
Kasim pedisel ABC trnasporter B 46.95
Kasim pedisel ABC trnasporter B 49.84
Kasim pedisel ABC trnasporter B 50.85
18s_negatif kontrol 29.54
Transport membrane negatif kontrol 42.21
acyl negatif kontrol 48.70
clp protease negatif kontrol

sdh3 negatif kontrol 41.67
nadl negatif kontrol 38.78
beta tubulin negatif kontrol 33.44
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ethylene intensive 3 negatif kontrol 45.84

14 3 3 negatif kontrol

ATPF negatif kontrol

ABC transporter B negatif kontrol 42.33

Her bir gene ait ifade degeri 18S geni ile normalize edilmistir. Ardindan, genlerin
anlatim diizeyleri 20P#"Pel@ €t ‘metodu (Livak and Schmittgen, 2001) kullanilarak

hesaplanmistir. Analiz sonuglarina gore genlerin ifade seviyelerini gdsteren grafikler
Sekil 4.18.6.1°de verilmistir.

TRANSPORT MEMBRANE ACYL
74 4,0
7.2 3,5
7,0 1 3.0 1
6,8 2,5 7
6,6 2,0 7
6,4 15 1
6,2 1,0
6,0 - 05 -
58 - T 0,0
Temmuz Pedisel Kasim Pedisel Temmuz Pedise! Kasim Pedisel
CLP PROTEASE SDH3
10,0 29
9,0 2,8
8,0
2,8
7,0
60 - 277
50 - 27
4,0 2,6
3,0

2,6 -
2,0

1,0 4
0,0

2,5

2,5
Temmuz Pedisel Kasim Pedisel Temmuz Pedisel Kasim Pedisel
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NAD1 BETA TUBULIN

29 34
29 33
2 32
29 - B
2,9 1 31
2,8 T 3,0
2,8 29
2,8 1 28
2,8
2,8 27
2,8 - 26
2,8 2,5
Temmuz Pedisel Kasim Pedise| Temmuz Pedisel Kasim Pedise!
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8,0 14,0
7,0 120
6,0 - 10,0
50 - 8,0
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Sekil 4.18.6. 1 Gergek zamanli PZR analiz sonuglarina gore genlerin ifade seviyelerini
gosteren grafikler
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5. TARTISMA VE SONUC

5.1 Roche 454 FLX+ ile Transkriptom Dizilenmesi

Zeytinde ham (Temmuz aymna ait) ve olgun (Kasim ayina ait) pedisel dokusunda
karsilagtirmali transkriptom analizi yapilmistir. Saflik ve biitiinliikk analizi ile
kalitesinden emin oldugumuz RNA larin, 454 FLX+ protokoliine uygun olarak
dizilemeye hazir hale getirilmesi i¢in 450- 1250 bg¢ uzunlukta parcalara ayrilmasi
saglanmigtir. Par¢alamanin olup olmadigi biyoanalizér (Agilent Bioanalyzer High
Sensitivity 2100) ile kontrol edilmis ve bulgular 4.4 ‘de verildigi lizre pargalamanin
istenilen uzunlukta gerceklestigi goriilmiistiir. Daha sonra pargalanan bu RNA’lardan
cDNA sentezlettirilmistir. Sentezletilen Temmuz kiitiphanesine ait CDNA’larin
ortalama uzunlugunun 1.014 b¢ ve Kasim kiitiiphanesine ait CDNA’larin ortalama
uzunlugunun 940 bg oldugu goriilmiis ve bulgular 4.6’da verilmistir. Bu uzunluk ise
cihazin dizileme kapasitesine gore uygundur. Protokol geregi %5-20 araliginda
zenginlestirilmis boncuk sayis1 kabul edilebilirken, 1y1 bir dizileme i¢in yaklasik % 10
zenginlestirilmis boncuk uygundur. Islemler sonucunda da sekans titrasyonunda
kullanilacak ©rnek miktar1 belirlenmistir. Daha sonra sekans titrasyonu yapilmisg
zenginlesme orani bulgular 4.15° de verildigi izre Temmuz DNA ‘larinda %12,6 iken
Kasim DNA’larinda %10.2 olmustur ve kiitiiphanelerin zenginlesme oraninin optimum

diizeyde oldugu goriilmiistiir.

5.2 Dizileme Sonuclarinin Degerlendirilmesi

Roche 454 GS-FLX+ cihazinda gergeklestirilen dizileme sonucu Ayvalik Temmuz
kiitiiphanesinde ortalama uzunlugu 317 niikleotit olan 96.614 okuma ve Kasim
kiitliphanesinde ise ortalama uzunlugu 421 niikleotit olan 68.119 okuma
gerceklestirilmistir. Sonugta Temmuz kiitliphanesinde toplam okunan baz sayist
30.648.620 ve Kasim kiitiiphanesinde toplam okunan baz sayist 28.649.387 olmustur.
Iyi bir transkriptim karakterizasyou i¢in kabul edilen deger 100 milyon okuma (>100bg)

iken 10 milyon okuma (>100b¢) da genlerin ifade seviyelerini belirlemek icin yeterli
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kabul edilmektedir (Wolf J.B.W 2013). Dolayisiyla bizim okuma sonuglarimizda

transkriptom karakterizasyonu i¢in uygundur.

Dizileme cihazindan sff formatinda alinan okumalar, biyoinformatik analizlerinin
yapilabilmesi i¢in FASTA formatina ¢evrilmislerdir. Okumalar 6nce GS de novo
Assembler programinda de novo olarak birlestirilmig, daha sonra da genom
konsorsiyumu kapsaminda 4x derinliginde genom okumasi yapilan Ayvalik (O.europea
L.cv. Ayvalik) bitkisinin kendi genom dizi bilgisi kullanilarak GS Mapper programinda
birlestirilmistir. Denovo birlestirme sonucunda elde edilen kontig sayisi her iki
kiitiiphane i¢in daha az iken, referans genom bilgisi kullanilarak olusturulan kontiglerin
sayist her iki kiitiiphane i¢in daha fazla olmustur. Bu yiizden biyoinformatik analizlerde

haritalandirilarak birlestirilen kontigler kullanilmistir.

5.3 Kiitiiphanelerde ifade edilen Gen Anotasyonlarimin Karsilastirilmasi

Her iki kiitiiphaneye ait genler ubuntu BIOLINUX 8 yaziliminda bulunan blastn
analizler ile bulunmustur. Kiitliphaneler arasindaki gen ifade farkliliklar1 ise CLC
Genomics Workbench yazilimi aracilifiyla yapilan RPKM hesaplamasi sonuglarina
gore belirlenmistir. Bu analiz sonucuna gore her iki kiitiiphane i¢inde farkl ifade edilen
genler bulunmaktadir. Ciinkii dokularda, farkli gelisim asamalarina gore genlerin
aktifligi degismektedir (Gomez-Jimenez et al. 2010). Bu duruma bagli olarak bulunan
genler, sadece Temmuz kiitliphanesinde ifade edilenler, sadece Kasim kiitliiphanesinde
ifade edilenler ve her iki kiitliphanede farkli oranda ifade edilenler olmak {izere
degerlendirilmislerdir. Degerlendirilen bu genler ise kendi arasinda molekiiler
fonksiyonu, katildigi hiicresel yapi ve biyolojik siire¢ agisindan CLC Genomics
Workbench  7.04  yazilimi  araciligiyla  Blast2GO  analizleri  yapilarak

siniflandirilmiglardir.
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5.3.1 Kiitiiphaneleri olusturan transkriplerin hiicresel yap1 anotasyonlarina gore

degerlendirilmesi

Elde edilen analiz sonuglari, kiitiiphaneleri olusturan transkriptlerin olusturdugu
hiicresel yapi1 agisindan bulgular 5.17.4.1°¢ gore degerlendirildiginde iki kiitiiphanede en
cok orani hiicresel bilesenleri olusturan transkriptler almistir. Bitkiyi olusturan hiicresel
bilesenler ise basitge zar, stoplazma ve c¢ekirdek olarak siniflandirilabilir. Stoplazma
icinde organeller bulunur ve canliligin devam etmesi i¢in gerekli tiim yapim, yikim ve
iletim islemleri burada gerceklesir. Kiitiiphanelerimize ait hiicresel bilesenleri olusturan
genlere 6rnek olarak cytochrome b559 subunit alpha gibi kloroplastta fotosentez i
islemlerinin gergeklestigi zar kompleksini iireten proteini sentezleten (Pakrasi H.B. et al
1988) , NADH dehydrogenase gibi mitokondride elektron tasiyan enzim kompleksini
olusturan ( Weiss H. et al. 1990), glutamine synthase gibi azot metabolizmasinda azot
fiksasyonunu saglayan enzimin yapisini olusturan genler verilebilir. Ham ve olgun
olarak degerlendirilen Temmuz ve Kasim aylarina ait pedisel dokularinda da hiicreler
hala canliligint devam ettirdigi i¢in, iki kiitiiphanede de transkriptlerin en ¢ok hiicresel
bilesenleri olusturma oranina sahip olmasi beklenen bir durum olarak

degerlendirilebilir.

Daha sonra en biiylik oran Kasim kiitiiphanesinde %21 ile plastid miktarinda olmustur.
Temmuz kiitiiphanesinde ise bu oran %17 dir. Ozellikle yag iiretiminin gergeklestigi
bitkilerde plastidler o6nemlidir. Ciinkii yag sentezinin ilk plastidlerde basladig
bilinmektedir (Conde et al. 2008). Zeytin yaglh bir bitki oldugu i¢in plastid miktarmnin

her iki dokuda fazla olmasi beklenen bri durum olarak degerlendirilebilir.

Mitokondri ile ilgili transkriptlerin oranina baktigimizda Temmuz kiitiiphanesinde %10
iken, Kasim kiitliphanesinde %13 ¢iktig1 goriilmiistiir. Mitokondri hiicre i¢in enerji
tiretmenin yaninda, mitokondri ile iliskili Endoplazmik Retikulum zarlari (MAM) ile
hiicre fizyolojisi ve i¢ denge i¢in kritik bir 6nem tasimaktedir (Rizzuto R.M. et al.
2009). MAM igerisinde yag biyosentezi ile ilgili enzimler bulunmaktadir. Ornegin bu
zar yapisinda fosfolipitlerin yapisina katilan fosfatidilserin sentezi E.R yiiziinde
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gerceklesirken,  fosfatidilserin ~ dekarboksilaz  islemi  mitokondri  yliziinde
gerceklesmektedir (Vance J.E and Shia Y.J. 1996, Lebiedzinska M. et al.2009). Aym
zamanda mitokondrinin organaller arasindaki yag trafigini kolaylastirdigi da
bilinmektedir (Vance J.E and Shia Y.J. 1996). Zeytin bitkisinde yagin depolanmaya
basladigt Kasim ayindaki pedisel dokusunda mitokondri oraninin fazla ¢ikmasinin

nedeni olarak bu organaller arasinda yagin iletim trafigi diisiiniilebilir.

Her iki dokudaki tilakoidi olusturan genlerin oranina bakildiginda Temmuz
kiitiphanesinde % 10, Kasim kiitiiphanesinde ise %6 oldugu goriilmistiir. Tilakoid
kloroplast i¢indeki bir zar sistemidir ve i¢inde klorofil, elektron tasima zincirinin
enzimleri ve ATP bulunmaktadir. Dogrudan fotosentez olayiyla ilgili bir yapidir ve
burada iiretilen metabolizma i¢in gerekli organik bilesikler doku gelisimi i¢in de
kullanilmaktadir. Nitekim 151k az alarak fotosentezi yeterince yapamayan bitkilerin, 151k
alarak yeterince fotosentez yapabilen bitkilere kiyasla gelisimlerinin daha az oldugunu
gosteren bir siirii ¢alisma bulunmaktadir (Philip R. et al. 1969). Bu yiizden gelisimini
tamamlayamayan Temmuz pedisel dokusununda bu tilakoid yapisin1 olusturan
transkriptlerin oraninin fazla g¢ikmasimi dokunun gelisim ile ilgili gerekli organik

bilesiklerini karsilayabilmek i¢in oldugu degerlendirilebilmektedir.

Cikan sonuglar protein kompleksi, ribozom, ¢ekirdek, stoplazma, vakuaol ve kromozom
acisindan degerlendirildiginde birbirine ¢ok benzer oranlar elde edilmistir. Ancak
Temmuz kiitliphanesinde E. Retikulum ile ilgili genler varken Kasim kiitliphanesinde
yoktur. Bu durum Kasim kiitiiphanesinde E. Retikulumun olmadigin1 géstermemektedir.
Cinkii E. Retikulum hiicrede proteinlerin katlanmasi ve taginmasi, aini zamanda
kalsiyumun, baz lipit ve makromolekiillerin depolanmasi gibi iglevleri vardir (Diizgiin
A vd 2012). Bu durum daha ¢ok Kasim kiitiiphanesinde okuma derinliginin az

olmasindan dolay1 o transkriptlerin yakalanamamasindan kaynaklanmaktadir.
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5.3.2 Kiitiiphaneleri olusturan transkriplerin molekiiler fonksiyon anotasyonlarina

gore degerlendirilmesi

Kiitiiphaneleri olusturan transkriptler molekiiler fonksiyonlar1 agisindan siniflandirilmis
ve grupladirma sonuglar1 bulgular 5.17.4.2°de verilmistir. Bu sonuglara gére Temmuz
kiitiphanesinde en yiiksek oran %22 ile metal iyon baglayici yoniinde olurken, Kasim
kiitiphanesinde en yiiksek oran %31 ile molekiiler fonksiyon yoniinde olmustur.
Temmuz kiitiiphanesinde siniflandirmasi yapilan metal iyon baglayicilar1 %34 demir
iyon baglayicilar, %17 magnezyum iyon baglayicilar, %13 ¢inko iyon baglayicilar ve
%8 kalsiyum iyon baglayicilar olacak sekilde dagilim gostermistir. Bu iyonlardan
kalsiyumun bitki biiyiimesi ve gelisiminde temel rol oynadigi, hiicreler arasi sinyal
iletiminde, biyotik ve abiyotik streslere karsi direngte etkin rol aldigi bilinmektedir.
Ayrica mitokondri ¢ekirdek stoplazma gibi organallerin zarlarinda da kalsiyum sinyalini
olusturup algilayacak yapilar oldugu belirlenmistir (Tuteja N. and Mahajan S. 2007).
Cinko iyonu, protein protein etkilesimi, protein niikleik asit etkilesimi, protein yag
etkilesimi gibi ylizbinlerce proteinin yapisal kofaktoriinii olusturmaktadir (Lyons T.J.
and Eide D.J 2006). Demir iyonunun ise kloroplasttaki fotosentez, mitokondrideki
solunum zincirlerinde kilit rol oynadig: ve hiicrelerde i¢ dengeyi sagladigi belirlenmistir
(Thomine S and Lanquar V. 2011). Magenzyum iyonu klorofil ve ribozomu birlestiren
yapilarin temel atomudur. Aymi zamanda RNA polimeraz, ATPaz, protein kinaz,
fosfataz, karboksilaz gibi enzimlerin fonksiyonel hale dénmesinde de etkili oldugu
bilinmektedir (Shaul O. et al. 2002). Bu iyonlarin bildirilen islevleri disiiniildiigiinde,
Temmmuz aymna ait pediselin gelismekte olan geng bir doku olmasi, burada
sentezletilen proteinlerin metallarle komplex olusturarak modifikasyonlar1 sonucu
fonksiyonel olabilmesi, bu dokudaki iyon baglayici transkriptlerin yogunlugunun daha
¢ok photosystem i p700 apoprotein al gibi fotosentez ile ilgili genlerden olugmasi, bu
dokudaki metal iyon baglayici genlerin yogunlugunu agiklayabilir. Ayrica kasim
kiitiphanesinde ifadelendirilmeyen translasyon aktivitesinin yine bu dokuda

trnaskritplerin siniflandirilmasinda kullanilmasi da hipotezimizi desteklemektedir.
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Kasim kiitliphanesinde ise iyon baglama aktivitesi %17 ¢ikmistir. Bu oran iginde metal
ve ametal iyonlarmin baglanma yiizdesi birlikte verilmistir ve daha ¢ok serine
hydroxymethyltransferase 4, soluble inorganic pyrophosphatase gibi genler iyon
baglama aktivitesi altinda verilmistir. Ornegin soluble inorganic pyrophosphatase
geninin katalitik akktivitelerde gorevli pirofosfati iki fosfata doniisiitiiren ve yapisina
eklenen 4 Mg ile aktif hale gelen bir enzim oldugu bilinmektedir ve olusan fosfat
molekiiliiniin de fosfolipitlerin yapisina katildigir bilinmektedir (Mashaghi S. et al.
2013). Yine serine hydroxymetiltransferaz da katalitik aktivitesi olan ve Sphingolipid
metabolizmasinda kritik 6neme sahip bir enzim olarak bilinmektedir (Hanada K. 2003).
Dolayisiyla bitkinin yag depolamasinin arttigi Kasim ayinda, hiicrede gergeklesecek yag
iretim mekanizmalarinda ve TUretilecek metabolitler i¢in onciil konumda olan

proteinlerin iyon baglama aktivitesinde diizenlemeler oldugu sonucuna ulasilabilir.

Kasim kiitiiphanesinde oksiderediiktaz aktivitesini olusturan transkriptlerin oran1 %16,
Temmuz kiitiiphanesinde oksiderediiktaz aktivitesini olusturan transkriptlerin oran1 %8
olarak bulunmustur. Temmuz kiitiiphanesinde oksiderediiktaz aktivitesini olusturan
genlerin ise % 52’sinin fotosistem ile ilgili (photosystem ii protein d2 gibi ), Kasim
kiitiphanesinde oksiderediiktaz aktivitesini olusturan genlerin %42,1 “ inin mitokondri
(cythogrom oxidase) ile ilgili oldugu gortilmiistiir. Bu durum, daha 6nce de belirttigimiz
gibi gen¢ dokuda daha ¢ok gelisim ile ilgili aktivitelerin oldugunu, Kasim dokusunda
ise Uretim ve bunlarin tasginmasina bagli enerji ihtiyacina goére dokular arasinda

aktivitelerde farklilik olabilecegini gdstermektedir.

Temmuz kiitiiphanesinde ATP baglayicilar % 12 ile ifade edilitken Kasim
kiitiiphanesinde bu baslik altinda bir sonu¢ ¢ikmamistir. ATP baglayici genlerin ise
hiicre i¢indeki ve hiicreler arasindaki zarlarda amino asit, seker, yag, protein gibi temel
metabolik triinlerin taginmasinda gorevli olduklar1 bildirilmistir (Goffeau, A. et al.
2011). Ayrica yine Kasim kiitiiphanesinde kinaz aktivitesi ile ilgili bir gruplandirma
olusmamasia ragmen Temmuz kiitiiphanesinde %4 oraninda bir kinaz aktivitesi
mevcuttur. Kinazlar sinyal iletiminde gorevli enzimlerdir. Nitekim bu transkript orani
da gelismekte olan bir dokuda gerekli maddelerin iletiminde gorevli bir sistem oldugunu

akla getirmektedir.
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Kasim kiitiiphanesinde niikleaz aktivitesi % 11 gibi yiiksek bir oranda c¢ikarken,
Temmuz kiitiiphanesinde bu baslik altinda transkriptler smiflandirilamamastir.
Niikleazlar ise niikleik asitleri kismen veya tamamen pargalayan bir enzim tipidir ve gen
reglilasyonunda gorevli olduklari bildirilmistir ( Nicholas H. et al. 1999). Bu niikleaz
aktivitesi sonucu da Kasim kiitliphanesinde gen susturma seklinde bir takim

regililasyonlar olabilecegini gostermektedir.

Temmuz kiitliiphanesinde kasim kiitiiphanesinden farkli olarak %8 elektron tastyici
aktivite cikmustir. Elekteron tasima sisteminde bulunan enzimlerin kloroplast ve
mitokondri organallerinde indirgenme ve yiikseltme tepkimelerinde kullanildiklar:
bilinmektedir (Murray, R.K. 2003). Ayn1 zamanda bu dokuda %7 Klorofil baglayici
aktivite ¢cikmistir. Bu sistem fotosentezde 151k toplayici kompleks olarak bilinmekte ve
chhlorophyl a/b proteinlerinden olusmaktadir. Ornegin fotosistem II igin iki adet
klorofil a proteinine ihtiya¢ oldugu ve bu proteinin 15181 absorbe etmesiyle elektron
tastyicilara bir elektronun gegtigi bildirilmistir (Liu X.D., et al. 2004). Tiim bu bulgular
genc doku gelisiminde fotosentez reaksiyonlarinin 6nemli oldugu fikrini akla

getirmektedir.

5.3.3 Kiitiiphaneleri olusturan transkriplerin hiicresel islev anotasyonlarina gore

degerlendirilmesi

Temmuz ve Kasim kiitiiphanelerinde ifade edilen transkriptlerin bulgular 5.17.4.3’de
verilen hiicresel islev anotasyon sonucuna gore degerlendirmesi yapildiginda, en yiiksek
oranin Temmuz kiitliphanesinde %34 ° lik oranla hiicresel igleve ait oldugu, Kasim
kiitiiphanesinde ise %32 ‘lik oranla biyolojik isleve ait oldugu goriilmektedir. Hiicresel
islev bir hiicre icerisinde gerceklesen fakat birden fazla hiicre arasindaki iletisim ile
olusan islevlerdir. Bu iletisim ile olusan islevlerin temelinde mikrogevresini dogru
algilayan bir hiicrenin kontrollii gelisimi, doku onarimi, i¢ dengesini saglamasi gibi
etkinlikler yer almaktadir (Hislop JN, et al. 2009). Temmuz dokusunun gelismekte olan
bir doku olmasi bu transkript oraninin bu kontrollii hiicre ve doku gelisiminden

kaynaklandig: ihtimalini akla getirmektedir. Biyolojik islev ise organizmanin yasamin
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devam ettirebilmesi i¢in gereken hayati islemlerdir. Transformasyon sonucu olusan
veya herhangi bir kimyasal reaksiyon sonucu olusan islevleri kapsar ve gen
ekspresyonlari, protein modifikasyonlar1 ve substratla olan iliskisinin diizenlenmesi gibi
bircok yolla gerceklestirilir. Ornek olarak ise hiicre farklilasmasi, bir hiicrede, bir
organizmada ya da bir durum veya aktivitede gerceklesen degisiklikler verilebilir. Bu
durum olgun doku evresinde bulunan Kasim kiitiiphanesine ait transkriptlerin daha ¢ok
bu dokuda iiretilen hiicre i¢cin 6nemli yapilarin kullanilabilir forma doniismesi veya
yaslanan dokuyu absisyon siirecine gotiiren degisikililer ile ilgili olabilecegi diisiincesini

akla getrimektedir.

Daha sonra ikinci olarak en yiiksek oranda ifade edilen transkript siniflandirmalarini
degerlendirdigimizde Temmuz kiitiiphanseinde metabolik islevin %32’ lik bir oranla,
Kasim kiitliphanesinde ise azot metabolizmasinin %14’ liik bir oranla bulundugu
belirlenmistir. Bitki metabolizmasinda fotosentez ve solunum olmak iizere iki temel
islev vardir. Bu islevler de farkli oraganllerde metabolik yolaklarda bulunan enzimler ile
kontrol edilmektedir (Rees T. and Hill S.A. 1994). Gelisen bir dokuda bu siniflandirma
dahilinde bulunan transkript oranimnin ¢ok ¢ikmasi beklenen bir durum olarak
degerlendirilebilir. Azot metabolizmasinda ise bitkide proteinlerin, niikleik asitlerin,
bir¢ok kofaktoriin ve sekonder metabolitlerin yapisini olusturan azotun belirli metabolik
yolaklarla kullanilmasidir. Ayn1 zamanda azotun bazi genleri indiikledigi ve bu
durumunda hizli yaglanmayi tetikledigi bildirilmistir (Secheible W.R. et al. 2004). Hatta
kloroplast mezofiliinde % 75 oraninda azot oldugu, hizli yaslanmanin basladig1 ilk
asamada kloroplast proteinleri yikilmaya basladiginda serbest kalan aminoasitlerin
hiicrenin biiyliyen kisimlarini ihrag etttigi bildirilmistir. Boylece Rubisco ve stromal
enzimlerin, plastidal protein hidrolozlarinin da ise karigmasiyla par¢alanmaya baslayan
kloroplast dokusunda degrede olduklar1 da bilinmektedir. (Hortensteiner F. and Feller
U. 2001). Kasim dokusu da doku yaslanmas: ile baslayan absisyon olayinin
gerceklestigi  donemdir. Bu dokuda azot metabolizmasinda bulunan transkript
yogunlugunun yaslanan doku hiicrelerinde gerceklesen degisikliklerden kaynaklandigi

diistiniilebilir.
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5.3.4 Ortak ifade edilen genlerde farklhiliklarin degerlendirilmesi

Ham olan pedisel dokusunun olgunlasarak absisyona ugramasi siirecinde dokuda, sinyal
iletim trafiginde, hiicre duvarini olusturan genlerin ifade diizeyinde, Sterol/sphingolipid
metabolizmasinda ve hormanal seviyede bir dizi degisiklik ger¢eklesmektedir (Gil-Amado
J.A and Maria C., 2013). Bitkiler vejetatif biiylime, ¢i¢ceklenme ve yaslanma gibi birgok
farkli gelisim evreleri gecirerek ilerler. Bu gelisim evreleri ise endojen mekanizmalar ve

151k gibi gevresel sinyaller ile kontrol edilir (Elliss C.M et a.l 2010).

Temmuz ve Kasim ayma ait pedisel dokularinda bazi genlerin ifade seviyelerinde
degisklikler belirlenmistir ve bu degisiklikler asagida Sekil 5.3.4° de ve Cizelge
4.17.4.3'de verilmistir.
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Sekil 5.3.4. 1 Temmuz ve Kasim ayina ait pedisel dokularinda ortak ifade edilen
genlerin seviyelerine gore farkliliklar
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Temmuz ayina ait kiitiphanede Kasim ayina ait kiitliphanedeki transkriptlere kiyasla
ifade seviyesi artan genlerin basinda yedi katlik bir artigla hypothetical protein
gelmektedir. Aynm1 zamanda Kasim Kkiitiiphanesinde ifade seviyesi artan genlere
baktigimizda ise yine bir¢ok hypothetical proteinin ifade seviyesinin Temmuz
kiitliphansine gore arttig1 goriilmektedir. Bu sonucta bize dokularda gen regiilasyonunda
diizenlemelerin oldugunu, ancak zeytin genom bilgisi tam olarak aydinlatilamadig i¢in
bu genlerin heniiz islevlerinin bilinmedigini gostermistir. Ayn1 zamanda zeytin
genomunda bulunan genlerin tanimlanip fonksiyonlarinin belirlenmesi i¢in kurulan

uluslararasi zeytin genom projesinin dnemi de bir kez daha anlasilmistir.

Temmuz kiitiiphanesinde Kasim kiitiiphanesine oranla daha fazla ifade edildigi belirlene
diger genlerin fonksiyonlarindan bahsetmek gerekirse; DNA/RNA polimeraz protein
replikasyon, DNA tamiri ve transkripsiyondan sorumlu gendir. L-ascorbate oxidase
oksidorediiktazdan sorumlu bir gendir. Misirda yapilan bir ¢alismada bu genin hiicre
biiylimesini arttirdigr bildirilmistir (Tullio M.D. et al. 2004). Ayn1 zamanda kabakta
yapilan bir diger ¢alismada ascorbate oxidase artiginin meyve gelisimini sagladigi
bildirilmistir (Kisu, Y et al. 1997). Ribose-phosphate pyrophosphokinase niikleotit
sentezinde 6nemli bir enzim olarak bildirilmistir (Rashid. N. et al. 1997). Peroxisomal
membrane family proteinin peroksizomlar arasinda tasima yaptigi bilinmektedir.
Peroksizomlar ise oksadatif enzimleri tasiyan farkli metabolik islevleri, organizmanin
metabolik ve gelisimsel asamasina gére yapan tek zarl yapilardir (Tugal B. et el. 1999).
Yapilan bir diger ¢aligmada peroksizomlarin enerji metabolizmasinda, hiicrede sinyal
iletiminde ve bitki gelisiminde kilit rol aldig1 lizerine yapilmistir ( Eubel H., et al.
2008). ARF guanine-nucleotide exchange factor GNL2 geni oksin hormonundan
sorumlu genleri (ARF) aktive etmektedir. Oksin hormonunun yaslanma ve absisyon ile
iligli baz1 genleri baskiladigi bilinmektedir (Elliss C.M et a.l 2010). Serine/threonine-
protein kinase geninin hiicrelerde cevreden gelen veya bitki hormonlarindan
kaynaklanan girdileri degerlendirerek metabolizma, gen ekspresyon degisiklikleri, hiicre
biliyiimsei ve boliinmesini etkileyen merkezi bir islemci birimi gibi hareket ettigi

bilinmektedir (Hardie D.G.1999).
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Kasim kiitiiphanesinde Temmuz kiitiiphanesine gore ifade seviyesinde artis oldugu
belirlenen tubby-like F-box proteinin Arabidopsiste yapilan bir ¢alisma ile ubiquitin

aracil1 proteoliz islemlerine aracilik ettigi bildirilmistir (Ping L.C. et al. 2004).

Kiitiiphaneler arasinda ifade farklilig1 olan genler ve gorevlerine baktigimizda, Temmuz
kiitiiphanesini olusturan transkriptlerin daha ¢ok gelisimle ilgili oldugu, Kasim
kiitliphanesindeki transkriptlerin ise doku yaslanmasi ile ilgili oldugu sonucu

c¢ikarilabilir.

5.4 Sadece Tek Bir Kiitiiphanede ifade Edildigi Belirlenen Genlerin

Degerlendirilmesi

Her iki dokuya ait genler siniflandirilirken ortak ifade edilen genlerin yanisira sadece
tek bir kiitiiphanede ifade edilen genler de belirlenmistir. Cizelge 4.17.4.1 * de sadece
Temmuz pedisel dokusunda ifade edilen genler ve RPKM degerleri, Cizelge 4.17.4.2° de
ise sadece Kasim pedisel dokusunda ifade edilen genler ve RPKM degerleri verilmistir.
Her iki tabloda incelendiginde tanimlanmammus farkli proteinlerin ifade seviyelerinde
deiizenlemeler oldugu gorilmektedir. Bunun yanmisira oOzellikle Temmuz pedisel
dokusunda Kasim pedisel dokusuna oranla daha fazla ifade edilen retrotranspozonlara
rastlanmaktadir. Bunlar genom igerisinde yer degistirebilen hareketli elementelerdir ve
bitki genomunun gelisiminde ve evriminde etkin rol oynadiklar1 bilinmektedir ( Kumar
A. and Bennetzen J., 1999). Bu durumda zeytin genomunun stabil degil degisken bir

yapist oldugu sonucunu gostermektedir.

Ozellikle RPKM degeri yiiksek ve tek bir kiitiiphaneye 6zgii olan bazi genlerin
fonksiyonlarindan bahsetmek gerekirse sadece Temmuz kiitiiphanesinde 43,11386436
RPKM degeri ile ifade edilen Lipoksigenaz 1 geni bulunmustur. Lipoksigenazlarin
oksilipin olarak adlandirilan hidroperoksi ¢oklu doymamis yag asitlerinin ve
metabolitlerinin iiretiminden sorumlu bir enzim grubu oldugu bildirilmistir. Lipid
peroksidasyonu sonucu olusan bu iriinlerin ise tiim biyolojik sistemlerde hem

gelisimsel hem de ¢evresel olarak diizenlenen siireglerde etkin kulllanildig:
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bilinmektedir. Lipoksigenazlar ise linoleik asit oksitlenme yerlerine gore
siiflandirilmiglardir. Bu sinif iginde bulunan Lipoksigenaz 1 geninin keten tohumu,
aycicegi gibi yagh tohumlu bitkilerde yag depolama ile ilgili yolakta gorev aldigi
belirlenmistir (Liavonchanka A. and Feussner 1., 2005). Yine 49,35015226 RPKM
degeriyle sadece Temmuz kiitiiphanesinde ifade edildigi belirlenen beta-ketoacyl
synthase protein ailesinin yag asit biyosentezinde gorevli gen ailesi oldugu
bilinmektedir (Olsen J. G. et al. 2001). Yine bu kiitiiphanede 49,12634205 RPKM
degeri ile belirlenen CBL-interacting serine/threonine-protein kinaz geni bulunmustur.
CBL genleri kalsiyum sensor proteini olarak bilinmektedir ( Albrecht V. et al. 2001) .
Hiicrede kalsiyum 1iyonuna bagli olarak olusturulan sinyallerle etkilesen
serine/threonine-protein kinaz genlerinin ise hiicrelerde ¢evreden gelen veya bitki
hormonlarindan kaynaklanan girdileri degerlendirerek metabolizma, gen ekspresyon
degisiklikleri, hiicre biiyiimesi ve bdliinmesini etkileyen merkezi bir islemci birimi gibi
hareket ettigi bilinmektedir (Hardie D.G.1999). 34,58975547 RPKM degeri ile
belirlenen oligopeptit transporter geninin peptit tasimiminda gorevli oldugu ve bu
tagian peptidlerin ise bitki gelisiminde kullanildigi bildirilmistir (Koh S. et al 2002).
Ayrica B3 domain-containing transcription factor VRN1-like geni 43,41626622 RPKM
degeri ile bulunmustur. Bu genin biiylime ve gelisimde etkili bir hormon olan oksin
hormonundan sorumlu ARF genlerine baglanarak diizenleyici etki gosterdigi
bildirilmigtir (Swaminathan K., et al. 2008). Fonksiyonlart verilen genler
degerlendirildiginde sadece gelismekte olan bir dokuya ait pedisel dokusunda ifade
oldugu belilenen bu genlerin varligi, bu dokuda meyve gelisiminin basladigi ilk
asamalardan itibaren meyvede yagin depo edilmeye basladigi, hem dokunun
gelisiminde hem de meyvenin gelisiminde etkili proteinlerin sentezinde ve taginiminda

onemli diizenlemelerin oldugu seklinde degerlendirilebilmektedir.

Sadece Kasim pedisel dokusunda ifade edildigi belirlenen baz1 genlerin
fonksiyonlarindan bahsetmek gerekirse 132,4833203 RPKM degeri ile zinc finger
CCCH domain-containing protein 62 geni bulunmustur. Zinc finger protein ailesi
tiyelerinin yapisal ve fonksiyonel gesitliligi degerlendirilerek ERF, WRKY, DOF gibi
tiyelere siniflandirilmistir. CCCH zinc finger proteinleri de bu iiyelerden biridir ve bu

tiyeyi olusturan grup proteinleri tam olarak islevsel olarak kategorize edilememistir.
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Ancak yapilan caligmalar biliylime, gelisme ve stres ile ilgili genlerin
ekspresyonlarindan sorumlu olduklarint gostermistir (Bogamuwa S. and Jang C.,
2014). Yine 45,0236284 RPKM degeriyle sadece Kasim pedisel dokusunda ifade
edildigi belirlenen subtilisin-like protease SBT1.7 geninin bir serin proteaz geni oldugu
bilinmektedir. Serin proteazlar yiiksek organizmalarda iyi karakterize edilmis proteolitik
enzim gruplarindandir ve programlanmis hiicre 6liimiinde rol aldiklar1 belirlenmistir
(Figueiredo A. et al 2014). 39,7449961 RPKM degeriyle belirlenen polygalakturonaz
genininin bitkide meyve olgunlasmasinda ve absisisyon siirecinde etkili oldugu
bildirilmistir (Hadfield A.K. and Bennet A.B., 1998). 62,98387361 RPKM degeriyle
belirlenen gibberellin 2-beta-dioxygenase 2 geninin bitki fitohormon biyosentez
yolaginda ve sinyal iletiminde etkili bir gen oldugu bildirilmistir. Bu fitohormonlar ise
bitki hormonlar1 olarak da bilinmektedir ve bitki gelisimini diizenlemektedirler.
Gibberellin 2-beta-dioxygenase geninin bu hormonlardan etilen ve giberellin biyosentez
yolaginda gorevli oldugu bildirilmistir (Luo H. et al 2010) ve meyve olgunlasmasi
déneminde hiicresel etilen artisinin dokiimii kolaylastirdigi bilinmektedir (Brown K.M.
1997). 49,78854804 RPKM degeri ile bulunan sterol 14-demethylase geninin ise sterol
biyosentezinde gorevli oldugu bilinmektedir. Genellikle sentez yolagi endoplazmik
retikulum ve mitokondri i¢inde yer almaktadir ve bu strerollerin bitkide membran
akiskanlhigin1 ve gecirgenligini diizenledigi, dolayli olarak biitiin zar proteinlerini,
enzimlerini, iyon kanallarin1 ve sinyal iletim yolaklarinin bilesenlerini diizenleyen
onemli aktivitelerde kullanildigi bilinmektedir (Lepesheva G.l. and Waterman M.R,
2007). Sadece Kasim pedisel dokusunda ifade edildigi bulunan genlerin fonksiyonlari
degerlendirildiginde, absisyonun olusabilmesi i¢in bu hiicrelerde doku yaslanmasina ve
programli hiicre 6liimiine yonelik degisikler i¢in gen diizenlemelerinin oldugu, buna
bagli olarak da hiicre igerisinde etilen artig1 gibi hormonal degisikliklerin gerceklestigi
sonucunu degerlendirebiliriz. Ayn1 zamanda meyve olgunlasmasina yonelik hiicrede
meydanan gelen degisiklikleri ve diger hiicrelerden gelen mesajlar1 degerlendirmek
tizere sinyal iletim sistemindeki diizenlemelerin oldugu sonucunu da degerlendirmek

miumkindiir.
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Ancak yapilan transkriptom c¢aligmasi her iki doku i¢inde ifade edilen transkript
havuzundaki tiim transkriptleri kapsayamadigi i¢in, tek bir dokuda ifade edildigi
belirlenen genlerin sadece o dokuya ait oldugu sonucunu c¢ikarmamizi miimkiin
kilmamaktadir. Diger dokuda ifade edilmedigi bulunan genin, transkript havuzunda

bulundugu halde yakalanamamis olma olasiligr mevcuttur.

5.5 Blast Sonuc¢larina Gore Organizmalar Arasindaki Benzerlik Durumunun

Degerlendirilmesi

Transkriptlerin yapilan blast analiz sonuglarina gére organizmalar arasindaki benzerlik
dagilimlar1 Ek 10 © da verildigi tizere degerlendirildiginde, en ¢ok susama (Sesamum
indicum) benzedigi bulunmustur. Bu sonuglar konsérsiyum kapsaminda dizilenen
Ayvalik genomuna ait filogenetik analiz sonucuyla da benzer cikmistir. Bu
degerlendirme okuma derinligimizin yeterli oldugunu gostermekle birlikte zeytin bitkisi
ile yapilan anotasyon ¢aligmalarinda susam genom bilgisinden de yararlanabilecegimizi
gostermektedir. Nitekim susam bitkisinin genom c¢aligmast tamamlanmis ve

anotasyonlar1 yapilmistir. Genlerine ait bilgiler ise literatiire sunulmustur.

5.6 Ger¢ek Zamanh PZR Analiz Sonuc¢larinin Degerlendirilmesi

Son olarak transkriptom dizileme c¢alismasi sonucunda kiitiiphanelerde farkli ifade
edilen genlerin dogrulama calismasi icin Cizelge 4.18.5.1° de verildigi iizere 10 tane
gen belirlenmistir. Bu genler belirlenirken literatiir ¢alismast yapilmistir ve her iki
kiitiiphene i¢in de anlamli olabilecegi diisiiniilen genler secilmistir. literatiir taramasiyla
Temmuz pedisel dokusunda daha fazla ifade edildigi bulunan genlerin gelisim ve tasginim ile
ilgili fonkasiyonlara sahip olmasi, Kasim pedisel dokusunda fazla ifade edildigi belirlenen
genlerin ise daha ¢ok doku yaslanmasina bagli olarak protein degredasyonu, tasimim ve

mitokondri ile ilgili fonksiyonlara sahip olmalarina dikkat edilmistir.
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Temmuz pedisel dokusunda Kasim pedisel dokusuna gore daha fazla ifade edildigi
belirlenen transkriptler beta tubulin, transport membrane, 14-3-3, nadl, ethylene
intensive 3 ve acyl (carrier protein) genleridir. Yapilan literatiir calismasinda beta
tubulin geninin mitotik hiicre dongiisiinde etkili oldugu ve mikrotiibiil organizasyonun
sagladig1, bu organizasyonun ise bitki gelisiminde etkili oldugu bildirilmistir (Snustad
P.D. et al. 1992). Transport membran geninin iyonlarin, kii¢iik ve biiyiik molekiillerin
tasiniminda etkili oldugu bilinmektedir. Bu tasinimin ise gelisim boyunca g¢evresiyle
iletisim halinde olan hiicrenin, hiicre igierisinde ve hiicreler arasindaki iletisim
trafiginde etkin rol aldig bildirilmistir (Geldner N. et al. 2003) Ethylene intensive 3
geni meyve gelisiminde etkili, etilen hormonunun regiilasyonundan sorumlu olan ikincil
diizenleyici gen olarak bilinmektedir (Liu M. 2013) . Nadl geniyle ilgili Arabidopsiste
yapilan bir ¢alismada bu genin degrede edilmesi sonucu bitki ve tohum gelisiminde
ciddi kusurlar olustugu belirlenmistir (Longevialle A.F. et al. 2007). 14-3-3 sinyal geni
olarak bilinmektedir. Kinaz, fosfataz, transmembran reseptorlerine baglanma bolgesi
icermekte ve protein protein etkilesimlerine 6zgli 14-3-3 izoformlar1 oldugu da
bilinmektedir (Roberts MR et al. 2002). Bu formlara gore de birincil metabolizma,
bliylime, sinyal iletimi, hormonal diizenleme gibi c¢esitli yolaklarda gorev aldiklar
bilinmektedir (Denison FC. et al. 2011). Ayrica acyl (carrier protein) geninin fatty asit
metabolizmasinda goérevli oldugu ve oleik asitin bu reaksiyonda forma girip tasindig

bilinmektedir (Suh M.C. et al. 1999).

Kasim pedisel dokusunda Temmuz pedisel dokusuna gore daha fazla ifade edildigi
belirlenen genler ise atpF, clp protease, sdh3, ABC transporter B family genleridir. AtpF
geninin tilakoidi olusturan proteini kodlayan genlerden biri oldugu bilinmektedir (Shinozaki K.
et al. 1986). Clp protease geninin kloroplastta protein degredasyonundan sorumlu oldugu
bildirilmistir (Adrian K. 1999). Sdh3 geninin mitokondride solunum zincirinde gorevli i¢ zarda
bulunan ve kompleks II’ de elektron transferinde gorev alan bir gen olarak bilinmektedir
(Gebert N. et al. 2011). ABC transporter B family genlerinin plastidlerde lipit olusumunda ve

tohuma tasimmmasinda etkili bir transkripsiyonfaktor ailesi oldugu bildirilmistir (Kang J. et al.
2011).
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Bu genlerin ger¢ek zamanli PZR analizleri yapildiginda atpF, Acyl, Ethylene Intensive
3, clp protease, sdh3, Transport Membrane, Nadl genlerinin transkriptom soncunu
dogruladigi, ancak Beta Tubulin, 14 3 3, ABC transporter B genlerinin transkriptom
sonucunu dogrulamadigi bulunmustur. Bunun nedeni olarak Kasim kiitiiphanesindeki
transkriptlerin okuma sayisinin, Temmuz kiitiiphanesinden daha az olmasi ya da her iki
kiitiiphane de okuma derinliginin tiim transkript havuzundaki ifade edilen transkriptleri
kapsayamadigi icin bazi genlerin yakalanamamis olmasi ihtimali olarak
degerlendirilebilir. Ancak %70 oraninda bir dogrulama olmasi transkriptom
calismasinda okuma derinligimizin yeterli oldugunu gosteren diger bir durum olarak

degerlendirilebilir.

5.7 Sonug

Bu tez ¢alismasinda zeytin (Olea europea L.cv. Ayvalik) bitkisinde ham (Temmuz
ayina ait) ve olgun (Kasim ayma ait) pedisel dokularinda yeni nesil dizileme teknojisi
kullanilarak transkriptom dizilemesi yapilmistir. Her iki kiitiiphaneye ait veriler
karsilastirildiginda ham pedisel dokusunda daha ¢ok gelisim ve taginim ile ilgili genler
yogunlukla ifade edilirken, olgun pedisel dokusunda ise tasinim ile ilgili genlerin yani
absisyona bagli olarak doku yaslanmasi ile ilgili genlerin ifadelerinde diizenlemer
oldugu belirlenmistir. Ancak zeytin genom bilgisi heniliz tamamlanamadig1 i¢in bazi
genler ve yolaklarinin belirlenmesi yetersiz kalmistir. Cikan veriler daha sonra
konsorsiyum  kapsaminda elde edilecek zeytin genom bilgisi ile tekrar

degerlendirildiginde ¢ok daha anlamli hale gelecektir.
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EKLER

Ek 1: Temmuz Pedisel dokusunda blast2go sonuglarina gore hiicresel bilesenlerde yer

alan transkriptler

Apoplast

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34

contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme 1 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
Hiicresel Boliim

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00234 alg-2 interacting protein x 111 10 5.5E-13 99.4% | 2

contig00145 ein3-binding f-box protein 1 364 10 2.3E-36 73.2% | 2

contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10

contig00522 probable pectinesterase pectinesterase 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51

contig00541 ycf68 protein 153 10 2.6E-15 89.8% | 4

contig00493 protein argonaute 1 167 10 8.6E-24 87.3% | 3
Kloroplast

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00116 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 144 10 1.6E-20 99.7% | 8

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme a 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
reductase

contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6

contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6

contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 #i# | 6

contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6

contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6

contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 208 10 2.7E-20 88.7% | 6
isoform 3

contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5
isoform x1

contig00559 clathrin heavy chain 1-like 388 10 1.4E-40 89.3% | 5

contig00089 glutamine synthetase 446 10 5.6E-13 96.7% | 5

contig00314 rna polymerase beta chain 476 10 1.8E-51 70.8% | 4

contig00091 glutamine synthase clone isoform 2 128 10 7.8E-22 #Hit | 4

contig00070 proline--trna ligase 122 10 4.1E-17 98.8% | 4

contig00048 ribosomal protein partial 109 10 1.3E-15 98.8% | 4
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contig00636 photosystem ii protein partial 361 10 9.0E-77 97.6% | 3
contig00108 cell wall-associated hydrolase 576 10 1.3E-26 88.1% | 3
contig00504 cell wall-associated hydrolase 597 10 1.2E-56 89.7% | 3
contig00385 cell wall-associated partial 499 10 1.6E-62 91.1% | 3
contig00109 cell wall-associated partial 542 10 4.8E-64 93.4% | 3
contig00125 cell wall-associated partial it 10 2.2E-134 934% | 3
contig00230 elongation factor 1-delta-like isoform x2 221 10 4.0E-10 95.7% | 3
contig00603 ferric reduction oxidase 6-like 249 10 5.5E-39 91.1% | 3
contig00236 cell wall-associated partial 290 5 1.3E-12 67.6% | 3
contig00547 PsbA (chloroplast) 133 1 5.7E-13 85% | 3
contig00351 acid phosphatase 1-like 170 10 1.1E-15 91.3% | 2
contig00105 hypothetical protein VITISV_039385 228 10 1.1E-26 90.8% | 1
contig00069 PREDICTED: uncharacterized protein 406 10 8.1E-17 84.1% | 1
At5g22580
contig00500 uncharacterised protein 156 10 3.0E-18 88.2% | 1
contig00514 unknow protein 233 10 3.4E-45 97.2% | 1
contig00409 unknow protein 373 10 4.4E-69 96.1% | 1
contig00543 unknow protein 499 10 1.7E-79 96.6% | 1
contig00412 polyubiquitin 3-like isoform x3 304 10 2.9E-43 86.8% | 1
contig00357 PREDICTED: tetraspanin-19 108 10 8.8E-13 85.9% | 1
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 #i## | 16
contig00330 glucose-6-phosphate phosphate translocator- | 111 10 1.4E-12 97% | 8
contig00685 ;Z!sat:;gosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6
Tilakoid
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
contig00330 glucose-6-phosphate phosphate translocator- | 111 10 1.4E-12 97% | 8
contig00132 ;fslﬁtg(rjotease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 #i# | 16
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11
contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10
contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10
contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10
contig00212 photosystem ii protein d1 fizizd 10 0.0E0 99.4% | 10
contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9
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contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9
contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial 455 10 9.4E-65 943% | 8
contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8
contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8
contig00254 atp synthase cf0 ¢ chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha 233 10 1.6E-47 #HH# | 7
subunit
contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 #i## | 6
contig00099 chloroplast chlorophyll a-b binding protein 113 10 1.7E-16 97%
partial
contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 #i# | 6
contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5
contig00388 rna polymerase beta subunit 258 10 1.2E-37 96% | 5
contig00425 phospholipase a-2-activating protein 130 10 2.0E-16 92.7% | 2
contig00567 PREDICTED: galactokinase-like 163 10 7.0E-24 922% | 5
contig00567 PREDICTED: galactokinase-like 163 10 7.0E-24 922% | 5
contig00472 ref srpp-like protein at1g67360 336 10 4.0E-35 72.2% | 2
contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6
contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5
isoform x1
contig00106 23s ribosomal rna 223 10 9.2E-30 98.4% | 4
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
Stoplazma
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00195 serine threonine-protein kinase tor 190 10 3.2E-18 80% | 5
contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85%
contig00315 zinc finger a20 and an1 domain-containing 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
stress-associated protein 5-like
contig00035 nadh dehydrogenase subunit 6 440 10 3.3E-61 91% | 5
contig00072 proline--trna ligase 128 10 4.8E-20 99.1% | 4
contig00071 proline--trna ligase 155 10 3.9E-28 #it | 4
contig00437 tubulin beta-8 chain-like 301 10 1.1E-23 68.9% | 4
contig00448 hydroxymethylglutaryl- synthase isoform x4 | 123 10 8.6E-16 94.7% | 4
contig00210 PREDICTED: uncharacterized protein 374 10 1.3E-70 88.4% | 1
LOC105953700
contig00592 leucine-rich repeat transmembrane protein 168 10 3.0E-27 96% | 4
kinase
Sitozol
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme 1 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like 145 10 4.2E-17 89.8% | 7
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contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll apoprotein 455 10 1.1E-69 97% | 7

contig00128 calcium-transporting atpase endoplasmic 234 10 3.3E-33 79% | 5
reticulum-type-like

contig00133 ftsh protease 1 isoform 2 164 10 2.1E-28 %100 | 4

contig00156 reticulon-like protein b9 190 10 7.7E-20 729% | 2

contig00232 probable sugar phosphate phosphate 344 10 1.1E-35 745% | 2
translocator at5925400

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis protein pdx1 | 384 10 3.7E-78 98.9% | 17

contig00268 probable leucine-rich repeat receptor-like 134 10 2.4E-20 97.6% | 6
protein kinase at5g49770 isoform x1

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
Elektron Tasiyici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00247 snare-interacting protein keule-like 131 10 1.8E-11 82.6% | 2
Endoplazmik Retikulum

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00235 eukaryotic translation initiation factor 3 433 10 1.3E-50 923% | 7
subunit ¢

contig00499 pin-like partial 160 10 2.8E-24 98% | 2

contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7
Endozom

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8

contig00267 probable leucine-rich repeat receptor-like 229 10 4.8E-18 81% | 7
protein kinase at5g49770
OKkaryotik 43S Koompleks

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 %100 | 7
Okaryotik 48S Koompleks

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 %100 | 7

contig00602 ferric reduction oxidase 6-like 268 10 6.1E-21 76.7% | 3

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 %100 | 7
Golgi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
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Genomun

Kontig Bilgisi
contig00698 uncharacterized transporter ybr287w-like 201 10 2.1E-13 76.5% | 2
contig00087 PREDICTED: uncharacterized protein 247 5 2.2E-7 62.2% | 2
LOC105157217 isoform X1
contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
contig00267 probable leucine-rich repeat receptor-like 229 10 4.8E-18 81% | 7
protein kinase at5g49770
contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
Zar
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 #i# | 16
contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00016 atp synthase subunit alpha Hith 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 #h | 11
contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11
contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10
contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10
contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10
contig00212 photosystem ii protein d1 HHHF 10 0.0E0 99.4% | 10
contig00159 Irr receptor-like serine threonine-protein 212 10 1.8E-28 924% | 9
kinase rpk2
contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9
contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9
contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8
contig00330 glucose-6-phosphate phosphate translocator- | 111 10 1.4E-12 97% | 8
related
contig00116 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 144 10 1.6E-20 99.7% | 8
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial 455 10 9.4E-65 94.3% | 8
contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8
contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8
contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
contig00254 atp synthase cf0 ¢ chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha 233 10 1.6E-47 i | 7
subunit
contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 921% | 7
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contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 #HH# | 7
contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7
contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 #i## | 6
contig00099 chlo'roplast chlorophyll a-b binding protein 113 10 1.7E-16 97% | 6
contig00678 gszélsr:rome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6
contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6
contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 %100 | 6
contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6
contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6
contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7E-38 %100 | 6
contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 %100 | 6
contig00251 ubiquitin-conjugating enzyme e2 28-like 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
contig00172 codeine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6% | 6
contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5
contig00388 rna polymerase beta subunit 258 10 1.2E-37 96% | 5
contig00511 elongation factor chloroplastic 446 10 1.0E-75 88.8% | 5
contig00075 cystei_ne-histidine-rich c1 domain family 152 10 4.0E-20 87.4% | 5
contig00146 E:icz_:)eclrr\]ondrial outer membrane protein porin | 218 10 1.5E-21 73% | 5
contig00040 iyltlct(cehrome ¢ maturase subunit b 359 10 3.5E-41 99.4% | 5
contig00371 ubiquitin 151 10 2.5E-27 %100 | 4
contig00337 BnaUnng00860D 476 10 7.7E-61 83.7% | 4
contig00027 nadh dehydrogenase subunit partial 657 10 3.9E-107 91.9% | 4
contig00634 ferric reduction oxidase 6-like 401 10 3.6E-21 77.7% | 3
contig00165 monosaccharide-sensing protein 2 171 10 3.5E-23 86.5% | 3
contig00597 probable inorganic phosphate transporter 1-9 | 235 10 3.8E-34 84% | 3
contig00532 aquaporin pip2-2 181 10 1.6E-28 95.2% | 3
contig00533 aquaporin pip2-7-like 252 10 2.3E-33 88.4% | 3
contig00633 aquaporin-like partial 109 10 1.6E-14 98.5% | 3
contig00329 triose phosphate translocator 113 10 1.4E-15 %100 | 3
contig00143 dnaj protein erdj2a-like isoform x1 421 10 2.5E-14 78.7% | 3
contig00405 cytochrome b6 434 10 7.2E-32 63.1% | 3
contig00629 adp atp carrier 3 isoform 1 329 10 2.6E-28 67.6% | 2
contig00018 transport membrane protein 490 10 6.8E-75 86.5% | 2
contig00423 ribosomal protein 110 458 10 1.3E-49 82.9% | 2
contig00468 senescence-associated protein 322 10 6.7E-34 90.8% | 1
contig00663 senescence-associated protein 836 10 9.7E-88 80.1% | 1
contig00366 tetraspanin-2-like isoform x2 179 10 8.2E-26 88.3% | 1
contig00038 cell wall-associated hydrolase HitH 10 0.0E0 81.9% | 1
contig00177 cell wall-associated partial 895 10 1.8E-80 89.8% | 1
contig00129 ribosomal protein 15 366 10 2.8E-38 84.2% | 4
contig00028 nadh dehydrogenase subunit 574 2 1.5E-15 87% | 2
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contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7E-38 %100 | 6
Hiicre Ici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00690 cell wall-associated hydrolase 670 10 3.1E-73 824% | 5

contig00305 protein nrtl ptr family -like 353 10 1.6E-15 56.2% | 5

contig00110 cytochrome c oxidase subunit partial 207 10 4.4E-12 745% | 3

contig00386 metal transporter nramp5 982 10 1.8E-70 89.1% | 3
Zar

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11

contig00172 codeine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6% | 6

contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5
isoform x1

contig00024 nadh dehydrogenase subunit 5 219 10 1.5E-24 80.9% | 5

contig00146 mitochondrial outer membrane protein porin | 218 10 1.5E-21 73% | 5
1-like

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5

contig00413 cell wall-associated hydrolase 832 10 1.5E-82 88.7% | 4

contig00386 metal transporter nramp5 982 10 1.8E-70 89.1% | 3

contig00507 cell wall-associated partial 476 10 2.7E-56 81.3% | 3

contig00505 cell wall-associated partial 520 10 2.2E-54 89.5% | 3

contig00698 uncharacterized transporter ybr287w-like 201 10 2.1E-13 76.5% | 2

contig00041 ribosomal protein 110 202 10 2.0E-16 92.7% | 2

contig00022 m1040_arath ame: full=uncharacterized 462 2 4.5E-9 73% | 1
mitochondrial protein g01040 ame:
full=orf107f

contig00402 c2h2-type zinc finger protein 187 2 8.5E-6 7% | 1

contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 73.2% | 5

contig00499 pin-like partial 160 10 2.8E-24 98% | 2
Mikrotiibiil

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8

contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7

contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7
Mitokondri

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13
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contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7
contig00040 cytochrome ¢ maturase subunit b 359 10 3.5E-41 99.4% | 5
contig00129 ribosomal protein 15 366 10 2.8E-38 84.2% | 4
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00511 elongation factor chloroplastic 446 10 1.0E-75 88.8% | 5
contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 %100 | 11
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00016 atp synthase subunit alpha Hith 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00224 ribosome biogenesis protein bop1 homolog 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
{ec0:0000255
contig00192 probable protein phosphatase 2c 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7
contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6
contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 208 10 2.7E-20 88.7%
isoform 3
contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 73.2% | 5
contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
contig00662 auxin-induced protein 22d-like 399 10 2.1E-22 948% | 5
contig00337 BnaUnng00860D 476 10 7.7E-61 83.7% | 4
contig00048 ribosomal protein partial 109 10 1.3E-15 98.8% | 4
contig00047 ribosomal protein partial 368 10 1.7E-50 88.5% | 4
contig00015 nadh dehydrogenase subunit 9 704 10 1.3E-75 99.4% | 4
contig00411 serine threonine protein phosphatase 2a 57 374 10 6.9E-57 86.5% | 4
kda regulatory subunit b beta isoform-like
contig00106 23s ribosomal rna 223 10 9.2E-30 98.4% | 4
contig00258 cell wall-associated partial 697 10 2.1E-50 89.1% | 3
contig00676 metal transporter nramp5 691 10 9.0E-78 90.5% | 3
contig00513 metal transporter nramp5 fizizd 10 1.2E-117 86.9% | 3
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 2 191 10 6.5E-33 99.8% | 3
contig00033 nadh dehydrogenase subunit 4 551 10 5.6E-89 97.3% | 3
contig00627 bell-like homeodomain protein 1 274 10 4.7E-26 82.2% | 3
contig00469 protein ethylene insensitive 3-like 360 10 2.0E-74 95.8% | 3
contig00487 photosystem ii protein | 410 7 3.7E-15 69.43% | 3
contig00423 ribosomal protein 110 458 10 1.3E-49 82.9% | 2
contig00581 photosystem ii p680 chlorophyll a apoprotein | 703 10 2.9E-38 59.5% | 2
contig00439 (2:254r7ibosomal rna 974 10 6.4E-62 85.9% | 2
contig00300 cytochrome c biogenesis fc 113 10 9.6E-12 79.6% | 1
contig00034 cytochrome c biogenesis fc 316 10 5.1E-59 90.9% | 1
contig00026 orf3 gene product 117 10 1.2E-16 91.1% | 1
contig00124 23s ribosomal rna 500 10 6.3E-31 92.6% | 1
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contig00313 heat shock protein 70 458 10 5.2E-85 93.8% | 1

contig00471 ref srpp-like protein at1g67360 142 6 2.9E-8 79.5% | 1

contig00516 hypothetical protein M569_00483, partial 439 2 4.1E-15 81% | 1

contig00025 hypothetical protein (mitochondrion) 104 1 1.1E-7 83% | 1

contig00130 ribosomal protein s14 146 1 1.5E-11 80% | 1
Cekirdek

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13

contig00340 -dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene 124 10 7.7E-20 98.2% | 7
dioxygenase 3

contig00541 ycf68 protein 153 10 2.6E-15 89.8% | 4

contig00340 -dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene 124 10 7.7E-20 98.2%
dioxygenase 3

contig00134 ethylene-responsive transcription factor 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
erf073

contig00315 zinc finger a20 and an1 domain-containing 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
stress-associated protein 5-like

contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll apoprotein 455 10 1.1E-69 97% | 7

contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6

contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92% | 6
chloroplastic

contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6

contig00195 serine threonine-protein kinase tor 190 10 3.2E-18 80%

contig00433 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme a 153 10 1.0E-17 97.2%
reductase

contig00039 hypothetical protein M569_01740 199 8 3.6E-22 735% | 5

contig00648 cell wall-associated hydrolase 296 10 6.7E-30 91.4% | 3

contig00646 photosystem ii cp47 chlorophyll apoprotein 428 10 9.6E-40 724% | 3

contig00163 long chain acyl- synthetase 4-like 125 10 1.4E-17 96.2% | 3

contig00472 ref srpp-like protein at1g67360 336 10 4.0E-35 72.2% | 2
Fotosistem

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6

contig00144 granule-bound starch synthase chloroplastic 338 10 2.2E-36 75.4% | 3
amyloplastic

contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00116 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 144 10 1.6E-20 99.7% | 8

contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10

137




contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10
contig00212 photosystem ii protein d1 fizizsd 10 0.0E0 99.4% | 10
contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9
contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9
contig00116 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 144 10 1.6E-20 99.7% | 8
contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial 455 10 9.4E-65 94.3% | 8
contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8
contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8
contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 %100 | 6
contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6
contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6
contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 %100 | 6
contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7E-38 %100 | 6
contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha 233 10 1.6E-47 %100 | 7
subunit
contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5
contig00388 rna polymerase beta subunit 258 10 1.2E-37 96% | 5
contig00236 cell wall-associated partial 290 5 1.3E-12 67.6% | 3
contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
Hiicre Duvarn
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00235 eukaryotic translation initiation factor 3 433 10 1.3E-50 923% | 7
subunit ¢
contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6
Plazma Zar
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00005 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 #H# | 11
contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme 1 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00235 eukaryotic translation initiation factor 3 433 10 1.3E-50 92.3% | 7
subunit ¢
contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll apoprotein 455 10 1.1E-69 97% | 7
contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 %100 | 6
contig00371 ubiquitin 151 10 2.5E-27 %100 | 4
contig00337 BnaUnng00860D 476 10 7.7E-61 83.7% | 4
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Plazmodezma

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme 1 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
contig00133 ftsh protease 1 isoform 2 164 10 2.1E-28 %100 | 4
contig00156 reticulon-like protein b9 190 10 7.7E-20 72.9%
contig00232 probable sugar phosphate phosphate 344 10 1.1E-35 745% | 2
translocator at5925400
Plastid
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00144 granule-bound starch synthase chloroplastic 338 10 2.2E-36 75.4% | 3
amyloplastic
contig00443 40s ribosomal protein s16-like 476 10 5.0E-83 89.6% | 3
contig00452 40s ribosomal protein s6 243 10 3.0E-48 99.6% | 3
contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
Protein Kompleks
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00340 -dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene 124 10 7.7E-20 98.2% | 7
dioxygenase 3
contig00195 serine threonine-protein kinase tor 190 10 3.2E-18 80% | 5
contig00592 leucine-rich repeat transmembrane protein 168 10 3.0E-27 96% | 4
kinase
contig00335 40s ribosomal protein s27-2 658 10 1.6E-17 %100 | 4
contig00169 dead-box atp-dependent rna helicase 56 234 10 7.6E-33 %100 | 4
isoform x1
Proton Tasiyan ATP Sentaz Kompleks
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00016 atp synthase subunit alpha fizizd 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00224 ribosome biogenesis protein bopl homolog 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
{ec0:0000255
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00254 atp synthase cf0 ¢ chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 %100 | 6
contig00189 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic | 397 10 2.0E-50 97.8% | 15

Solunum Zinciri
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Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7

contig00511 elongation factor chloroplastic 446 10 1.0E-75 88.8% | 5

contig00040 cytochrome ¢ maturase subunit b 359 10 3.5E-41 99.4% | 5

contig00662 auxin-induced protein 22d-like 399 10 2.1E-22 948% | 5

contig00192 probable protein phosphatase 2¢ 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7

contig00169 dead-box atp-dependent rna helicase 56 234 10 7.6E-33 %100 | 4
isoform x1
Ribozom

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00016 atp synthase subunit alpha Hith 10 2.1E-86 86.7% | 12

contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 208 10 2.7E-20 88.7% | 6
isoform 3

contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6

contig00047 ribosomal protein partial 368 10 1.7E-50 88.5% | 4

contig00015 nadh dehydrogenase subunit 9 704 10 1.3E-75 99.4% | 4

contig00411 serine threonine protein phosphatase 2a 57 374 10 6.9E-57 86.5% | 4
kda regulatory subunit b beta isoform-like

contig00396 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein f 224 10 1.4E-31 88.1% | 4

contig00150 premnaspirodiene oxygenase-like 369 10 6.9E-23 66.5% | 3

contig00104 palmitoyl-acyl carrier protein chloroplastic 150 10 8.7E-20 89% | 3

contig00283 binding protein 154 10 2.1E-23 97.6% | 2

contig00581 photosystem ii p680 chlorophyll a apoprotein | 703 10 2.9E-38 59.5% | 2
cp-47

contig00439 23s ribosomal rna 974 10 6.4E-62 85.9% | 2

contig00351 acid phosphatase 1-like 170 10 1.1E-15 91.3% | 2

contig00368 heat shock protein hsp70- partial 271 10 1.4E-44 99.4% | 1

contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6

contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6

contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5
isoform x1

contig00106 23s ribosomal rna 223 10 9.2E-30 98.4% | 4

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast expressed 237 10 2.2E-32 97.6% | 34

contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8

contig00267 probable leucine-rich repeat receptor-like 229 10 4.8E-18 81% | 7
protein kinase at5g49770

contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
vakuol

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
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contig00541 ycf68 protein 153 10 2.6E-15 89.8% | 4
contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
contig00251 ubiquitin-conjugating enzyme e2 28-like 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
contig00350 acid phosphatase 1-like 212 10 5.6E-25 75.9% | 2
contig00233 hypothetical protein M569_00483, partial 179 2 9.6E-18 78% | 1
contig00169 dead-box atp-dependent rna helicase 56 234 10 7.6E-33 %100 | 4

isoform x1
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Ek 2: Temmuz Pedisel dokusunda Blast2go sonuglarina gére molekiiler fonksiyonda yer

alan transkriptler

S-Limonene-3- Monooksigenaz

Genomun Kontig
Bilgisi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00295 adenylate kinase 4-like 172 10 1.2E-23 95.8% | 3
Demir - Siilfiir Baglayici

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00168 dead-box atp-dependent rna helicase 173 10 2.0E-31 100% | 4
56-like

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
4-hidroksi-4-metil-2-oksoglutarat aldolaz aktivitesi

Referans Gen Adr Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
Asit Fosfataz Aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00246 villin-4-like 139 10 2.3E-19 95.8% | 2

contig00604 cytochrome p450 like_tbp 147 10 5.5E-24 94.3% | 2
Acireductone dioksijenaz [demir (1) -requiring] aktivitesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll 455 10 1.1E-69 97% | 7
apoprotein
Yag asidi biyosentez siirecinde ACP fosfopanteteyin baglayici

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00294 adenylate kinase b 120 10 7.7E-18 98.8% | 3
Actin Flament Baglayic1

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
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contig00361 cytochrome p450 like_tbp 503 10 9.7E-64 75.5% | 2
Asil Hidrolaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00294 adenylate kinase b 120 10 7.7E-18 98.8% | 3
Adenilat kinaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00293 adenylate kinase b 148 10 2.1E-25 97.3% | 3
contig00440 heat shock 70 kda mitochondrial 313 10 3.7E-60 98.2%
contig00374 atp-citrate synthase alpha chain protein | 115 10 5.2E-18 100% | 3
1
Alfa-manosidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00267 probable leucine-rich repeat receptor- 229 10 4.8E-18 81% | 7
like protein kinase at5g49770
Aromataz Aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00539 cytochrome p450 like_tbp 537 10 1.9E-69 77.2% | 2
contig00428 cytochrome p450 like_tbp 553 10 3.2E-77 66.4% | 2
contig00275 cytochrome p450 like_tbp 666 10 7.2E-56 74.4% | 2
contig00525 cytochrome p450 like_tbp 720 10 2.9E-62 81.3% | 2
contig00512 cytochrome p450 like_tbp 1253 10 1.9E-114 84.6% | 2
contig00594 senescence-associated protein 252 10 7.3E-41 94.8% | 2
contig00240 probable galactinol--sucrose 261 10 1.3E-38 86% | 2
galactosyltransferase 6 isoform x2
contig00227 bark storage protein a 145 10 1.1E-26 91% | 2
Aspartil esteraz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00522 probable pectinesterase pectinesterase 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51
ATP Baglayic1
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12
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contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
contig00159 Irr receptor-like serine threonine-protein | 212 10 1.8E-28 924% | 9
kinase rpk2
contig00224 ribosome biogenesis protein bopl 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
homolog {ec0:0000255
contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6
contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6
contig00172 codeine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6% | 6
contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33% | 6
oxidase subunit 2
contig00035 nadh dehydrogenase subunit 6 440 10 3.3E-61 91% | 5
contig00128 calcium-transporting atpase 234 10 3.3E-33 79% | 5
endoplasmic reticulum-type-like
contig00075 cysteine-histidine-rich c1 domain 152 10 4.0E-20 87.4% | 5
family protein
contig00416 pyruvate cytosolic isozyme 354 10 2.3E-52 92.7% | 5
contig00301 ethylene-responsive transcription factor | 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
12
contig00072 proline--trna ligase 128 10 4.8E-20 99.1% | 4
contig00071 proline--trna ligase 155 10 3.9E-28 100% | 4
contig00437 tubulin beta-8 chain-like 301 10 1.1E-23 68.9% | 4
contig00448 hydroxymethylglutaryl- synthase 123 10 8.6E-16 94.7% | 4
isoform x4
contig00027 nadh dehydrogenase subunit partial 657 10 3.9E-107 91.9% | 4
contig00413 cell wall-associated hydrolase 832 10 1.5E-82 88.7% | 4
contig00375 adenylate kinase isoenzyme 6 homolog | 170 10 1.3E-12 74.8% | 4
contig00379 acyl acp-thioesterase 141 10 4.4E-23 99.1% | 4
contig00334 elongation factor 2-like 131 10 2.3E-21 97% | 4
contig00262 eukaryotic initiation factor 4a-13 178 10 1.6E-30 97.6% | 4
contig00613 BnaUnng00860D 374 9 3.2E-25 82.56% | 4
contig00293 adenylate kinase b 148 10 2.1E-25 97.3% | 3
contig00440 heat shock 70 kda mitochondrial 313 10 3.7E-60 98.2% | 3
contig00374 atp-citrate synthase alpha chain protein | 115 10 5.2E-18 100% | 3
1
contig00476 cathepsin b-like 130 10 1.0E-7 98.2%
contig00479 peroxisomal -2-hydroxy-acid oxidase 128 10 2.1E-20 100%
glol-like
contig00655 cyclin-dependent kinase c-2 118 10 7.4E-18 100% | 3
contig00178 receptor-like protein kinase feronia 181 10 2.7TE-22 84.3% | 3
contig00152 shaggy-related protein kinase eta-like 198 10 9.7E-35 96.2% | 3
contig00670 serine threonine-protein kinase afc2 313 10 1.5E-30 90.1% | 3
isoform x2
contig00607 transcription factor 251 10 3.7E-10 70.9%
contig00492 protein argonaute 1-like 128 10 1.1E-19 925% | 3
contig00200 bglc_oleeu ame: full=beta-glucosidase 117 3 4.4E-16 87% | 2
short=
contig00094 gag-pol polyprotein 506 10 4.2E-13 76.1% | 1
contig00190 hypothetical protein VITISV_009328 498 10 9.6E-21 73.3% | 1
contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7
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ATP sitrat sentaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00479 peroxisomal -2-hydroxy-acid oxidase 128 10 2.1E-20 100% | 3
glol-like
ATP-bagimh peptidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Beta-glukosidaz aktivity

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00201 beta- partial 217 1.2E-25 74.83% | 2

contig00064 mitochondrial adenine nucleotide 345 4 2.4E-9 95.25% | 2
transporter adntl-like

contig00556 BnaC09g29270D 516 10 6.6E-49 96.7% | 1
Baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00328 protein spal-related 2-like 399 10 6.4E-16 56.1% | 1

contig00120 stachyose synthase 390 10 2.4E-25 58.6% | 1
Kalsiyum iyon Baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7TE-38 100% | 6

contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6

contig00262 eukaryotic initiation factor 4a-13 178 10 1.6E-30 97.6% | 4
Kalmodiilin baglama

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33% | 6
oxidase subunit 2
Karbonhidrat Baglama

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00267 probable leucine-rich repeat receptor- 229 10 4.8E-18 81% | 7

like protein kinase at5g49770
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contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33% | 6
oxidase subunit 2
Katalitik Aktivite
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis protein | 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
pdx1
contig00314 rna polymerase beta chain 476 10 1.8E-51 70.8% | 4
contig00091 glutamine synthase clone isoform 2 128 10 7.8E-22 100% | 4
contig00636 photosystem ii protein partial 361 10 9.0E-77 97.6% | 3
contig00443 40s ribosomal protein s16-like 476 10 5.0E-83 89.6% | 3
contig00158 gdp-I-galactose phosphorylase 248 10 6.3E-19 82.6% | 3
contig00669 bifunctional aspartate aminotransferase | 411 7 8.3E-12 65.57% | 3
and glutamate aspartate-prephenate
aminotransferase
contig00231 transcription factor vipl-like 196 2 5.9E-8 62.5% | 3
contig00226 bark storage protein a 324 10 1.6E-67 89.6% | 2
contig00321 endo- -beta-glucanase 243 10 3.4E-34 91.1% | 2
contig00265 endo- -beta-glucanase 366 10 5.2E-25 85% | 2
contig00239 phototropic-responsive nph3 family 403 10 5.4E-10 54% | 2
protein isoform 1
contig00083 receptor-like protein kinase feronia 458 10 3.9E-27 66.9% | 1
contig00643 zinc finger ccch domain-containing 300 10 2.3E-24 80.5% | 1
protein 29-like
Seliiloz Akktivite
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00323 endoglucanase 18-like 105 10 2.6E-11 88.6% | 2
contig00322 endoglucanase 20-like 165 10 1.1E-17 80% | 2
contig00223 cytochrome p450 liketbp 434 10 3.5E-41 86.4% | 2
contig00352 rrna intron-encoded homing 523 10 1.3E-61 74.7% | 2
endonuclease
Klorofil Baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11
contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10
contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
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contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10

contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9

contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9

contig00116 chlorophyll a-b binding protein 144 10 1.6E-20 99.7%
chloroplastic

contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial | 455 10 9.4E-65 94.3% | 8

contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8

contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8

contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 100% | 6

contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6

contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6

contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6
Kloroplast

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00247 snare-interacting protein keule-like 131 10 1.8E-11 82.6% | 2
Kromatin Baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00648 cell wall-associated hydrolase 296 10 6.7E-30 914% | 3
Sinamoil-CoA rediiktaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00164 cdpk-related kinase 3-like 290 10 3.9E-21 75.3% | 4
Koenzim Baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00528 phosphomevalonate kinase-like 174 10 3.0E-22 91.3%

contig00164 cdpk-related kinase 3-like 290 10 3.9E-21 75.3% | 4
Bakar iyonu baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7

contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5

isoform x1
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Sistein tipi endopeptidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00131 gamma-glutamyltranspeptidase 3 136 10 1.8E-19 87.5% | 3
Sitokrom-b5 rediiktaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00235 eukaryotic translation initiation factor 3 | 433 10 1.3E-50 92.3% | 7
subunit ¢
Sitokrom-c oksidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7
DNA Baglayic1

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00134 ethylene-responsive transcription factor | 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
erf073

contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6

contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92%
chloroplastic

contig00559 clathrin heavy chain 1-like 388 10 1.4E-40 89.3% | 5

contig00039 hypothetical protein M569_01740 199 8 3.6E-22 735% | 5

contig00070 proline--trna ligase 122 10 4.1E-17 98.8% | 4

contig00648 cell wall-associated hydrolase 296 10 6.7E-30 914% | 3

contig00646 photosystem ii cp47 chlorophyll 428 10 9.6E-40 724% | 3
apoprotein

contig00382 hypothetical protein PhapfoPp088 393 8 8.3E-22 775% | 3
DNA-idareli RNA polimeraz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00559 clathrin heavy chain 1-like 388 10 1.4E-40 89.3% | 5

contig00070 proline--trna ligase 122 10 4.1E-17 98.8% | 4
ilac Baglayict

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00416 pyruvate cytosolic isozyme 354 10 2.3E-52 92.7% | 5
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dTDP-4-dehydrorhamnose 3,5-epimeraz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme | 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
1
Elektron Tasryic1 Aktivite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11

contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha | 233 10 1.6E-47 100% | 7
subunit

contig00192 probable protein phosphatase 2c 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7

contig00429 histidinol-phosphate chloroplastic-like 111 10 5.9E-14 99.4% | 5
isoform x1

contig00168 dead-box atp-dependent rna helicase 173 10 2.0E-31 100% | 4
56-like

contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8

contig00099 chloroplast chlorophyll a-b binding 113 10 1.7E-16 97% | 6
protein partial

contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10

contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10

contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10

contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10

contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9

contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9

contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial | 455 10 9.4E-65 94.3% | 8

contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8

contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8

contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 100% | 6

contig00099 chloroplast chlorophyll a-b binding 113 10 1.7E-16 97% | 6
protein partial

contig00108 cell wall-associated hydrolase 576 10 1.3E-26 88.1% | 3
Endoniikleaz Aktivite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00641 rrna intron-encoded homing 572 10 1.2E-79 77.9% | 2
endonuclease

contig00563 rrna intron-encoded homing partial 347 10 1.5E-52 95.5% | 2

contig00410 fructose-bisphosphate aldolase 185 10 7.5E-20 95.8% | 2

cytoplasmic isozyme-like
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contig00117 glycylpeptide n- 174 10 3.2E-24 90.9% | 2
tetradecanoyltransferase 1-like
Enzim inhibitorii aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00522 probable pectinesterase pectinesterase 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51
Flavon sintaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4% | 6
threonine-protein kinase at2g19130

contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6
FMN baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00237 translocon at the outer envelope 391 10 3.9E-24 58.4% | 3
membrane of chloroplasts 159
Fruktoz-bifosfat aldolaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Galaktokinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00128 calcium-transporting atpase 234 10 3.3E-33 79% | 5
endoplasmic reticulum-type-like
Gama-glutamiltransferaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00384 probable cytosolic oligopeptidase a 106 10 1.4E-11 99.7% | 3
GDP-D-glikoz fosforilaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00221 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 152 10 1.4E-25 98.6% | 3
fkbp20-1
Geraniol dehidrojenaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig
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Bilgisi

contig00030 nadh dehydrogenase subunit 2 136 9 2.2E-12 79.67% | 3
Glutamat amonyak ligaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00035 nadh dehydrogenase subunit 6 440 10 3.3E-61 91%

contig00072 proline--trna ligase 128 10 4.8E-20 99.1% | 4

contig00384 probable cytosolic oligopeptidase a 106 10 1.4E-11 99.7%
Glycylpeptit N-tetradecanoyltransferaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00056 formamidase isoform x2 155 10 1.8E-26 98.6% | 2

contig00112 gdsl esterase lipase cprd49-like 122 10 1.7E-14 86.3% | 2
GTP baglayic1

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8

contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7

contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7

contig00690 cell wall-associated hydrolase 670 10 3.1E-73 824% | 5

contig00296 zgc:158463 protein 535 10 1.1E-23 48.6% | 3
GTPaz aktivitesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8

contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7

contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7

contig00690 cell wall-associated hydrolase 670 10 3.1E-73 824% | 5

contig00228 bark storage protein a 123 10 1.1E-18 88.9% | 4
Helikaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00375 adenylate kinase isoenzyme 6 homolog | 170 10 1.3E-12 74.8% | 4

contig00379 acyl acp-thioesterase 141 10 4.4E-23 99.1%

contig00613 BnaUnng00860D 374 9 3.2E-25 82.56% | 4
Heme baglayici

Referans Gen Ad1 #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Uzunluk ‘
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Genomun Kontig
Bilgisi

contig00007 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8

contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha 233 10 1.6E-47 100% | 7
subunit

contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 100% | 6

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4% | 6
threonine-protein kinase at2g19130

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6

contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5
Heme tasiyici aktivite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 41 433 10 1.6E-31 926% | 5
Heme bakir terminali oksidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00507 cell wall-associated partial 476 10 2.7E-56 81.3% | 3
Histidinol-fosfat transaminaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00089 glutamine synthetase 446 10 5.6E-13 96.7% | 5
Hidrojen iyonu transmembran tasiyici aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11

contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8

contig00254 atp synthase cf0 ¢ chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7

contig00251 ubiquitin-conjugating enzyme e2 28- 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
like
Hidrojen ¢ikartan ATPaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
Hidrolaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

152




Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6
contig00251 L{biquitin-conjugating enzyme e2 28- 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
contig00172 ::Icl)(geine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6%
contig00075 cysteine-histidine-rich c1 domain 152 10 4.0E-20 87.4% | 5
family protein
contig00024 nadh dehydrogenase subunit 5 219 10 1.5E-24 80.9% | 5
contig00048 ribosomal protein partial 109 10 1.3E-15 98.8% | 4
contig00504 cell wall-associated hydrolase 597 10 1.2E-56 89.7% | 3
contig00385 cell wall-associated partial 499 10 1.6E-62 91.1% | 3
contig00109 cell wall-associated partial 542 10 4.8E-64 934% | 3
contig00125 cell wall-associated partial 1226 10 2.2E-134 934% | 3
contig00230 elongation factor 1-delta-like isoform 221 10 4.0E-10 95.7% | 3
contig00603 :‘(ezrric reduction oxidase 6-like 249 10 5.5E-39 91.1% | 3
contig00258 cell wall-associated partial 697 10 2.1E-50 89.1% | 3
contig00676 metal transporter nramp5 691 10 9.0E-78 90.5% | 3
contig00513 metal transporter nramp5 1260 10 1.2E-117 86.9% | 3
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 2 191 10 6.5E-33 99.8% | 3
contig00033 nadh dehydrogenase subunit 4 551 10 5.6E-89 97.3% | 3
contig00547 PsbA (chloroplast) 133 1 5.7E-13 85% | 3
contig00682 cell wall-associated hydrolase 727 10 2.2E-81 82.6% | 2
contig00588 cell wall-associated partial 361 10 4.6E-35 69.2% | 2
contig00415 haloacid dehalogenase-like hydrolase 267 10 1.4E-25 88.6% | 2
domain-containing protein sgpp
contig00529 protein auxin signaling f-box 2-like 231 10 2.2E-35 89% | 2
contig00609 nodulin-related family protein 483 10 1.0E-36 81.2% | 2
contig00296 zgc:158463 protein 535 10 1.1E-23 48.6% | 3
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00631 non-specific phospholipase c1 219 10 2.5E-24 92.7% | 2
contig00148 glucan endo- -beta-glucosidase 5 544 10 9.4E-52 94.2% | 2
contig00502 2-hydroxyisoflavanone dehydratase-like | 431 10 6.6E-26 73.6% | 2
contig00214 cell wall-associated hydrolase 648 10 1.0E-83 84.2% | 2
Hidroksimetilglutaril-CoA rediiktaz (NADPH) aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7
contig00528 phosphomevalonate kinase-like 174 10 3.0E-22 91.3% | 5
contig00528 phosphomevalonate kinase-like 174 10 3.0E-22 91.3% | 5
contig00133 ftsh protease 1 isoform 2 164 10 2.1E-28 100% | 4

inositol hexakisphosphate baglayici
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Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00494 protein argonaute 1-like 153 10 7.0E-23 93.6% | 2
Demir iyon baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00007 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10

contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10

contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10

contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10

contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9

contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9

contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8

contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha | 233 10 1.6E-47 100% | 7
subunit

contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll 455 10 1.1E-69 97% | 7
apoprotein

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4% | 6
threonine-protein kinase at2g19130

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6
Kinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00416 pyruvate cytosolic isozyme 354 10 2.3E-52 92.7%

contig00264 cinnamoyl- reductase 1-like 169 10 3.7E-14 88.1% | 4

contig00630 zinc finger ccch domain-containing 430 10 2.1E-53 73.5%
protein 29-like
Ligaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2%

contig00591 PREDICTED: uncharacterized protein 190 4 6.1E-7 81.5%
LOC100248456

contig00086 €3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 400 10 5.9E-66 84% | 3

contig00115 €3 ubiquitin-protein ligase upl5 356 10 2.7TE-38 80.8% | 3

contig00486 geraniol dehydrogenase 325 10 7.1E-46 91.1% | 3

contig00395 bromodomain-containing protein 209 10 2.8E-17 72.3% | 3

Yag baglayici
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Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00254 atp synthase cf0 ¢ chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
L-fenilalanin: 2-oksoglutarat aminotransferaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00089 glutamine synthetase 446 10 5.6E-13 96.7% | 5
Lyaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like 145 10 4.2E-17 89.8% | 7
Magnezyum iyon baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase

contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like 145 10 4.2E-17 89.8% | 7

contig00301 ethylene-responsive transcription factor | 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
12

contig00396 heterogeneous nuclear 224 10 1.4E-31 88.1% | 4
ribonucleoprotein f
Metabolik siire¢

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00421 protein sgtl homolog at5g65490 286 10 5.7E-19 79.4% | 2
Metal iyon baglayic1

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16

contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic

contig00116 chlorophyll a-b binding protein 144 10 1.6E-20 99.7% | 8
chloroplastic

contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial | 455 10 9.4E-65 94.3% | 8
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contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8
contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8
contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
contig00192 probable protein phosphatase 2¢ 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7
contig00315 zinc finger a20 and anl domain- 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
containing stress-associated protein 5-
like
contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 100% | 6
contig00268 probable leucine-rich repeat receptor- 134 10 2.4E-20 97.6% | 6
like protein kinase at5g49770 isoform
x1
contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6
contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5
contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 732% | 5
contig00075 cysteine-histidine-rich c1 domain 152 10 4.0E-20 87.4% | 5
family protein
contig00314 rna polymerase beta chain 476 10 1.8E-51 70.8%
contig00091 glutamine synthase clone isoform 2 128 10 7.8E-22 100%
contig00168 dead-box atp-dependent rna helicase 173 10 2.0E-31 100%
56-like
contig00636 photosystem ii protein partial 361 10 9.0E-77 97.6% | 3
contig00295 adenylate kinase 4-like 172 10 1.2E-23 95.8% | 3
contig00400 dna polymerase i chloroplastic 274 10 1.1E-15 70.6% | 3
mitochondrial
contig00654 cyclin-dependent kinase c-2 116 10 5.4E-18 97.3% | 3
contig00669 bifunctional aspartate aminotransferase | 411 7 8.3E-12 65.57% | 3
and glutamate aspartate-prephenate
aminotransferase
contig00508 protein argonaute 4-like 116 10 7.9E-15 97% | 1
contig00171 disease resistance protein at4g27190- 406 10 7.1E-31 68.7% | 1
like
contig00107 hypothetical protein (mitochondrion) 113 1 4.8E-6 78% | 1
Metaloendopeptidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
contig00413 cell wall-associated hydrolase 832 10 1.5E-82 88.7% | 4
contig00400 dna polymerase i chloroplastic 274 10 1.1E-15 70.6% | 3
mitochondrial
contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
Metiltransferaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6
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Molekiiler fonksiyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00493 protein argonaute 1 167 10 8.6E-24 87.3% | 3

contig00308 protein argonaute 1-like isoform x1 137 10 2.1E-20 96.2% | 2
Monooksigenaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4% | 6
threonine-protein kinase at2g19130

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6
Miristoil- [asil tastyic1 protein] hidrolaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00347 phosphoglycerate cytosolic 166 10 5.1E-23 95.4% | 4
NADH dehidrojenaz (ubiquinone) aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8

contig00511 elongation factor chloroplastic 446 10 1.0E-75 88.8% | 5

contig00040 cytochrome ¢ maturase subunit b 359 10 3.5E-41 99.4% | 5

contig00129 ribosomal protein 15 366 10 2.8E-38 84.2% | 4

contig00106 23s ribosomal rna 223 10 9.2E-30 98.4% | 4

contig00627 bell-like homeodomain protein 1 274 10 4.7E-26 82.2% | 3

contig00469 protein ethylene insensitive 3-like 360 10 2.0E-74 95.8% | 3

contig00487 photosystem ii protein | 410 7 3.7E-15 69.43% | 3

contig00662 auxin-induced protein 22d-like 399 10 2.1E-22 94.8% | 5
Niikleik asit baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00169 dead-box atp-dependent rna helicase 56 | 234 10 7.6E-33 100% | 4
isoform x1

contig00375 adenylate kinase isoenzyme 6 homolog | 170 10 1.3E-12 74.8% | 4

contig00379 acyl acp-thioesterase 141 10 4.4E-23 99.1%

contig00158 gdp-I-galactose phosphorylase 248 10 6.3E-19 82.6% | 3
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contig00317 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 1 223 10 9.5E-17 76.9% | 3
contig00612 polyadenylate-binding protein 8-like 296 10 3.6E-50 91% | 2
contig00208 rac-like gtp-binding protein rac2 122 10 5.4E-9 76.8% | 2
contig00286 cytochrome p450 like_tbp 429 10 9.3E-49 77.9% | 1
Niikleotit baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00172 codeine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6% | 6
contig00169 dead-box atp-dependent rna helicase 56 | 234 10 7.6E-33 100% | 4
isoform x1
contig00264 cinnamoyl- reductase 1-like 169 10 3.7E-14 88.1% | 4
contig00303 vacuolar-processing enzyme 167 10 3.2E-21 96% | 2
contig00304 vacuolar-processing enzyme-like 155 10 1.1E-16 91.1% | 2
contig00397 proline iminopeptidase 174 10 1.3E-14 85.7% | 1
Niikleotidiltransferaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00221 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 152 10 1.4E-25 98.6% | 3
fkbp20-1
Oleoil [asil tasiyicl protein] hidrolaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00347 phosphoglycerate cytosolic 166 10 5.1E-23 95.4% | 4
Oksaloasetat dekarboksilaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
Oksidorediiktaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11
contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9
contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7TE-126 90.1% | 9
contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8
contig00099 chloroplast chlorophyll a-b binding 113 10 1.7E-16 97% | 6

protein partial

158




contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 73.2% | 5

contig00371 ubiquitin 151 10 2.5E-27 100% | 4

contig00337 BnaUnng00860D 476 10 7.7E-61 83.7% | 4

contig00634 ferric reduction oxidase 6-like 401 10 3.6E-21 77.7% | 3

contig00165 monosaccharide-sensing protein 2 171 10 3.5E-23 86.5% | 3

contig00597 probable inorganic phosphate 235 10 3.8E-34 84% | 3
transporter 1-9

contig00237 translocon at the outer envelope 391 10 3.9E-24 58.4% | 3
membrane of chloroplasts 159

contig00616 transcription factor bhlh66-like 152 10 7.7E-18 80.3% | 1

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6

contig00164 cdpk-related kinase 3-like 290 10 3.9E-21 75.3% | 4

contig00461 cell wall-associated partial 230 10 3.1E-15 704% | 1
Oksijen olusturan aktivite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10

contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10

contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10

contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10
Palmitoil [asil tasiyic1 protein] hidrolaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00347 phosphoglycerate cytosolic 166 10 5.1E-23 95.4% | 4
Pektinesteraz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00522 probable pectinesterase pectinesterase 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51
Peptidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00488 serine carboxypeptidase-like 18 297 10 2.4E-10 80.4% | 2

contig00474 subtilisin-like protease 227 10 3.4E-22 89.6% | 2

contig00257 transcription factor myc2-like 348 10 6.4E-49 85.8% | 1
Peptidil-prolil cis-trans izomeraz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi
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contig00346 serine threonine-protein phosphatase 300 10 1.4E-35 79.5% | 3
ppl isozyme 2

contig00485 e3 ubiquitin-protein ligase keg 349 10 2.2E-49 88.6% | 3
Peroksidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6
Peroksiredoksin aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6
Fenilalanin amonyak-liyaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6
Fosfogliserat kinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00334 elongation factor 2-like 131 10 2.3E-21 97% | 4
Phosphomevalonate kinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00301 ethylene-responsive transcription factor | 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
12
Phosphoprotein fosfataz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00654 cyclin-dependent kinase c-2 116 10 5.4E-18 97.3% | 3
Fosfotransferaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00416 pyruvate cytosolic isozyme 354 10 2.3E-52 92.7% | 5
Potasyum iyonu baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00301 ethylene-responsive transcription factor | 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
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12

Prolin-tRNA ligaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00071 proline--trna ligase 155 10 3.9E-28 100% | 4
contig00437 tubulin beta-8 chain-like 301 10 1.1E-23 68.9%
contig00448 hydroxymethylglutaryl- synthase 123 10 8.6E-16 94.7% | 4
isoform x4
Protein baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00317 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 1 223 10 9.5E-17 76.9% | 3
Protein dimerizasyon aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00433 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme 153 10 1.0E-17 97.2% | 5
a reductase
contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92% | 6
chloroplastic
contig00426 14-3-3 protein 443 10 3.8E-67 95.6% | 1
contig00414 14-3-3-like protein d isoform x2 142 10 2.7TE-23 95.5% | 1
contig00255 glutathione s-transferase-like 126 10 5.6E-10 76% | 1
contig00451 protein dal-related 1-like isoform x1 121 10 3.1E-17 93.8% | 1
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis protein | 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
pdx1
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis protein | 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
pdx1
Protein kinaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6
contig00262 eukaryotic initiation factor 4a-13 178 10 1.6E-30 97.6% | 4
contig00655 cyclin-dependent kinase c-2 118 10 7.4E-18 100%
Protein fosfataz tipi 2A regiilator aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00335 40s ribosomal protein s27-2 658 10 1.6E-17 100% | 4
Protein serin / treonin kinaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig
Bilgisi
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contig00159 Irr receptor-like serine threonine-protein | 212 10 1.8E-28 924% | 9
kinase rpk2

contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7

contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6

contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33%
oxidase subunit 2

contig00027 nadh dehydrogenase subunit partial 657 10 3.9E-107 91.9% | 4

contig00178 receptor-like protein kinase feronia 181 10 2.7TE-22 84.3% | 3

contig00152 shaggy-related protein kinase eta-like 198 10 9.7E-35 96.2% | 3

contig00670 serine threonine-protein kinase afc2 313 10 1.5E-30 90.1% | 3
isoform x2

contig00607 transcription factor 251 10 3.7E-10 70.9%

contig00492 protein argonaute 1-like 128 10 1.1E-19 92.5%

contig00315 zinc finger a20 and anl domain- 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
containing stress-associated protein 5-
like
Protein tasima aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00110 cytochrome ¢ oxidase subunit partial 207 10 4.4E-12 745% | 3
Protein-disiilfid rediiktaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00305 protein nrtl ptr family -like 353 10 1.6E-15 56.2% | 5
Proteoliz

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00131 gamma-glutamyltranspeptidase 3 136 10 1.8E-19 87.5% | 3
Proton tasiyan ATP sentaz aktivitesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12

contig00224 ribosome biogenesis protein bopl 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
homolog {ec0:0000255

contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 100% | 6

contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12

contig00224 ribosome biogenesis protein bopl 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
homolog {ec0:0000255
Piridoksal fosfat baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00089 glutamine synthetase 446 10 5.6E-13 96.7% | 5
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contig00231 transcription factor vipl-like 196 2 5.9E-8 62.5% | 3
Piruvat kinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00301 ethylene-responsive transcription factor | 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
12
Kuinon baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
Riboniikleaz inhibitorii aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
Riboniikleoprotein kompleks baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00340 -dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene | 124 10 7.7TE-20 98.2% | 7
dioxygenase 3
Riboniikleosit baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00559 clathrin heavy chain 1-like 388 10 1.4E-40 89.3% | 5
Ribuloz bisfosfat karboksilaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase

contig00396 heterogeneous nuclear 224 10 1.4E-31 88.1% | 4
ribonucleoprotein f
RNA baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00303 vacuolar-processing enzyme 167 10 3.2E-21 96% | 2

contig00268 probable leucine-rich repeat receptor- 134 10 2.4E-20 97.6% | 6

like protein kinase at5g49770 isoform
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x1

contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6
contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 | 208 10 2.7E-20 88.7% | 6
isoform 3
Diziye 6zgii DNA baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6
contig00407 e3 ubiquitin protein ligase 145 10 1.6E-25 100% | 3
contig00001 ribosomal protein s10 347 1 9.8E-11 88% | 3
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00134 ethylene-responsive transcription factor | 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
erf073
contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6
contig00039 hypothetical protein M569_01740 199 8 3.6E-22 735% | 5
contig00163 long chain acyl- synthetase 4-like 125 10 1.4E-17 96.2% | 3
contig00407 €3 ubiquitin protein ligase 145 10 1.6E-25 100% | 3
contig00001 ribosomal protein s10 347 1 9.8E-11 88% | 3
Serin-tip karboksipeptidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00632 subtilisin-like protease 398 10 5.3E-53 78.4% | 2
Serin-tip endopeptidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00331 adagio protein 1-like 299 10 3.1E-44 87.4% | 2
contig00380 palmitoyl-acyl carrier protein 193 10 5.0E-28 90.1% | 2
chloroplastic
Sinyal déniistiiriicii aktivite
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00241 raffinose synthase family protein 147 10 3.2E-18 94.6% | 2
isoform 1
Hiicre iskeletinin yapisal bilesen
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8
contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7
contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7
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Ribozomun yapisal bileseni

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12

contig00268 probable leucine-rich repeat receptor- 134 10 2.4E-20 97.6% | 6
like protein kinase at5g49770 isoform
x1

contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6

contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 | 208 10 2.7E-20 88.7% | 6
isoform 3

contig00047 ribosomal protein partial 368 10 1.7E-50 88.5%

contig00015 nadh dehydrogenase subunit 9 704 10 1.3E-75 99.4%

contig00411 serine threonine protein phosphatase 2a | 374 10 6.9E-57 86.5% | 4
57 kda regulatory subunit b beta
isoform-like

contig00150 premnaspirodiene oxygenase-like 369 10 6.9E-23 66.5%

contig00104 palmitoyl-acyl carrier protein 150 10 8.7E-20 89% | 3
chloroplastic

contig00283 binding protein 154 10 2.1E-23 97.6% | 2
Yapisal molekiil aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00567 PREDICTED: galactokinase-like 163 10 7.0E-24 922% | 5
Substrata spesifik transmembran tasiyici aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00532 aquaporin pip2-2 181 10 1.6E-28 95.2% | 3
Tiamin pirofosfat baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like 145 10 4.2E-17 89.8% | 7
Tiolester hidrolazi aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00098 elongation defective 1 protein eld1 112 10 4.4E-18 99.7% | 2
protein isoform partial
Treonin tipi endopeptidaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00195 serine threonine-protein kinase tor 190 10 3.2E-18 80% | 5
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Transaminaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6
Transferaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00421 protein sgtl homolog at5g65490 286 10 5.7E-19 79.4% | 2

contig00204 ganglioside-induced differentiation- 268 10 7.8E-27 76.1% | 1
associated protein 2

contig00608 c2 domain-containing family protein 433 10 1.2E-25 61.4% | 2

contig00452 40s ribosomal protein s6 243 10 3.0E-48 99.6% | 3

contig00545 protein translation factor suil homolog 178 10 3.9E-20 100% | 2
Translasyon uzama faktor aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00690 cell wall-associated hydrolase 670 10 3.1E-73 824% | 5

contig00228 bark storage protein a 123 10 1.1E-18 88.9% | 4

contig00602 ferric reduction oxidase 6-like 268 10 6.1E-21 76.7% | 3

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 100% | 7

contig00228 bark storage protein a 123 10 1.1E-18 88.9% | 4

contig00147 e3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 146 10 3.1E-19 89.2% | 3

contig00376 methanol o-anthraniloyltransferase 405 10 1.2E-54 75.1% | 2

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 100% | 7
Transmembran reseptorii protein tirozin kinaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7
Transmembran tasiyici aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00533 aquaporin pip2-7-like 252 10 2.3E-33 88.4% | 3
Tasiyic1

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00024 nadh dehydrogenase subunit 5 219 10 1.5E-24 80.9% | 5

contig00146 mitochondrial outer membrane protein 218 10 1.5E-21 73% | 5
porin 1-like

contig00633 aquaporin-like partial 109 10 1.6E-14 98.5% | 3
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contig00329 triose phosphate translocator 113 10 1.4E-15 100% | 3
contig00143 dnaj protein erdj2a-like isoform x1 421 10 2.5E-14 78.7% | 3
contig00405 cytochrome b6 434 10 7.2E-32 63.1% | 3
contig00505 cell wall-associated partial 520 10 2.2E-54 89.5% | 3
Trioz-fosfat transmembran tasiyici aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00330 glucose-6-phosphate phosphate 111 10 1.4E-12 97% | 8
translocator-related
Ubikinol-sitokrom-c rediiktaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00192 probable protein phosphatase 2c 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7
Ubikuitin-protein transferaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6
contig00591 PREDICTED: uncharacterized protein 190 4 6.1E-7 81.5%
LOC100248456
contig00086 €3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 400 10 5.9E-66 84% | 3
contig00115 e3 ubiquitin-protein ligase upl5 356 10 2.7E-38 80.8% | 3
contig00486 geraniol dehydrogenase 325 10 7.1E-46 91.1% | 3
contig00395 bromodomain-containing protein 209 10 2.8E-17 72.3% | 3
UDP-4-keto-6-deoksi-glukoz-3,5-epimeraz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme | 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
1
contig00523 probable rhamnose biosynthetic enzyme | 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
1
Katlanmamis protein baglayici
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
contig00476 cathepsin b-like 130 10 1.0E-7 98.2% | 3
Anyon yolu aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00043 nadh dehydrogenase subunit 41 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
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Cinko iyon baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
contig00267 probable leucine-rich repeat receptor- 229 10 4.8E-18 81%

like protein kinase at5g49770
contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6
contig00305 protein nrtl ptr family -like 353 10 1.6E-15 56.2% | 5
contig00008 unnamed protein product 492 2 5.3E-16 90% | 5
contig00030 nadh dehydrogenase subunit 2 136 9 2.2E-12 79.67% | 3
contig00161 uncharacterized oxidoreductase 233 10 2.2E-14 69.3% | 1

at4g09670-like
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Ek 3: Temmuz Pedisel dokusunda blast2go sonuglarina gore biyolojik islevde yer alan
transkriptler

Yiikseltgenme indirgenme islemi

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00525 cytochrome p450 like_tbp 720 10 2.9E-62 81.3% | 2

Transmembran tasimacihgi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00028 nadh dehydrogenase subunit 574 2 1.5E-15 87% | 2

Aktin flament demetlerinin birlestirilmesi

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00361 cytochrome p450 like_tbp 503 10 9.7E-64 75.5% | 2

Aerobik solunum

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13
contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

Amino asit alim

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11

Anyon tagimimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5

Anter gelisimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun

Kontig Bilgisi

contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 924% | 9

protein kinase rpk2

Aromatik amino asit ailesinin biyosentetik siireci

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
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contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
ATP baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
ATP biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
Proton tasimimu ile birlestirilmis ATP hidrolizi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
contig00254 atp synthase cf0 c chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
contig00224 ribosome biogenesis protein bopl 115 10 3.6E-14 96.4% | 7
homolog {ec0:0000255
contig00251 ubiquitin-conjugating enzyme e2 28- 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
like
Elektron tagimimu ile birlestirilmis ATP sentezi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00662 auxin-induced protein 22d-like 399 10 2.1E-22 948% | 5
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00040 cytochrome ¢ maturase subunit b 359 10 3.5E-41 99.4% | 5
contig00129 ribosomal protein 15 366 10 2.8E-38 84.2% | 4
contig00627 bell-like homeodomain protein 1 274 10 4.7TE-26 82.2% | 3
contig00469 protein ethylene insensitive 3-like 360 10 2.0E-74 95.8% | 3
contig00487 photosystem ii protein | 410 7 3.7E-15 69.43% | 3
Proton tasimimu ile birlestirilmis ATP sentezi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00254 atp synthase cf0 c chain 427 10 1.9E-30 80.4% | 7
contig00224 ribosome biogenesis protein bopl 115 10 3.6E-14 96.4% | 7

homolog {ec0:0000255
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contig00066 v-type proton atpase subunit al-like 108 10 1.2E-16 100% | 6
Oksin polar taginimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
Oksin-aktive sinyalizasyon yolag:

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00433 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 153 10 1.0E-17 97.2% | 5
a reductase

contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92% | 6
chloroplastic

contig00494 protein argonaute 1-like 153 10 7.0E-23 93.6% | 2
Biyolojik islev

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00493 protein argonaute 1 167 10 8.6E-24 87.3% | 3

contig00382 hypothetical protein PhapfoPp088 393 8 8.3E-22 775% | 3

contig00350 acid phosphatase 1-like 212 10 5.6E-25 75.9% | 2

contig00308 protein argonaute 1-like isoform x1 137 10 2.1E-20 96.2% | 2

contig00174 topless-related protein 3 114 10 1.7E-15 98.8% | 1
Biyosentetik islev

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00231 transcription factor vip1-like 196 2 5.9E-8 62.5% | 3
Karbohidrat metabolk islevi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00214 cell wall-associated hydrolase 648 10 1.0E-83 84.2% | 2

contig00201 beta- partial 217 1.2E-25 74.83% | 2

contig00064 mitochondrial adenine nucleotide 345 4 2.4E-9 95.25% | 2
transporter adnt1-like

contig00128 calcium-transporting atpase 234 10 3.3E-33 79% | 5
endoplasmic reticulum-type-like
Karbon fiksasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00396 heterogeneous nuclear 224 10 1.4E-31 88.1% | 4
ribonucleoprotein f
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Hiicre farklilagsmasi

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Hiicre boliinmesi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Hiicre duvar1 modifikasyonu
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00522 probable pectinesterase pectinesterase | 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51
Hiicresel islev
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
contig00592 leucine-rich repeat transmembrane 168 10 3.0E-27 96% | 4
protein kinase
Hipoksiye hiicresel yanit
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00134 ethylene-responsive transcription 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
factor erf073
Seliiloz katabolik siireci
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00323 endoglucanase 18-like 105 10 2.6E-11 88.6% | 2
contig00322 endoglucanase 20-like 165 10 1.1E-17 80% | 2
contig00223 cytochrome p450 liketbp 434 10 3.5E-41 86.4% | 2
contig00352 rrna intron-encoded homing 523 10 1.3E-62 74.7% | 2
endonuclease
Klorofil biyosentetik siireci
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34

expressed
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Klorofil katabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00425 phospholipase a-2-activating protein 130 10 2.0E-16 92.7% | 2
Klorofil metabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Kloroplast diizenlemesi

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Kloroplast tilakoid zar1

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8
Koenzim A metabolik siireci

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00528 phosphomevalonate kinase-like 174 10 3.0E-22 913% | 5

contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7

contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7
Koenzim biyosentetik siireci

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
COPII vezikiil kaplama

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00087 PREDICTED: uncharacterized protein | 247 5 2.2E-7 62.2% | 2
LOC105157217 isoform X1
sistein biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34

expressed
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contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic

contig00330 glucose-6-phosphate phosphate 111 10 1.4E-12 97% | 8
translocator-related
Sitokrom kompleksi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
Sitokinez

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00008 unnamed protein product 492 2 5.3E-16 90% | 5
Hiicre iskeleti organizasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 913% | 9
Defosforilasyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00654 cyclin-dependent kinase c-2 116 10 5.4E-18 97.3% | 3

contig00246 villin-4-like 139 10 2.3E-19 95.8% | 2

contig00604 cytochrome p450 like_tbp 147 10 5.5E-24 94.3% | 2
DNA endoreduplikasyon

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2% | 6
DNA replikasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00158 gdp-I-galactose phosphorylase 248 10 6.3E-19 82.6% | 3
dTDP-ramnoz biyosentetik siire¢

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00523 probable rhamnose biosynthetic 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
enzyme 1

D-ksiloz metabolizma
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Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00235 eukaryotic translation initiation factor 433 10 1.3E-50 92.3%
3 subunit c
Elektron tasima zinciri
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00007 cytochrome ¢ oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13
contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12
contig00235 eukaryotic translation initiation factor | 433 10 1.3E-50 923% | 7
3 subunit ¢
contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7%
contig00168 dead-box atp-dependent rna helicase 173 10 2.0E-31 100% | 4
56-like
Embriyonik meristem gelisimi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 92.4% | 9
protein kinase rpk2
ER'dan Golgiye vezikul yolu ile tasima
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
Metabolik siire¢
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8
Etilen ile aktiflenmis sinyal yolag:
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00134 ethylene-responsive transcription 302 10 5.4E-12 782% | 8
factor erf073
Yag asidi biyosentez siireci
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00347 phosphoglycerate cytosolic 166 10 5.1E-23 95.4% | 4
contig00294 adenylate kinase b 120 10 7.7E-18 98.8% | 3
contig00098 elongation defective 1 protein eld1 112 10 4.4E-18 99.7% | 2

protein isoform partial
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Flavon biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4% | 6
threonine-protein Kinase at2g19130

contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6
Preinitasyon translasyon kompleksi olusumu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 100% | 7
galaktoz metabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00128 calcium-transporting atpase 234 10 3.3E-33 79% | 5
endoplasmic reticulum-type-like
Gen ekspresyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
RNA aracili gen susturma

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00317 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 1 223 10 9.5E-17 76.9% | 3

contig00147 e3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 146 10 3.1E-19 89.2% | 3

contig00612 polyadenylate-binding protein 8-like 296 10 3.6E-50 91% | 2

contig00208 rac-like gtp-binding protein rac2 122 10 5.4E-9 76.8% | 2
Glukan biyosentezi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00452 40s ribosomal protein s6 243 10 3.0E-48 99.6% | 3
Glukoneogenez

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10

contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
Glikoz katabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
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Genomun

Kontig Bilgisi

contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6
Glukosinolat biyosentetik siire¢

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Glucuronoxylan metabolik siireci

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6

contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7
glutamin biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00035 nadh dehydrogenase subunit 6 440 10 3.3E-61 91%

contig00072 proline--trna ligase 128 10 4.8E-20 99.1% | 4
Glutatiyon katabolik siireci

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00384 probable cytosolic oligopeptidase a 106 10 1.4E-11 99.7% | 3
Glisin katabolik siireci

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Glikolitik siire¢

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10

contig00301 ethylene-responsive transcription 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
factor 12

contig00118 glycylpeptide n- 383 10 1.1E-45 81.3% | 2
tetradecanoyltransferase 1-like

contig00334 elongation factor 2-like 131 10 2.3E-21 97% | 4
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GTP baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00228 bark storage protein a 123 10 1.1E-18 88.9% | 4
Heme tasiyici

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
Histidin biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00089 glutamine synthetase 446 10 5.6E-13 96.7% | 5
Hidrojen iyonu transmembran tasimacilig

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11

contig00073 apocytochrome partial 533 10 2.8E-87 84.7% | 7

contig00192 probable protein phosphatase 2¢ 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7

contig00023 ribosomal protein s7 318 10 1.9E-35 86.8% | 6
Hidrojen peroksit katabolik islevi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Hiperozmotik tuzluluk tepkisi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Hiicre i¢i protein tasima

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00567 PREDICTED: galactokinase-like 163 10 7.0E-24 922% | 5
hiicre ici sinyal iletim

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi
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contig00305 protein nrtl ptr family -like 353 10 1.6E-15 56.2% | 5
iyon tasinimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
izopentenil difosfat biyosentetik islevi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00133 ftsh protease 1 isoform 2 164 10 2.1E-28 100% | 4
izoprenoid biyosentetik siirec

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7
Jasmonik asit biyosentez siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
yaprak morfogenez

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Isik toplama

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6
Lipoat metabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
L-methionin biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi
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contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll 455 10 1.1E-69 97% | 7
apoprotein
Uzunlamasina eksen belirleme
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 924% | 9
protein Kinase rpk2
Makromolekiil lokalizasyonu
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Maltoz metabolik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Mannoz metabolik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00267 probable leucine-rich repeat receptor- 229 10 4.8E-18 81% | 7
like protein kinase at5g49770
rRNA olgunlagmasi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00340 -dihydroxy-3-keto-5- 124 10 7.7TE-20 98.2% | 7
methylthiopentene dioxygenase 3
contig00340 -dihydroxy-3-keto-5- 124 10 7.7TE-20 98.2% | 7
methylthiopentene dioxygenase 3
Metabolik siire¢
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7
contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7
contig00251 ubiquitin-conjugating enzyme e2 28- 167 10 2.9E-24 97.1% | 6
like
contig00172 codeine o-demethylase-like 125 10 1.4E-16 95.6% | 6
contig00075 cysteine-histidine-rich c1 domain 152 10 4.0E-20 874% | 5
family protein
contig00024 nadh dehydrogenase subunit 5 219 10 1.5E-24 80.9% | 5
contig00314 rna polymerase beta chain 476 10 1.8E-51 70.8% | 4
contig00091 glutamine synthase clone isoform 2 128 10 7.8E-22 100% | 4
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contig00592 leucine-rich repeat transmembrane 168 10 3.0E-27 96% | 4
protein kinase
contig00048 ribosomal protein partial 109 10 1.3E-15 98.8% | 4
contig00375 adenylate kinase isoenzyme 6 homolog | 170 10 1.3E-12 748% | 4
contig00379 acyl acp-thioesterase 141 10 4.4E-23 99.1% | 4
contig00636 photosystem ii protein partial 361 10 9.0E-77 97.6% | 3
contig00504 cell wall-associated hydrolase 597 10 1.2E-56 89.7% | 3
contig00385 cell wall-associated partial 499 10 1.6E-62 91.1% | 3
contig00109 cell wall-associated partial 542 10 4.8E-64 934% | 3
contig00125 cell wall-associated partial 1226 10 2.2E-134 93.4% | 3
contig00230 elongation factor 1-delta-like isoform 221 10 4.0E-10 95.7% | 3
X2
contig00603 ferric reduction oxidase 6-like 249 10 5.5E-39 91.1% | 3
contig00386 metal transporter nramp5 982 10 1.8E-70 89.1% | 3
contig00258 cell wall-associated partial 697 10 2.1E-50 89.1% | 3
contig00676 metal transporter nramp5 691 10 9.0E-78 90.5% | 3
contig00513 metal transporter nramp5 1260 10 1.2E-117 86.9% | 3
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 2 191 10 6.5E-33 99.8% | 3
contig00033 nadh dehydrogenase subunit 4 551 10 5.6E-89 97.3% | 3
contig00443 40s ribosomal protein s16-like 476 10 5.0E-83 89.6% | 3
contig00479 peroxisomal -2-hydroxy-acid oxidase 128 10 2.1E-20 100% | 3
glol-like
contig00296 zgc:158463 protein 535 10 1.1E-23 48.6%
contig00221 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 152 10 1.4E-25 98.6%
fkbp20-1
contig00669 bifunctional aspartate aminotransferase | 411 7 8.3E-12 65.57% | 3
and glutamate aspartate-prephenate
aminotransferase
contig00547 PsbA (chloroplast) 133 1 5.7E-13 85% | 3
contig00226 bark storage protein a 324 10 1.6E-67 89.6% | 2
contig00631 non-specific phospholipase c1 219 10 2.5E-24 92.7% | 2
contig00148 glucan endo- -beta-glucosidase 5 544 10 9.4E-52 94.2% | 2
contig00502 2-hydroxyisoflavanone dehydratase- 431 10 6.6E-26 73.6% | 2
like
contig00682 cell wall-associated hydrolase 727 10 2.2E-81 82.6% | 2
contig00588 cell wall-associated partial 361 10 4.6E-35 69.2%
contig00415 haloacid dehalogenase-like hydrolase 267 10 1.4E-25 88.6% | 2
domain-containing protein sgpp
contig00529 protein auxin signaling f-box 2-like 231 10 2.2E-35 89% | 2
contig00609 nodulin-related family protein 483 10 1.0E-36 81.2% | 2
contig00545 protein translation factor suil homolog | 178 10 3.9E-20 100% | 2
contig00239 phototropic-responsive nph3 family 403 10 5.4E-10 54% | 2
protein isoform 1
contig00608 c2 domain-containing family protein 433 10 1.2E-25 61.4% | 2
contig00173 topless-related protein 3-like 188 10 8.5E-22 7% | 1
Metal iyon baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
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Kontig Bilgisi

contig00187 root r-b1-like 394 10 2.6E-34 95.8% | 4
Metilasyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2

contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6
D-laktat icin methylglyoxal katabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
Mikrotiibiil tabanh siire¢

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8

contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7

contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7
Mitokondrial elektron transportu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00192 probable protein phosphatase 2¢ 27 332 10 8.0E-50 95.1% | 7
mRNA isleme

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00371 ubiquitin 151 10 2.5E-27 100% | 4
Cok hiicreli organizma gelisimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Katalitik aktivitenin negatif regiilasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2

contig00522 probable pectinesterase pectinesterase | 183 10 1.7E-26 89.4% | 7

inhibitor 51
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Azot bilesigi metabolik siireci

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13

contig00035 nadh dehydrogenase subunit 6 440 10 3.3E-61 91% | 5
Fotokimyasal olmayan su verme islemi

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
N-terminal protein miristoilasyonu

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00235 eukaryotic translation initiation factor 433 10 1.3E-50 92.3% | 7
3 subunit ¢

contig00056 formamidase isoform x2 155 10 1.8E-26 98.6% | 2

contig00112 gdsl esterase lipase cprd49-like 122 10 1.7E-14 86.3% | 2
Niikleer transkribe edilmis mRNA katabolik islem

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00382 hypothetical protein PhapfoPp088 393 8 8.3E-22 775% | 3
Niikleik asit fosfodiester bag hidrolizi

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00641 rrna intron-encoded homing 572 10 1.2E-80 77.9% | 2
endonuclease

contig00563 rrna intron-encoded homing partial 347 10 1.5E-53 95.5% | 2

contig00410 fructose-bisphosphate aldolase 185 10 7.5E-20 95.8% | 2
cytoplasmic isozyme-like

contig00117 glycylpeptide n- 174 10 3.2E-24 90.9% | 2
tetradecanoyltransferase 1-like
Niikleositoplazmik tasima

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Niikleozid metabolik siireci

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00591 PREDICTED: uncharacterized protein | 190 4 6.1E-7 815% | 4
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LOC100248456

contig00321 endo- -beta-glucanase 243 10 3.4E-34 91.1% | 2
contig00265 endo- -beta-glucanase 366 10 5.2E-25 85% | 2
Niikleotit baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00200 bglc_oleeu ame: full=beta-glucosidase | 117 3 4.4E-16 87% | 2
short=
Niikleotid biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
Niikleotid fosforilasyonu
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00293 adenylate kinase b 148 10 2.1E-25 97.3% | 3
contig00440 heat shock 70 kda mitochondrial 313 10 3.7E-60 98.2% | 3
contig00374 atp-citrate synthase alpha chain protein | 115 10 5.2E-18 100% | 3
1
Oligopeptid tagimacihig
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00146 mitochondrial outer membrane protein | 218 10 1.5E-21 73% | 5
porin 1-like
Organik madde tasimacihigi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Yiikseltgenme-indirgenme islevi
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00528 phosphomevalonate kinase-like 174 10 3.0E-22 913% | 5
contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12
contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12
contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11
contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11
contig00523 probable rhamnose biosynthetic 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
enzyme 1
contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7

oxygenase large partial
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contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase

contig00166 alpha-mannosidase 2x 264 10 2.6E-50 92.1% | 7

contig00462 photosystem ii cp47 chlorophyll 455 10 1.1E-69 97% | 7
apoprotein

contig00685 23s ribosomal rna 309 10 7.4E-22 95% | 6

contig00665 cinnamate 4-hydroxylase 569 10 2.0E-126 97.1% | 6

contig00566 g-type lectin s-receptor-like serine 268 10 3.4E-26 88.4%
threonine-protein Kinase at2g19130

contig00679 cytochrome b559 subunit alpha 206 6 7.9E-19 82.17% | 6

contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 73.2% | 5

contig00511 elongation factor chloroplastic 446 10 1.0E-75 88.8% | 5

contig00305 protein nrtl ptr family -like 353 10 1.6E-15 56.2% | 5

contig00371 ubiquitin 151 10 2.5E-27 100% | 4

contig00337 BnaUnng00860D 476 10 7.7TE-61 83.7% | 4

contig00106 23s ribosomal rna 223 10 9.2E-30 98.4% | 4

contig00164 cdpk-related kinase 3-like 290 10 3.9E-21 75.3% | 4

contig00634 ferric reduction oxidase 6-like 401 10 3.6E-21 77.7% | 3

contig00165 monosaccharide-sensing protein 2 171 10 3.5E-23 86.5% | 3

contig00597 probable inorganic phosphate 235 10 3.8E-34 84% | 3
transporter 1-9

contig00295 adenylate kinase 4-like 172 10 1.2E-23 95.8%

contig00237 translocon at the outer envelope 391 10 3.9E-24 58.4%
membrane of chloroplasts 159

contig00030 nadh dehydrogenase subunit 2 136 9 2.2E-12 79.67% | 3

contig00539 cytochrome p450 like_tbp 537 10 1.9E-69 77.2% | 2

contig00428 cytochrome p450 like_tbp 553 10 3.2E-77 66.4% | 2

contig00275 cytochrome p450 like_tbp 666 10 7.2E-56 74.4% | 2

contig00512 cytochrome p450 like_tbp 1253 10 1.9E-114 84.6% | 2

contig00594 senescence-associated protein 252 10 7.3E-41 94.8% | 2

contig00240 probable galactinol--sucrose 261 10 1.3E-38 86% | 2
galactosyltransferase 6 isoform x2

contig00227 bark storage protein a 145 10 1.1E-26 91% | 2
Oksidatif fosforilasyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 cytochrome c oxidase subunit 1 690 10 6.0E-95 96% | 13

contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11
Para-aminobenzoik asit metabolizma

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like | 145 10 4.2E-17 89.8% | 7

185




Pektin katabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00522 probable pectinesterase pectinesterase | 183 10 1.7E-26 89.4% | 7
inhibitor 51
Pentasiklik triterpenoid biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00301 ethylene-responsive transcription 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
factor 12
Pentoz-fosfat degisimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Peptidil-tirozin fosforilasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7
Petal formasyonu

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00008 unnamed protein product 492 2 5.3E-16 90% | 5
Fosforilasyon

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00416 pyruvate cytosolic isozyme 354 10 2.3E-52 92.7% | 5

contig00301 ethylene-responsive transcription 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
factor 12

contig00301 ethylene-responsive transcription 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
factor 12

contig00264 cinnamoyl- reductase 1-like 169 10 3.7E-14 88.1% | 4

contig00334 elongation factor 2-like 131 10 2.3E-21 97%
Fotoinhibisyon

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
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Fotorespirasyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase
Fotosentez

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00662 auxin-induced protein 22d-like 399 10 2.1E-22 948% | 5

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11

contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8

contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6

contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7E-38 100% | 6

contig00388 rna polymerase beta subunit 258 10 1.2E-37 96% | 5

contig00236 cell wall-associated partial 290 5 1.3E-12 67.6% | 3

contig00472 ref srpp-like protein at1g67360 336 10 4.0E-35 72.2% | 2
Fotosentez 151k toplayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic

contig00116 chlorophyll a-b binding protein 144 10 1.6E-20 99.7% | 8
chloroplastic

contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6

contig00330 glucose-6-phosphate phosphate 111 10 1.4E-12 97% | 8
translocator-related
Fotosentetik elektron tasima zinciri

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00639 photosystem ii cytochrome b559 alpha | 233 10 1.6E-47 100% | 7
subunit

contig00099 chloroplast chlorophyll a-b binding 113 10 1.7E-16 97% | 6
protein partial

contig00518 60s ribosomal protein 137-3 136 10 5.7E-22 100% | 6

contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6

contig00562 ycf9 277 10 2.6E-27 89.5% | 5

contig00144 granule-bound starch synthase 338 10 2.2E-36 754% | 3
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chloroplastic amyloplastic

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10
contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10
contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10
contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10
contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9
contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9
contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial | 455 10 9.4E-65 94.3% | 8
contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8
contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8
contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 100% | 6
contig00247 snare-interacting protein keule-like 131 10 1.8E-11 82.6% | 2
Fotosistem 11
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
contig00260 atp synthase cf0 a subunit 272 10 2.7E-38 100% | 6
contig00388 rna polymerase beta subunit 258 10 1.2E-37 96% | 5
Polen filizlenmesi
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 924% | 9
protein kinase rpk2
Pozitif Gravitropizma
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00145 ein3-binding f-box protein 1 364 10 2.3E-36 73.2% | 2
Katalitik aktivitenin pozitif diizenlemesi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Transkripsiyonun pozitif diizenlemesi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
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expressed

Post-embriyonik gelisim

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00199 bglc_oleeu ame: full=beta-glucosidase | 146 9 1.4E-14 85.33% | 2
short=
Posttranslasyonel proteinin zara hedeflenmesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00110 cytochrome c oxidase subunit partial 207 10 4.4E-12 745% | 3
Birincil metabolik siirec
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Prolile-tRNA Aminoagilasyon
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00071 proline--trna ligase 155 10 3.9E-28 100% | 4
contig00437 tubulin beta-8 chain-like 301 10 1.1E-23 68.9%
contig00448 hydroxymethylglutaryl- synthase 123 10 8.6E-16 94.7% | 4
isoform x4
Proteozomal protein katabolik siireci
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 91.3% | 9
contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2% | 6
contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2% | 6
Protein autoubiquitinasyonu
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6
contig00315 zinc finger a20 and an1 domain- 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
containing stress-associated protein 5-
like
Protein katlanmasi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00441 mitochondrial hso70 2 136 10 1.4E-19 97% | 10
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contig00476 cathepsin b-like 130 10 1.0E-7 98.2% | 3

contig00346 serine threonine-protein phosphatase 300 10 1.4E-35 79.5% | 3
ppl isozyme 2

contig00485 e3 ubiquitin-protein ligase keg 349 10 2.2E-49 88.6% | 3
Protein olgunlastiriimasi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00340 -dihydroxy-3-keto-5- 124 10 7.7E-20 98.2% | 7
methylthiopentene dioxygenase 3

contig00267 probable leucine-rich repeat receptor- 229 10 4.8E-18 81% | 7
like protein kinase at5g49770
Protein peptidil-prolil izomerlestirmesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00346 serine threonine-protein phosphatase 300 10 1.4E-35 79.5% | 3
ppl isozyme 2

contig00485 e3 ubiquitin-protein ligase keg 349 10 2.2E-49 88.6% | 3
Protein fosforilasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 92.4% | 9
protein kinase rpk2

contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6

contig00113 apyrase 2 148 10 1.0E-8 68.7% | 6

contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33% | 6
oxidase subunit 2

contig00027 nadh dehydrogenase subunit partial 657 10 3.9E-107 91.9% | 4

contig00262 eukaryotic initiation factor 4a-13 178 10 1.6E-30 97.6% | 4

contig00655 cyclin-dependent kinase c-2 118 10 7.4E-18 100% | 3

contig00178 receptor-like protein kinase feronia 181 10 2.7TE-22 84.3% | 3

contig00152 shaggy-related protein kinase eta-like 198 10 9.7E-35 96.2% | 3

contig00670 serine threonine-protein kinase afc2 313 10 1.5E-30 90.1% | 3
isoform x2

contig00607 transcription factor 251 10 3.7E-10 70.9%

contig00492 protein argonaute 1-like 128 10 1.1E-19 92.5%
Protein polimerizasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00281 beta- partial 256 10 1.4E-41 85% | 8

contig00019 cytochrome c oxidase subunit 2 436 10 1.5E-54 99.6% | 7

contig00121 atp synthase subunit partial 474 10 2.8E-105 99.7% | 7

Protein ubikuitinasyonu

190




Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00591 PREDICTED: uncharacterized protein | 190 4 6.1E-7 81.5% | 4
LOC100248456

contig00086 e3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 400 10 5.9E-66 84% | 3

contig00115 e3 ubiquitin-protein ligase upl5 356 10 2.7TE-38 80.8% | 3

contig00486 geraniol dehydrogenase 325 10 7.1E-46 91.1% | 3

contig00395 bromodomain-containing protein 209 10 2.8E-17 72.3% | 3
Protein-kromofor baglanmasi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic

contig00653 photosystem i p700 apoprotein al 336 10 5.8E-53 97.6% | 12

contig00100 photosystem i p700 apoprotein partial 416 10 2.2E-76 94.8% | 12

contig00458 photosystem i apoprotein a2 309 10 6.6E-64 98% | 11

contig00621 photosystem i p700 apoprotein al 300 10 4.3E-45 88.8% | 11

contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10

contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10

contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10

contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10

contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10

contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0EO 99.4% | 10

contig00605 photosystem ii protein d2 754 10 7.3E-60 99.5% | 9

contig00475 photosystem ii protein d2 834 10 2.7E-126 90.1% | 9

contig00116 chlorophyll a-b binding protein 144 10 1.6E-20 99.7%
chloroplastic

contig00558 photosystem ii cp43 chlorophyll partial | 455 10 9.4E-65 94.3% | 8

contig00052 photosystem ii cp43 protein 333 10 4.8E-37 98% | 8

contig00680 photosystem ii protein ¢ 235 10 1.4E-27 97% | 8

contig00535 chlorophyll a-b binding protein 1d 300 10 3.7E-43 100% | 6

contig00678 cytochrome b559 subunit alpha 258 10 2.3E-26 73.2% | 6

contig00389 photosystem ii cp47 partial 727 10 1.8E-46 90% | 6

contig00550 atpase plasma membrane-type-like 201 10 8.4E-18 81.8% | 6
Proteoliz

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16

contig00413 cell wall-associated hydrolase 832 10 1.5E-82 88.7% | 4

contig00400 dna polymerase i chloroplastic 274 10 1.1E-15 70.6%
mitochondrial

contig00488 serine carboxypeptidase-like 18 297 10 2.4E-10 80.4% | 2

contig00474 subtilisin-like protease 227 10 3.4E-22 89.6% | 2
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contig00632 subtilisin-like protease 398 10 5.3E-53 78.4% | 2

contig00331 adagio protein 1-like 299 10 3.1E-44 87.4% | 2

contig00380 palmitoyl-acyl carrier protein 193 10 5.0E-28 90.1% | 2
chloroplastic

contig00195 serine threonine-protein kinase tor 190 10 3.2E-18 80% | 5
Proton tagimmi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11

contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
Proton tasiyan V-tipi ATPaz kompleksi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00065 vacuolar proton atpase al isoform 2 150 10 2.5E-19 92.2% | 8
PSII iliskili 151k toplama kompleksi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
Piirin niikleotid tasimacihigl

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00041 ribosomal protein 110 202 10 2.0E-16 92.7% | 2
Piridoksal fosfat biyosentetik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Radyal eksen belirleme

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00159 Irr receptor-like serine threonine- 212 10 1.8E-28 92.4% | 9
protein kinase rpk2
Polen taninmasi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00020 low quality protein: cytochrome ¢ 157 3 8.0E-15 67.33% | 6
oxidase subunit 2
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Indirgeyici pentose-phosphate déongiisii

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00673 ribulose- -bisphosphate carboxylase 330 10 4.9E-64 92% | 7
oxygenase large partial

contig00575 ribulose- -bisphosphate carboxylase 610 10 5.3E-106 84.6% | 7
oxygenase large subunit

contig00377 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 243 10 8.6E-40 90.3% | 7
a reductase
Anyon kanal aktivitesinin diizenlenmesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11

contig00289 aminopeptidase m1 275 10 7.5E-24 913% | 9

contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
Katalitik aktivitenin diizenlenmesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00131 gamma-glutamyltranspeptidase 3 136 10 1.8E-19 87.5% | 3
Hiicre ¢ogalmasimin diizenlenmesi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00008 unnamed protein product 492 2 5.3E-16 90% | 5
Hiicresel islevin diizenlemesi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Gelisimsel siirecin diizenlenmesi

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
Protein defosforilasyonunun diizenlenmesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed

contig00330 glucose-6-phosphate phosphate 111 10 1.4E-12 97% | 8

translocator-related
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Protein fosfataz diizenlemesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00335 40s ribosomal protein s27-2 658 10 1.6E-17 100% | 4
Proton ulasiminin diizenlenmesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
RNA metabolik siirecinin diizenlenmesi
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00269 4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate 314 10 1.4E-23 87.1% | 8
aldolase 2
Transkripsiyonun diizenlenmesi
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00315 zinc finger a20 and an1 domain- 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
containing stress-associated protein 5-
like
contig00433 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 153 10 1.0E-17 97.2% | 5
a reductase
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92% | 6
chloroplastic
contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6
contig00039 hypothetical protein M569_01740 199 8 3.6E-22 73.5%
contig00646 photosystem ii cp47 chlorophyll 428 10 9.6E-40 72.4%
apoprotein
contig00163 long chain acyl- synthetase 4-like 125 10 1.4E-17 96.2% | 3
contig00407 e3 ubiquitin protein ligase 145 10 1.6E-25 100% | 3
contig00001 ribosomal protein s10 347 1 9.8E-11 88% | 3
contig00272 dehydrin 446 10 2.4E-11 76% | 1
contig00188 heat shock 70 kda protein 17 478 10 2.3E-7 62.6% | 1
contig00134 ethylene-responsive transcription 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
factor erf073
Translasyonal baslamanin diizenlenmesi
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00280 beta- partial 124 10 1.0E-21 100% | 7
Tek boyutlu hiicre biiyiimesinin diizenlenmesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
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Kontig Bilgisi

contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2% | 6
Solunum elektron tasima zinciri
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00005 cytochrome c oxidase subunit 1 223 10 2.3E-29 100% | 11
contig00491 cytochrome b6 819 10 5.3E-88 78.8% | 8
contig00507 cell wall-associated partial 476 10 2.7E-56 81.3% | 3
Anoksi yaniti
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00134 ethylene-responsive transcription 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
factor erf073
Oksin yanmiti
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00101 protein transport protein sec16b 117 8 2.3E-9 80.5% | 2
homolog
Mavi 151k cevabi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Kitin cevabi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00315 zinc finger a20 and an1 domain- 234 10 1.1E-32 88.2% | 7
containing stress-associated protein 5-
like
Siklopentenon cevabi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like | 145 10 4.2E-17 89.8% | 7
Sitokinin cevabi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00132 ftsh protease 1 isoform 2 165 10 1.3E-19 100% | 16
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Etilene cevap

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00101 protein transport protein sec16b 117 8 2.3E-9 80.5% | 2
homolog
Uzak kirmizi 1518a cevap
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Mantara cevap
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00689 tubby-like f-box protein 8 228 10 1.7E-25 91% | 11
Herbisit cevap
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00628 partial 505 10 1.1E-107 99.9% | 10
contig00667 photosystem ii d1 partial 675 10 2.5E-132 99.9% | 10
contig00285 photosystem ii protein d1 632 10 7.3E-127 99.8% | 10
contig00548 photosystem ii protein d1 735 10 2.9E-161 99.7% | 10
contig00624 photosystem ii protein d1 943 10 4.9E-160 97.9% | 10
contig00212 photosystem ii protein d1 1085 10 0.0E0 99.4% | 10
Yiiksek 151k yogunluguna cevap
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
Lipid hidroperoksit yaniti
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Yanhs katlanmis proteine tepki
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00082 licodione synthase-like 344 10 3.0E-41 81.2% | 6

Iyonik olmayan osmotik strese cevap
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Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Kirmz 1513a cevap

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Uyariciya cevap

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13

contig00037 mO030_arath ame: full=uncharacterized | 169 8 7.0E-31 96.63% | 1
mitochondrial protein g00030 ame:
full=orf107a

contig00127 orf148 gene product 527 4 5.5E-20 56.75% | 1
Strese cevap

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00219 dehydrin rab18-like 180 8 2.3E-9 69.63% | 1
Siikroz i¢in cevap

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
UV-B cevap

Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Su ihtiyacina cevap

Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00644 cytochrome b6-f complex subunit iv 202 10 2.5E-24 94% | 6
Ribozom

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00187 root r-b1-like 394 10 2.6E-34 95.8% | 4
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RNA metilasyonu
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00268 probable leucine-rich repeat receptor- 134 10 2.4E-20 97.6% | 6
like protein kinase at5g49770 isoform
x1
rRNA isleme
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
contig00189 chlorophyll a-b binding protein 397 10 2.0E-50 97.8% | 15
chloroplastic
Sepal olusumu
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00008 unnamed protein product 492 2 5.3E-16 90% | 5
Sinyal iletimi
Referans Gen Adr Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00335 40s ribosomal protein s27-2 658 10 1.6E-17 100% | 4
contig00304 vacuolar-processing enzyme-like 155 10 1.1E-16 91.1%
contig00241 raffinose synthase family protein 147 10 3.2E-18 94.6% | 2
isoform 1
Tek organizma siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
contig00068 plastocyanin chloroplast 455 10 7.4E-34 73.2% | 5
contig00312 nuclear pore complex protein nup96 279 10 1.4E-31 78.1% | 13
contig00264 cinnamoyl- reductase 1-like 169 10 3.7E-14 88.1% | 4
Nisasta biyosentetik siireci
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Sterol biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk e-Value Benzerlik | #GO

#Hits ‘
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Genomun

Kontig Bilgisi

contig00301 ethylene-responsive transcription 333 10 5.5E-28 60.2% | 5
factor 12
Ribozomun yapisal bileseni

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00187 root r-b1-like 394 10 2.6E-34 95.8% | 4
Sistem gelistirme

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00199 bglc_oleeu ame: full=beta-glucosidase | 146 9 1.4E-14 85.33% | 2
short=
Tilakoit membran organizasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Toksin katabolik siireci

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00392 nadh--cytochrome b5 reductase 1-like | 145 10 4.2E-17 89.8% | 7
Transkripsiyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00433 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme | 153 10 1.0E-17 97.2% | 5
a reductase

contig00134 ethylene-responsive transcription 302 10 5.4E-12 78.2% | 8
factor erf073

contig00062 oxygen-evolving enhancer protein 314 10 2.8E-59 92% | 6
chloroplastic

contig00568 peroxiredoxin-2e- chloroplastic 403 10 1.0E-31 82.3% | 6

contig00559 clathrin heavy chain 1-like 388 10 1.4E-40 89.3% | 5

contig00039 hypothetical protein M569_01740 199 8 3.6E-22 735% | 5

contig00070 proline--trna ligase 122 10 4.1E-17 98.8% | 4

contig00648 cell wall-associated hydrolase 296 10 6.7E-30 91.4% | 3
Translasyon

Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00016 atp synthase subunit alpha 1892 10 2.1E-86 86.7% | 12

contig00268 probable leucine-rich repeat receptor- 134 10 2.4E-20 97.6% | 6

like protein kinase at5g49770 isoform
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x1

contig00081 auxin response factor 19-like 221 10 1.9E-27 83.9% | 6
contig00580 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 | 208 10 2.7E-20 88.7% | 6
isoform 3
contig00047 ribosomal protein partial 368 10 1.7E-50 88.5% | 4
contig00015 nadh dehydrogenase subunit 9 704 10 1.3E-75 99.4%
contig00411 serine threonine protein phosphatase 374 10 6.9E-57 86.5% | 4
2a 57 kda regulatory subunit b beta
isoform-like
contig00150 premnaspirodiene oxygenase-like 369 10 6.9E-23 66.5%
contig00104 palmitoyl-acyl carrier protein 150 10 8.7E-20 89% | 3
chloroplastic
contig00283 binding protein 154 10 2.1E-23 97.6% | 2
contig00187 root r-b1-like 394 10 2.6E-34 95.8% | 4
contig00690 cell wall-associated hydrolase 670 10 3.1E-73 824% | 5
contig00602 ferric reduction oxidase 6-like 268 10 6.1E-21 76.7% | 3
contig00613 BnaUnng00860D 374 9 3.2E-25 82.56% | 4
contig00147 e3 ubiquitin-protein ligase upl1-like 146 10 3.1E-19 89.2% | 3
contig00376 methanol o-anthraniloyltransferase 405 10 1.2E-54 75.1% | 2
Transmembran tasimacihgi
Referans Gen Adi Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00111 atpase subunit 8 248 10 9.6E-18 94.4% | 8
contig00043 nadh dehydrogenase subunit 4l 433 10 1.6E-31 92.6% | 5
contig00532 aquaporin pip2-2 181 10 1.6E-28 95.2% | 3
contig00533 aquaporin pip2-7-like 252 10 2.3E-33 88.4% | 3
contig00629 adp atp carrier 3 isoform 1 329 10 2.6E-28 67.6% | 2
contig00018 transport membrane protein 490 10 6.8E-75 86.5% | 2
Tasima
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00010 atpase subunit 6 403 10 3.6E-20 55.1% | 11
contig00029 nadh dehydrogenase subunit 2 529 10 4.2E-107 99.2% | 8
contig00024 nadh dehydrogenase subunit 5 219 10 1.5E-24 80.9%
contig00146 mitochondrial outer membrane protein | 218 10 1.5E-21 73%
porin 1-like
contig00633 aquaporin-like partial 109 10 1.6E-14 98.5% | 3
contig00329 triose phosphate translocator 113 10 1.4E-15 100% | 3
contig00143 dnaj protein erdj2a-like isoform x1 421 10 2.5E-14 78.7% | 3
contig00405 cytochrome b6 434 10 7.2E-32 63.1% | 3
contig00505 cell wall-associated partial 520 10 2.2E-54 89.5% | 3
contig00108 cell wall-associated hydrolase 576 10 1.3E-26 88.1% | 3

Trioz fosfat transmembran tasimacihgi
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Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00330 glucose-6-phosphate phosphate 111 10 1.4E-12 97% | 8
translocator-related
Ubikuitin-bagimh protein katabolik islem
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00541 ycf68 protein 153 10 2.6E-15 89.8% | 4
UDP-ramnoz biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00523 probable rhamnose biosynthetic 194 10 1.2E-25 92.2% | 10
enzyme 1
Doymamis yag asiti biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
Vezikiil aracili tasima
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00234 alg-2 interacting protein x 111 10 5.5E-13 99.4% | 2
contig00567 PREDICTED: galactokinase-like 163 10 7.0E-24 922% | 5
B6 vitamini biyosentetik siireci
Referans Gen Ad1 Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00620 probable pyridoxal biosynthesis 384 10 3.7E-78 98.9% | 17
protein pdx1
Vitamin metabolik siireci
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00438 fructose-bisphosphate chloroplast 237 10 2.2E-32 97.6% | 34
expressed
ksilan biyosentetik siireci
Referans Gen Ad Uzunluk #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00585 beta- partial 151 10 1.7E-27 100% | 7
contig00046 ribosomal protein 116 439 10 3.8E-74 97.1% | 6
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Ek 4: Kasim Pedisel dokusunda blast2go sonuglarina gére hiicresel bilesenlerde yer alan
transkriptler

Hiicresel bilesenler

carboxylase large chain

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00475 glutaredoxin family protein 301 10 5,37E-44 | 90.8% 5
contig00026 thioredoxin-like chloroplastic 167 10 2,80E-17 | 96.8% 5
contig00139 selt-like protein 179 10 1,60E-24 | 93.0% 3
contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 | 98.7% 11
contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 | 91.7% 11
component 4 isoform x1
contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E- 84.3% 11
104
contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E- 99.9% 11
127
contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E- 99.1% 11
124
contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 | 97.0% 10
partial
contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 | 87.0% 10
partial
contig00231 photosystem i p700 apoprotein 436 10 2,05E-59 | 97.0% 10
a2
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 | 97.1% 10
contig00436 atp synthase f0 subunit 9 453 6 3,78E-08 | 73.83%
contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 | 100.0%
chloroplastic-like
contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 | 100.0%
contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 | 94.6%
contig00418 photosystem ii cytochrome b559 | 441 10 9,09E-54 | 97.6%
alpha subunit
contig00032 atp binding cassette subfamily 630 10 1,52E-42 | 93.7% 7
b4 isoform 2
contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 | 90.2% 7
contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 | 98.0% 7
contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 | 99.7% 6
contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 | 94.8% 6
contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 | 96.3% 6
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 | 100.0% 6
partial
contig00178 pyrophosphate-energized 243 10 1,80E-33 | 89.8% 6
vacuolar membrane proton pump
contig00179 pyrophosphate-energized 219 10 1,48E-15 | 82.8% 6
vacuolar membrane proton
pump-like
contig00290 ribulose bisphosphate 217 9 1,73E-14 | 88.22% 6
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contig00027 cytochrome c¢ biogenesis ¢ 370 10 3,39E-50 | 88.3% 5
contig00289 metal transporter nramp5 293 10 8,03E-28 | 88.9% 5
contig00291 metal transporter nramp5 163 10 9,96E-15 | 84.5% 5
contig00149 partial 146 10 3,29E-07 | 94.0% 5
contig00419 partial 321 10 2,21E-62 | 99.8% 5
contig00144 v-type proton atpase 16 kda 263 10 1,30E-24 | 95.5% 5
proteolipid subunit-like
contig00142 abc transporter g family member | 289 10 4,65E-42 | 88.4% 4
15-like
contig00326 hypersensitive-induced response | 423 10 8,32E-39 | 96.0% 4
protein 1
contig00066 mlo-like protein 10 221 10 1,80E-11 | 80.5% 4
contig00018 nadh dehydrogenase subunit 6 524 10 2,96E-60 | 99.0% 4
contig00040 probable protein s- 549 10 2,28E-13 | 92.6% 4
acyltransferase 14
contig00457 aquaporin tip2-1-like 389 10 1,07E-34 | 78.2%
contig00358 boron transporter 4-like isoform | 123 10 9,21E-07 | 85.0%
x1
contig00239 mitochondrial carnitine 333 10 1,25E-30 | 97.1% 3
acylcarnitine carrier-like protein
contig00110 protein nrtl ptr family -like 379 10 1,05E-54 | 84.0%
contig00133 vacuolar cation proton exchanger | 118 10 1,30E-03 | 88.6%
3
contig00364 cation calcium exchanger 1 462 10 1,24E-74 | 64.3%
contig00169 integral membrane family 354 10 1,69E-06 | 81.1%
protein
contig00251 senescence associated gene 323 10 4,64E-21 | 74.6% 2
contig00240 mitochondrial carnitine 387 10 2,51E-23 | 76.2% 1
acylcarnitine carrier-like protein
contig00118 PREDICTED: uncharacterized 344 10 5,29E-60 | 88.7% 1
protein LOC105953700
contig00046 senescence-associated protein 171 10 8,79E-23 | 97.4% 1
contig00317 tetraspanin-3- partial 212 10 3,48E-27 | 83.9% 1
contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 | 92.7% 8
Kloroplast
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00315 hypothetical protein 348 10 1,99E-24 | 78.6% 2
AMTR_s00061p00179620
Kromozom
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00461 probable histone h2a variant 3 341 10 2,12E-52 | 98.8% 5
Sitoplazma
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
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Genomun Kontig
Bilgisi

contig00131 soluble inorganic 107 10 7,93E-11 | 100.0% 4
pyrophosphatase

contig00429 ubig_helan ame: full=ubiquitin 282 10 4,83E-21 | 100.0% 2
flags: precursor

contig00221 ubiquitin partial 170 10 3,563E-27 | 100.0% 2
Hiicre iskeleti

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 | 91.7% 11
component 4 isoform x1
Sitozol

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00130 soluble inorganic 124 10 3,81E-14 | 96.4% 4
pyrophosphatase
Golgi cisimcigi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00326 hypersensitive-induced response | 423 10 8,32E-39 | 96.0% 4
protein 1
Zar bilesenleri

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00081 polyol transporter 5-like isoform | 591 10 1,44E-40 | 57.9% 8
X2

contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 | 75.5% 6
B456_001G161700

contig00183 heptahelical transmembrane 329 10 2,67E-21 | 68.3% 1
protein 4-like

contig00379 senescence-associated protein 836 10 1,10E-88 | 79.0% 1
Hiicre ici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 | 98.7% 11

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 | 99.2% 10

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E- 98.3% 10

111
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 | 97.1% 10
contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 | 82.2% 9

protein 8b
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contig00436 atp synthase fO subunit 9 453 3,78E-08 | 73.83% 9

contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 7,06E-09 | 90.0% 7
3

contig00087 f-box protein skip16 221 10 1,68E-34 | 89.7% 4

contig00411 adp-ribosylation partial 121 10 1,03E-15 | 100.0% 3

contig00078 nucleolar protein 14 185 10 4,20E-05 | 74.1% 1

contig00079 nucleolar protein 14 191 10 1,63E-18 | 80.3% 1
Zar

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00081 polyol transporter 5-like isoform | 591 10 1,44E-40 | 57.9% 8
X2

contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 | 75.5% 6
B456_001G161700
Mikrotiibiil organizasyonu

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 | 91.7% 11
component 4 isoform x1
Mitokondri

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig

Bilgisi

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 | 99.2% 10

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E- 98.3% 10

111

contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 | 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 | 87.0% 10
partial

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 | 95.6% 10
4

contig00436 atp synthase fO subunit 9 453 6 3,78E-08 | 73.83% 9

contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 | 98.0% 7

contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 | 90.0% 7
3

contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 | 83.2% 6

contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 | 99.7% 6

contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 | 94.8% 6

contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 | 96.3% 6

contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 | 100.0% 6
partial

contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 | 99.7% 6

contig00027 cytochrome ¢ biogenesis ¢ 370 10 3,39E-50 | 88.3% 5
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contig00291 metal transporter nramp5 163 10 9,96E-15 | 84.5% 5
contig00018 nadh dehydrogenase subunit 6 524 10 2,96E-60 | 99.0% 4
contig00024 ribosomal protein s3 408 6 1,39E-15 | 78.33% 4
contig00264 cell wall-associated partial 897 10 6,30E-32 | 89.8% 3
contig00416 cell wall-associated partial 322 9 1,05E-22 | 86.33% 3
contig00294 metal transporter nramp5 947 10 1,93E-87 | 86.7% 3
contig00385 metal transporter nramp5 795 10 6,77E-92 | 90.5% 3
contig00157 uncharacterised protein 641 10 4,12E-40 | 67.1% 3
contig00020 cell wall-associated hydrolase 1769 10 3,53E- 79.6% 1
155
contig00229 metal transporter nramp5 1029 10 6,85E-59 | 82.9%
contig00289 metal transporter nramp5 293 10 8,03E-28 | 88.9%
Molekiiler fonksiyon
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00264 cell wall-associated partial 897 10 6,30E-32 | 89.8%
contig00416 cell wall-associated partial 322 9 1,05E-22 | 86.33%
Cekirdek
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00454 histone acetyltransferase hacl- 318 10 3,41E-10 | 65.2% 7
like isoform x2
contig00463 dna ligase 1-like 132 10 2,68E-11 | 85.2%
contig00016 histone-lysine n- 123 10 1,55E-08 | 85.9%
methyltransferase atx2-like
contig00017 histone-lysine n- 196 10 6,70E-08 | 77.1% 5
methyltransferase atx2-like
isoform x1
contig00461 probable histone h2a variant 3 341 10 2,12E-52 | 98.8% 5
contig00257 nac transcription factor 29-like 156 4 2,44E-09 | 84.25% 4
contig00429 ubig_helan ame: full=ubiquitin 282 10 4,83E-21 | 100.0% 2
flags: precursor
contig00221 ubiquitin partial 170 10 3,563E-27 | 100.0% 2
Plazma zar
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00169 integral membrane family 354 10 1,69E-06 | 81.1% 2
protein
Plastit
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun Kontig
Bilgisi
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contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 | 98.7% 11
contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E- 84.3% 11
104
contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E- 99.9% 11
127
contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E- 99.1% 11
124
contig00231 photosystem i p700 apoprotein 436 10 2,05E-59 | 97.0% 10
a2
contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 | 100.0% 9
chloroplastic-like
contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 | 89.8% 9
contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 | 92.7% 8
contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 | 100.0% 8
contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 | 94.6% 8
contig00418 photosystem ii cytochrome b559 | 441 10 9,09E-54 | 97.6% 8
alpha subunit
contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E- 93.8% 8
carboxylase oxygenase large 114
subunit
contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 | 90.2% 7
contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 | 79.0% 7
dehydrogenase chloroplastic
contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 | 86.1% 6
contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 | 99.7% 6
contig00419 partial 321 10 2,21E-62 | 99.8% 5
contig00148 ribosomal protein s14 419 10 5,76E-44 | 96.9% 5
contig00426 23s ribosomal rna 483 10 1,45E-54 | 92.2% 4
contig00356 partial 492 10 2,83E-69 | 79.8% 4
contig00313 photosystem ii d1 partial 292 10 2,95E-46 | 100.0% 4
contig00115 photosystem ii d2 protein 406 10 5,99E-54 | 100.0% 4
contig00430 ycf68 protein 543 10 1,96E-44 | 91.7% 4
contig00055 cell wall-associated hydrolase 381 10 2,99E-43 | 86.0% 3
contig00060 cell wall-associated hydrolase 1192 10 5,81E-96 | 84.8% 3
contig00250 cell wall-associated hydrolase 682 10 5,74E-62 | 86.7% 3
contig00288 cell wall-associated hydrolase 487 10 1,81E-34 | 87.4% 3
contig00388 cell wall-associated hydrolase 713 10 2,07E-70 | 87.8% 3
contig00446 cell wall-associated hydrolase 474 10 2,25E-58 | 84.3% 3
contig00477 cell wall-associated hydrolase 296 10 4,33E-43 | 91.4% 3
contig00394 chloroplast rf68 361 10 6,01E-09 | 76.8% 3
contig00239 mitochondrial carnitine 333 10 1,25E-30 | 97.1% 3
acylcarnitine carrier-like protein
contig00422 ycf3 protein 296 10 6,99E-20 | 97.9% 3
contig00315 hypothetical protein 348 10 1,99E-24 | 78.6% 2
AMTR_s00061p00179620
contig00414 hypothetical chloroplast rf68 365 4,09E-25 | 82.0%
contig00401 hypothetical protein 510 5,24E-03 | 83.5%

PhapfoPp032
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contig00349 hypothetical protein 285 3 6,69E-09 | 82.33% 1
SOVF_ 005950 isoform C
contig00052 ORF124 221 10 2,79E-20 | 92.3% 1
contig00138 ORF124 329 10 2,60E-26 | 86.5% 1
contig00223 ORF137 486 9,65E-31 | 68.5% 1
contig00198 unknow protein 144 3,00E-07 | 76.17% 1
contig00295 unknow protein 227 10 8,54E-39 | 94.4% 1
contig00309 unknow protein 445 10 1,11E-40 | 80.6% 1
contig00403 ycf68 protein 408 10 3,28E-63 | 89.5% 1
contig00149 partial 146 10 3,29E-07 | 94.0% 5
Proteozom kompleksi
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00143 26s proteasome non-atpase 616 10 1,41E-23 | 65.4% 1
regulatory subunit 11 homolog
Protein kompleksi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 | 98.7% 11
contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 | 91.7% 11
component 4 isoform x1
contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E- 84.3% 11
104
contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E- 99.9% 11
127
contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E- 99.1% 11
124
contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 | 99.2% 10
contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E- 98.3% 10
111
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00231 photosystem i p700 apoprotein 436 10 2,05E-59 | 97.0% 10
a2
contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 | 95.6% 10
4
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 | 97.1% 10
contig00436 atp synthase f0 subunit 9 453 6 3,78E-08 | 73.83%
contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 | 100.0%
chloroplastic-like
contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 | 92.7% 8
contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 | 94.6% 8
contig00418 photosystem ii cytochrome b559 | 441 10 9,09E-54 | 97.6%
alpha subunit
contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 | 98.0%
contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 | 90.0%

3
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contig00149 partial 146 10 3,29E-07 | 94.0% 5
contig00461 probable histone h2a variant 3 341 10 2,12E-52 | 98.8% 5
contig00144 v-type proton atpase 16 kda 263 10 1,30E-24 | 95.5% 5
proteolipid subunit-like
contig00087 f-box protein skip16 221 10 1,68E-34 | 89.7% 4
Ribozom
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 | 99.7% 6
contig00148 ribosomal protein s14 419 10 5,76E-44 | 96.9% 5
contig00053 23s ribosomal rna 291 10 2,23E-25 | 98.4% 4
contig00426 23s ribosomal rna 483 10 1,45E-54 | 92.2% 4
contig00063 60s ribosomal protein I5-like 117 10 3,30E-12 | 99.4% 4
contig00064 ribosomal protein I5 b isoform 2 | 128 10 1,30E-14 | 98.5% 4
contig00222 ribosomal protein partial 272 10 3,35E-36 | 94.9% 4
contig00024 ribosomal protein s3 408 6 1,39E-15 | 78.33% 4
contig00434 60s ribosomal protein 112 527 10 3,69E-75 | 95.3% 3
contig00441 hypothetical protein 208 5 6,62E-10 | 86.8% 3
MIMGU_mgv1a021698mg,
partial
contig00153 40s ribosomal protein s10-like 205 10 1,71E-19 | 90.0% 1
contig00399 40s ribosomal protein s10-like 217 10 1,69E-29 | 100.0% 1
Tilakoid
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 | 98.7% 11
contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E- 84.3% 11
104
contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E- 99.9% 11
127
contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E- 99.1% 11
124
contig00231 photosystem i p700 apoprotein 436 10 2,05E-59 | 97.0% 10
a2
contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 | 100.0% 9
chloroplastic-like
contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 | 92.7% 8
contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 | 100.0% 8
contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 | 94.6% 8
contig00418 photosystem ii cytochrome b559 | 441 10 9,09E-54 | 97.6% 8
alpha subunit
contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 | 90.2% 7
contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 | 86.1% 6
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contig00149 partial 146 10 3,29E-07 | 94.0%
contig00422 ycf3 protein 296 10 6,99E-20 | 97.9%
Vakuol
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun Kontig
Bilgisi
contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 | 82.8% 18
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 | 97.1% 10
contig00144 v-type proton atpase 16 kda 263 10 1,30E-24 | 95.5% 5
proteolipid subunit-like
contig00326 hypersensitive-induced response | 423 10 8,32E-39 | 96.0% 4

protein 1
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Ek 5: Kasim pedisel dokusunda blast2go sonuglarina gére molekiiler fonksiyonda yer

alan transkriptler

ATPaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10
contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10
contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7
isoform 2
contig00142 abc transporter g family member 289 10 4,65E-42 88.4% 4
15-like
Katalitik aktivite
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00396 cysteine partial 198 10 2,57E-04 61.4% 5
Bakar iyon baglayici
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 75.5% 6
B456_001G161700
Sistein desiilfiiraz aktivitesi
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00396 cysteine partial 198 10 2,57E-04 61.4% 5
Sitokrom-c oksidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 75.5% 6
B456 001G161700
DNA baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00461 probable histone h2a variant 3 341 10 2,12E-52 98.8% 5
contig00257 nac transcription factor 29-like 156 4 2,44E-09 84.25% 4
contig00187 transcription factor myb108-like 130 10 1,72E-15 100.0% 2
contig00329 heat stress transcription factor a- 360 5 8,53E-11 73.0% 1
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2-like

contig00105 probable atp-dependent dna 620 9 4,53E-04 88.33% 3
helicase chr12
Endoniikleaz aktivitesi
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00428 rrna intron-encoded homing 426 10 1,42E-44 71.5% 2
endonuclease
Enzim baglayici
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00326 hypersensitive-induced response 423 10 8,32E-39 96.0% 4
protein 1
GDP-D glikoz fosforilaz aktivitesi
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00088 unnamed protein product 149 1 3,27E-01 76.0% 2
Histon asetiltransferaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7
isoform x2
Histon baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00105 probable atp-dependent dna 620 9 4,53E-04 88.33% 3
helicase chr12
Hidrolaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00157 uncharacterised protein 641 10 4,12E-40 67.1%
contig00123 cell wall-associated hydrolase 562 10 5,14E-38 70.7%
contig00219 gdsl esterase lipase at1g29670- 291 10 2,66E-20 73.6%
like
contig00112 alpha-I-fucosidase 2 228 10 1,21E-23 91.4%
contig00322 bglc_oleeu ame: full=beta- 319 10 6,24E-16 73.4%
glucosidase short=
contig00173 chitinase family protein 189 10 1,99E-13 73.4%
contig00120 probable trehalase 478 10 6,02E-16 91.8%
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Iyon baglayic1

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10

contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b

contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 100.0% 9
chloroplastic-like

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8% 9

contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 92.7% 8

contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 100.0% 8

contig00418 photosystem ii cytochrome b559 441 10 9,09E-54 97.6% 8
alpha subunit

contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8% 8
carboxylase oxygenase large
subunit

contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7
isoform 2

contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 86.1%

contig00290 ribulose bisphosphate carboxylase | 217 9 1,73E-14 88.22%
large chain

contig00016 histone-lysine n-methyltransferase | 123 10 1,55E-08 85.9% 5
atx2-like

contig00017 histone-lysine n-methyltransferase | 196 10 6,70E-08 77.1% 5
atx2-like isoform x1

contig00272 serine hydroxymethyltransferase 4 | 260 10 2,46E-27 96.2%

contig00271 serine hydroxymethyltransferase 115 10 1,91E-11 100.0%
4-like

contig00338 serine hydroxymethyltransferase 104 10 1,87E-09 100.0% 5
4-like

contig00053 23s ribosomal rna 291 10 2,23E-25 98.4% 4

contig00142 abc transporter g family member 289 10 4,65E-42 88.4% 4
15-like

contig00400 cytochrome p450 94a2-like 364 10 2,71E-29 93.8% 4

contig00040 probable protein s-acyltransferase | 549 10 2,28E-13 92.6% 4
14

contig00130 soluble inorganic 124 10 3,81E-14 96.4% 4
pyrophosphatase

contig00131 soluble inorganic 107 10 7,93E-11 100.0% 4
pyrophosphatase

contig00430 ycf68 protein 543 10 1,96E-44 91.7% 4
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contig00411 adp-ribosylation partial 121 10 1,03E-15 100.0% 3

contig00409 flavanone-3- partial 167 10 8,07E-27 100.0% 3

contig00113 glutamate--glyoxylate 136 10 8,94E-17 94.8% 3
aminotransferase 2

contig00413 hypothetical protein, partial 351 10 1,14E-42 76.9%

contig00105 probable atp-dependent dna 620 9 4,53E-04 88.33%
helicase chr12

contig00281 hypothetical protein 277 10 5,13E-19 86.6% 2
VITISV_037761

contig00238 PREDICTED: LOW QUALITY 399 10 2,74E-33 84.3% 1
PROTEIN: uncharacterized
protein LOC105176443

contig00370 protein farl-related sequence 11 209 10 3,73E-22 89.0% 1

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10
Izomeraz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00194 isopentenyl-diphosphate delta- 153 10 1,88E-06 90.9% 4
isomerase

contig00193 isopentenyl-diphosphate delta- 136 10 2,16E-09 100.0% 4
isomerase i

contig00192 isopentenyl-diphosphate delta- 108 4 9,77E-08 86.5% 4
isomerase i

contig00150 dammarenediol ii synthase-like 236 10 1,19E-34 90.0%

contig00151 dammarenediol ii synthase-like 189 10 9,00E-16 92.0%
Kinaz aktivitesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8% 9
Yag baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11
Lyaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8% 8
carboxylase oxygenase large
subunit

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3% 7
like protein

contig00290 ribulose bisphosphate carboxylase | 217 9 1,73E-14 88.22% 6
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large chain

contig00155 arginine decarboxylase 452 10 2,56E-49 82.4%

contig00154 arginine partial 419 10 8,74E-39 89.9%

contig00053 23s ribosomal rna 291 10 2,23E-25 98.4%
Metal iyon baglayici

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00128 e3 ubiquitin-protein ligase atl6- 527 10 5,49E-11 63.3% 2
like

contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7
isoform x2
Metiltransferaz aktivitesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00016 histone-lysine n-methyltransferase | 123 10 1,55E-08 85.9% 5
atx2-like

contig00017 histone-lysine n-methyltransferase | 196 10 6,70E-08 77.1% 5
atx2-like isoform x1
Molekiiler fonksiyon

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10

contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 100.0% 9
chloroplastic-like

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8% 9

contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 92.7% 8

contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 100.0% 8

contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 94.6% 8

contig00418 photosystem ii cytochrome b559 | 441 10 9,09E-54 97.6% 8
alpha subunit

contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 90.2% 7

contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0% 7
dehydrogenase chloroplastic

contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 90.0% 7
3

contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 86.1% 6
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contig00178 pyrophosphate-energized vacuolar | 243 10 1,80E-33 89.8% 6
membrane proton pump

contig00179 pyrophosphate-energized vacuolar | 219 10 1,48E-15 82.8% 6
membrane proton pump-like

contig00290 ribulose bisphosphate carboxylase | 217 9 1,73E-14 88.22% 6
large chain

contig00027 cytochrome c biogenesis ¢ 370 10 3,39E-50 88.3% 5

contig00475 glutaredoxin family protein 301 10 5,37E-44 90.8% 5

contig00289 metal transporter nramp5 293 10 8,03E-28 88.9% 5

contig00291 metal transporter nramp5 163 10 9,96E-15 84.5% 5

contig00419 partial 321 10 2,21E-62 99.8% 5

contig00461 probable histone h2a variant 3 341 10 2,12E-52 98.8% 5

contig00272 serine hydroxymethyltransferase 4 | 260 10 2,46E-27 96.2% 5

contig00271 serine hydroxymethyltransferase 115 10 1,91E-11 100.0% 5
4-like

contig00338 serine hydroxymethyltransferase 104 10 1,87E-09 100.0% 5
4-like

contig00426 23s ribosomal rna 483 10 1,45E-54 92.2% 4

contig00400 cytochrome p450 94a2-like 364 10 2,71E-29 93.8% 4

contig00244 glyceraldehyde-3-phosphate 349 10 1,39E-43 98.0%
partial

contig00194 isopentenyl-diphosphate delta- 153 10 1,88E-06 90.9% 4
isomerase

contig00193 isopentenyl-diphosphate delta- 136 10 2,16E-09 100.0% 4
isomerase i

contig00192 isopentenyl-diphosphate delta- 108 4 9,77E-08 86.5% 4
isomerase i

contig00066 mlo-like protein 10 221 10 1,80E-11 80.5% 4

contig00356 partial 492 10 2,83E-69 79.8% 4

contig00313 photosystem ii d1 partial 292 10 2,95E-46 100.0% 4

contig00115 photosystem ii d2 protein 406 10 5,99E-54 100.0% 4

contig00130 soluble inorganic 124 10 3,81E-14 96.4% 4
pyrophosphatase

contig00131 soluble inorganic 107 10 7,93E-11 100.0% 4
pyrophosphatase

contig00430 ycf68 protein 543 10 1,96E-44 91.7% 4

contig00457 aquaporin tip2-1-like 389 10 1,07E-34 78.2% 3

contig00127 bark storage protein a 304 10 4,89E-39 90.4% 3

contig00055 cell wall-associated hydrolase 381 10 2,99E-43 86.0% 3

contig00060 cell wall-associated hydrolase 1192 10 5,81E-96 84.8% 3

contig00250 cell wall-associated hydrolase 682 10 5,74E-62 86.7% 3

contig00288 cell wall-associated hydrolase 487 10 1,81E-34 87.4% 3

contig00388 cell wall-associated hydrolase 713 10 2,07E-70 87.8% 3

contig00446 cell wall-associated hydrolase 474 10 2,25E-58 84.3% 3

contig00477 cell wall-associated hydrolase 296 10 4,33E-43 91.4% 3

contig00113 glutamate--glyoxylate 136 10 8,94E-17 94.8% 3
aminotransferase 2

contig00413 hypothetical protein, partial 351 10 1,14E-42 76.9% 3

contig00294 metal transporter nramp5 947 10 1,93E-87 86.7% 3
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contig00385 metal transporter nramp5 795 10 6,77E-92 90.5% 3

contig00110 protein nrtl ptr family -like 379 10 1,05E-54 84.0% 3

contig00139 selt-like protein 179 10 1,60E-24 93.0% 3

contig00421 cell wall-associated hydrolase 616 10 3,59E-61 78.4% 2

contig00057 chaperone protein dnaj-related 309 10 6,39E-24 82.4% 2

contig00107 eukaryotic aspartyl protease 567 10 5,42E-28 61.1% 2
family isoform 1

contig00281 hypothetical protein 277 10 5,13E-19 86.6% 2
VITISV_037761

contig00249 probable beta- -xylosyltransferase | 401 10 1,08E-76 97.3% 2
irx10l

contig00251 senescence associated gene 323 10 4,64E-21 74.6%

contig00187 transcription factor myb108-like 130 10 1,72E-15 100.0%

contig00235 glycine-rich rna-binding protein 125 10 2,57E-13 99.7%
1-1

contig00099 transcription factor myb44 533 10 2,04E-55 75.9% 1
Niikleaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00126 cytochrome p450 liketbp 436 10 5,96E-40 90.8%

contig00199 rrna intron-encoded homing 505 10 1,09E-56 74.7%
endonuclease

contig00363 rrna intron-encoded homing 514 10 3,36E-74 73.8% 2
endonuclease

contig00433 rrna intron-encoded homing 526 10 3,73E-61 78.6% 2
endonuclease

contig00486 rrna intron-encoded homing 210 10 4,30E-20 78.3% 2
endonuclease

contig00324 rrna intron-encoded homing 343 10 3,22E-26 85.2% 2
partial

contig00474 rrna intron-encoded homing 282 10 1,90E-33 97.5% 2
partial

contig00476 rrna intron-encoded homing 310 10 9,77E-31 94.4% 2
partial

contig00490 rrna intron-encoded homing 206 10 1,41E-18 97.3% 2
partial
Oksidorediiktaz aktivitesi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10
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contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4
contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 100.0%
contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8%
carboxylase oxygenase large
subunit
contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 90.2%
contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0%
dehydrogenase chloroplastic
contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 98.0% 7
contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 90.0% 7
3
contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 99.7% 6
contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 94.8% 6
contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 96.3% 6
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 100.0% 6
artial
contig00475 glutaredoxin family protein 301 10 5,37E-44 90.8% 5
contig00026 thioredoxin-like chloroplastic 167 10 2,80E-17 96.8% 5
contig00400 cytochrome p450 94a2-like 364 10 2,71E-29 93.8% 4
contig00244 glyceraldehyde-3-phosphate 349 10 1,39E-43 98.0% 4
artial
contig00018 Eadh dehydrogenase subunit 6 524 10 2,96E-60 99.0% 4
contig00409 flavanone-3- partial 167 10 8,07E-27 100.0% 3
contig00167 cytochrome p450 like_tbp 665 10 6,24E-55 74.5% 2
contig00207 cytochrome p450 like_tbp 516 10 1,48E-58 75.2% 2
contig00260 cytochrome p450 like_tbp 631 10 3,21E-68 77.4% 2
contig00293 cytochrome p450 like_tbp 1253 10 2,91E-109 | 84.0% 2
contig00301 cytochrome p450 like_tbp 720 10 4,24E-57 81.3% 2
contig00308 cytochrome p450 like_tbp 627 10 7,68E-67 73.1% 2
contig00343 cytochrome p450 like_tbp 133 10 2,26E-15 94.9% 2
contig00437 cytochrome p450 like_tbp 339 10 9,52E-33 93.2% 2
contig00444 cytochrome p450 like_tbp 331 10 2,46E-41 87.8% 2
contig00498 cytochrome p450 like_tbp 140 9 2,63E-18 90.67% 2
contig00005 nadh-quinone oxidoreductase 513 3 1,35E-34 85.0% 2
protein
contig00340 senescence-associated protein 252 10 7,38E-36 94.8% 2
contig00493 senescence-associated protein 188 10 1,03E-28 90.4% 2
contig00175 cytochrome p450 like_tbp 436 10 1,11E-45 78.2% 1
contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 83.2% 6
Peptidaz aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00037 cysteine proteinase 15a-like 237 10 3,54E-34 93.6%
contig00039 cysteine proteinase 15a-like 333 10 1,40E-51 86.4%
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contig00339 cysteine proteinase rd19a-like 416 10 1,75E-61 84.6% 2
Piridoksal fosfat baglayici
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00396 cysteine partial 198 10 2,57E-04 61.4% 5
RNA baglayici
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00222 ribosomal protein partial 272 10 3,35E-36 94.9% 4
contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 99.7% 6
contig00148 ribosomal protein s14 419 10 5,76E-44 96.9% 5
contig00063 60s ribosomal protein 15-like 117 10 3,30E-12 99.4% 4
contig00064 ribosomal protein I5 b isoform 2 128 10 1,30E-14 98.5% 4
Ribozomun yapisal bileseni
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 99.7% 6
contig00148 ribosomal protein s14 419 10 5,76E-44 96.9% 5
contig00063 60s ribosomal protein 15-like 117 10 3,30E-12 99.4% 4
contig00064 ribosomal protein I5 b isoform 2 128 10 1,30E-14 98.5% 4
contig00222 ribosomal protein partial 272 10 3,35E-36 94.9% 4
contig00024 ribosomal protein s3 408 6 1,39E-15 78.33% 4
contig00434 60s ribosomal protein 112 527 10 3,69E-75 95.3% 3
contig00441 hypothetical protein 208 5 6,62E-10 86.8% 3
MIMGU_mgv1a021698mg,
partial
Substrata 6zgii transmembran tasima aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9% 8
X2
Transkripsiyon kofaktor aktivitesi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7

isoform x2
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Transferaz aktivitesi, asil gruplarimin nakledilmesi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1% 6

contig00040 probable protein s-acyltransferase | 549 10 2,28E-13 92.6% 4
14

contig00065 glycylpeptide n- 399 10 1,74E-28 91.0% 3
tetradecanoyltransferase 1-like

contig00439 glucuronosyltransferase pgsip8 173 10 6,72E-15 85.8%

contig00440 glucuronosyltransferase pgsip8 315 10 1,64E-31 80.5%
Translasyon faktor aktivitesi, RNA baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00394 chloroplast rf68 361 10 6,01E-09 76.8%

contig00232 protein translation factor suil 443 10 1,10E-42 93.3%
homolog
Transmembran tasiyici activite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00358 boron transporter 4-like isoform 123 10 9,21E-07 85.0% 3
x1

contig00159 atp synthase cfO subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10

contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10

contig00436 atp synthase f0 subunit 9 453 6 3,78E-08 73.83%

contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9%
X2

contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7
isoform 2

contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 83.2%

contig00178 pyrophosphate-energized vacuolar | 243 10 1,80E-33 89.8%
membrane proton pump

contig00179 pyrophosphate-energized vacuolar | 219 10 1,48E-15 82.8% 6
membrane proton pump-like

contig00144 v-type proton atpase 16 kda 263 10 1,30E-24 95.5% 5
proteolipid subunit-like

contig00133 vacuolar cation proton exchanger | 118 10 1,30E-03 88.6% 3

3

Tastyicl aktivite
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Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9% 8
X2
Katlanmams protein baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00057 chaperone protein dnaj-related 309 10 6,39E-24 82.4% 2
Cinko iyon baglayici

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7
isoform x2

contig00128 e3 ubiquitin-protein ligase atl6- 527 10 5,49E-11 63.3% 2
like

contig00299 low quality protein: auxin 182 8 3,05E-05 69.0% 1

transport protein big
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Ek 6: Kasim pedisel dokusunda blast2go sonuglarma gore biyolojik islevde yer alan

transkriptler

Yaslanma

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
Gelisimin anatomik yapisi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3

contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1%

contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8%
homolog

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1
Biyolojik islev

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3

contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8% 8
carboxylase oxygenase large
subunit

contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7
isoform 2

contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0% 7
dehydrogenase chloroplastic

contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1%

contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8%
homolog

contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 86.1%

contig00178 pyrophosphate-energized vacuolar | 243 10 1,80E-33 89.8%
membrane proton pump

contig00179 pyrophosphate-energized vacuolar | 219 10 1,48E-15 82.8% 6
membrane proton pump-like

contig00290 ribulose bisphosphate carboxylase | 217 9 1,73E-14 88.22% 6
large chain

contig00463 dna ligase 1-like 132 10 2,68E-11 85.2% 5

contig00475 glutaredoxin family protein 301 10 5,37E-44 90.8% 5
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contig00289 metal transporter nramp5 293 10 8,03E-28 88.9% 5
contig00291 metal transporter nramp5 163 10 9,96E-15 84.5% 5
contig00026 thioredoxin-like chloroplastic 167 10 2,80E-17 96.8% 5
contig00053 23s ribosomal rna 291 10 2,23E-25 98.4% 4
contig00426 23s ribosomal rna 483 10 1,45E-54 92.2% 4
contig00142 abc transporter g family member 289 10 4,65E-42 88.4% 4
15-like
contig00400 cytochrome p450 94a2-like 364 10 2,71E-29 93.8% 4
contig00244 glyceraldehyde-3-phosphate 349 10 1,39E-43 98.0% 4
artial
contig00066 ﬁﬂo-like protein 10 221 10 1,80E-11 80.5% 4
contig00018 nadh dehydrogenase subunit 6 524 10 2,96E-60 99.0% 4
contig00040 probable protein s-acyltransferase | 549 10 2,28E-13 92.6% 4
14
contig00130 soluble inorganic 124 10 3,81E-14 96.4% 4
pyrophosphatase
contig00131 soluble inorganic 107 10 7,93E-11 100.0% 4
pyrophosphatase
contig00430 ycf68 protein 543 10 1,96E-44 91.7% 4
contig00055 cell wall-associated hydrolase 381 10 2,99E-43 86.0% 3
contig00060 cell wall-associated hydrolase 1192 10 5,81E-96 84.8% 3
contig00250 cell wall-associated hydrolase 682 10 5,74E-62 86.7% 3
contig00288 cell wall-associated hydrolase 487 10 1,81E-34 87.4% 3
contig00388 cell wall-associated hydrolase 713 10 2,07E-70 87.8% 3
contig00446 cell wall-associated hydrolase 474 10 2,25E-58 84.3% 3
contig00477 cell wall-associated hydrolase 296 10 4,33E-43 91.4% 3
contig00264 cell wall-associated partial 897 10 6,30E-32 89.8% 3
contig00416 cell wall-associated partial 322 9 1,05E-22 86.33% 3
contig00413 hypothetical protein, partial 351 10 1,14E-42 76.9% 3
contig00294 metal transporter nramp5 947 10 1,93E-87 86.7% 3
contig00385 metal transporter nramp5 795 10 6,77E-92 90.5% 3
contig00112 alpha-I-fucosidase 2 228 10 1,21E-23 91.4% 2
contig00322 bglc_oleeu ame: full=beta- 319 10 6,24E-16 73.4% 2
glucosidase short=
contig00421 cell wall-associated hydrolase 616 10 3,59E-61 78.4% 2
contig00173 chitinase family protein 189 10 1,99E-13 73.4% 2
contig00037 cysteine proteinase 15a-like 237 10 3,54E-34 93.6% 2
contig00039 cysteine proteinase 15a-like 333 10 1,40E-51 86.4% 2
contig00339 cysteine proteinase rd19a-like 416 10 1,75E-61 84.6% 2
contig00167 cytochrome p450 like_tbp 665 10 6,24E-55 74.5% 2
contig00207 cytochrome p450 like_tbp 516 10 1,48E-58 75.2% 2
contig00260 cytochrome p450 like_tbp 631 10 3,21E-68 77.4% 2
contig00293 cytochrome p450 like_tbp 1253 10 2,91E-109 | 84.0% 2
contig00301 cytochrome p450 like_tbp 720 10 4,24E-57 81.3% 2
contig00308 cytochrome p450 like_tbp 627 10 7,68E-67 73.1% 2
contig00343 cytochrome p450 like_tbp 133 10 2,26E-15 94.9% 2
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contig00437 cytochrome p450 like_tbp 339 10 9,52E-33 93.2% 2
contig00444 cytochrome p450 like_tbp 331 10 2,46E-41 87.8% 2
contig00498 cytochrome p450 like_tbp 140 9 2,63E-18 90.67% 2
contig00150 dammarenediol ii synthase-like 236 10 1,19E-34 90.0% 2
contig00151 dammarenediol ii synthase-like 189 10 9,00E-16 92.0% 2
contig00166 dehydrin 441 10 1,25E-07 82.0% 2
contig00107 eukaryotic aspartyl protease 567 10 5,42E-28 61.1% 2
family isoform 1
contig00439 glucuronosyltransferase pgsip8 173 10 6,72E-15 85.8%
contig00440 glucuronosyltransferase pgsip8 315 10 1,64E-31 80.5%
contig00005 nadh-quinone oxidoreductase 513 3 1,35E-34 85.0%
protein
contig00491 pathogenesis-related protein sth- 152 10 1,12E-10 82.6% 2
2-like
contig00249 probable beta- -xylosyltransferase | 401 10 1,08E-76 97.3% 2
irx10l
contig00340 senescence-associated protein 252 10 7,38E-36 94.8% 2
contig00493 senescence-associated protein 188 10 1,03E-28 90.4% 2
contig00330 dentin sialophosphoprotein 395 10 9,73E-10 88.2% 1
contig00129 f-box Irr-repeat protein at3g48880 | 193 10 3,67E-09 72.8% 1
contig00393 ig-domain isoform 1 304 1,17E-05 68.0% 1
contig00061 lob domain-containing protein 19 | 359 5,86E-06 75.0% 1
contig00080 phosphoprotein ecpp44 448 10 3,15E-08 77.3% 1
contig00035 PREDICTED: uncharacterized 310 10 3,22E-10 68.5% 1
protein LOC105168145
contig00409 flavanone-3- partial 167 10 8,07E-27 100.0% 3
Biyosentetik islev
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11
contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10
contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10
contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b
contig00436 atp synthase fO subunit 9 453 6 3,78E-08 73.83% 9
contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8% 9
contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8% 8
carboxylase oxygenase large
subunit
contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1% 6
contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 83.2% 6
contig00155 arginine decarboxylase 452 10 2,56E-49 82.4% 5
contig00154 arginine partial 419 10 8,74E-39 89.9% 5
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contig00193 isopentenyl-diphosphate delta- 136 10 2,16E-09 100.0% 4
isomerase i

contig00192 isopentenyl-diphosphate delta- 108 4 9,77E-08 86.5% 4
isomerase i

contig00257 nac transcription factor 29-like 156 4 2,44E-09 84.25% 4

contig00113 glutamate--glyoxylate 136 10 8,94E-17 94.8% 3
aminotransferase 2

contig00065 glycylpeptide n- 399 10 1,74E-28 91.0% 3
tetradecanoyltransferase 1-like

contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0% 7
dehydrogenase chloroplastic

contig00194 isopentenyl-diphosphate delta- 153 10 1,88E-06 90.9% 4
isomerase
Karbohidrat metabolik islevi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8%

contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8%
carboxylase oxygenase large
subunit

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3% 7
like protein

contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0% 7
dehydrogenase chloroplastic

contig00244 glyceraldehyde-3-phosphate 349 10 1,39E-43 98.0% 4
partial

contig00120 probable trehalase 478 10 6,02E-16 91.8% 2
Karbonhidrat tasinim

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9% 8
X2
Katabolik islev

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8%

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3%
like protein

contig00155 arginine decarboxylase 452 10 2,56E-49 82.4%

contig00154 arginine partial 419 10 8,74E-39 89.9%

contig00087 f-box protein skip16 221 10 1,68E-34 89.7%
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Hiicre dongiisii

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3

contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8% 6
homolog
Hiicre farkhilagsmasi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1%

contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8%
homolog
Hiicre morfogenezisi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00431 bahd acyltransferase dcr 529 10 1,07E-95 89.1% 6
Hiicre motilite

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
Hiicre duvar biyogenezi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8% 9
Hiicresel amino asit metabolizmasi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00155 arginine decarboxylase 452 10 2,56E-49 82.4% 5

contig00154 arginine partial 419 10 8,74E-39 89.9% 5

contig00272 serine hydroxymethyltransferase 4 | 260 10 2,46E-27 96.2% 5

contig00271 serine hydroxymethyltransferase 115 10 1,91E-11 100.0% 5
4-like

contig00338 serine hydroxymethyltransferase 104 10 1,87E-09 100.0% 5

4-like
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Hiicresel azot bilesigi metabolik siireci

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10

contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10

contig00436 atp synthase fO subunit 9 453 6 3,78E-08 73.83%

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4%
transcription subunit 8 isoform x3

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3% 7
like protein

contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 98.0% 7

contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 99.7% 6

contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 94.8% 6

contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 96.3% 6

contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 100.0% 6
partial

contig00155 arginine decarboxylase 452 10 2,56E-49 82.4% 5

contig00154 arginine partial 419 10 8,74E-39 89.9% 5

contig00272 serine hydroxymethyltransferase 4 | 260 10 2,46E-27 96.2% 5

contig00271 serine hydroxymethyltransferase 115 10 1,91E-11 100.0% 5
4-like

contig00338 serine hydroxymethyltransferase 104 10 1,87E-09 100.0% 5
4-like

contig00127 bark storage protein a 304 10 4,89E-39 90.4%

contig00126 cytochrome p450 liketbp 436 10 5,96E-40 90.8%

contig00199 rrna intron-encoded homing 505 10 1,09E-56 74.7%
endonuclease

contig00363 rrna intron-encoded homing 514 10 3,36E-74 73.8% 2
endonuclease

contig00433 rrna intron-encoded homing 526 10 3,73E-61 78.6% 2
endonuclease

contig00486 rrna intron-encoded homing 210 10 4,30E-20 78.3% 2
endonuclease

contig00324 rrna intron-encoded homing 343 10 3,22E-26 85.2% 2
partial

contig00474 rrna intron-encoded homing 282 10 1,90E-33 97.5% 2
partial

contig00476 rrna intron-encoded homing 310 10 9,77E-31 94.4% 2
partial

contig00490 rrna intron-encoded homing 206 10 1,41E-18 97.3% 2
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partial

contig00257 nac transcription factor 29-like 156 4 2,44E-09 84.25% 4
Hiicresel protein modifikasyonu islevi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10

contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 100.0% 9
chloroplastic-like

contig00360 water chloroplastic 585 10 2,10E-33 89.8%

contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 94.6%

contig00016 histone-lysine n-methyltransferase | 123 10 1,55E-08 85.9%
atx2-like

contig00017 histone-lysine n-methyltransferase | 196 10 6,70E-08 77.1% 5
atx2-like isoform x1

contig00065 glycylpeptide n- 399 10 1,74E-28 91.0% 3
tetradecanoyltransferase 1-like
Kromozom organizasyonu

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3

contig00016 histone-lysine n-methyltransferase | 123 10 1,55E-08 85.9% 5
atx2-like

contig00017 histone-lysine n-methyltransferase | 196 10 6,70E-08 77.1% 5
atx2-like isoform x1

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3
Kofaktor metabolik islevi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3% 7
like protein

contig00272 serine hydroxymethyltransferase 4 | 260 10 2,46E-27 96.2%

contig00271 serine hydroxymethyltransferase 115 10 1,91E-11 100.0%
4-like

contig00338 serine hydroxymethyltransferase 104 10 1,87E-09 100.0% 5

4-like
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contig00396 cysteine partial 198 10 2,57E-04 61.4% 5
Hiicre iskeleti organizasyonu

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1
DNA metabolik islevi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3
Elektron tasima zinciri

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 75.5% 6
B456_001G161700
On-madde metabolitleri ve enerji iiretimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00056 succinate dehydrogenase subunit 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 100.0% 9
chloroplastic-like

contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 92.7% 8

contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 100.0% 8

contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 94.6% 8

contig00418 photosystem ii cytochrome b559 441 10 9,09E-54 97.6% 8
alpha subunit

contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 90.2% 7

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3% 7
like protein

contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 98.0%

contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 90.0%

3
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contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 99.7% 6
contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 94.8% 6
contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 96.3% 6
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 100.0% 6
partial
contig00419 partial 321 10 2,21E-62 99.8% 5
contig00356 partial 492 10 2,83E-69 79.8% 4
contig00313 photosystem ii d1 partial 292 10 2,95E-46 100.0% 4
contig00115 photosystem ii d2 protein 406 10 5,99E-54 100.0% 4
Gelisim
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1
Histon asetilasyonu
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7
isoform x2
Homeostatik islev
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00475 glutaredoxin family protein 301 10 5,37E-44 90.8%
contig00026 thioredoxin-like chloroplastic 167 10 2,80E-17 96.8%
contig00139 selt-like protein 179 10 1,60E-24 93.0%
Hidrojen iyonunun transmembran tasimacihigi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00007 hypothetical protein 567 2 4,02E-20 75.5% 6
B456 _001G161700
Bagisiklik sistemi islevi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b
contig00463 dna ligase 1-like 132 10 2,68E-11 85.2% 5
Lipid metabolizmasi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
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Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00194 isopentenyl-diphosphate delta- 153 10 1,88E-06 90.9% 4
isomerase

contig00193 isopentenyl-diphosphate delta- 136 10 2,16E-09 100.0% 4
isomerase i

contig00192 isopentenyl-diphosphate delta- 108 4 9,77E-08 86.5% 4
isomerase i

contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 83.2% 6
Metabolik islev

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00396 cysteine partial 198 10 2,57E-04 61.4% 5

contig00157 uncharacterised protein 641 10 4,12E-40 67.1% 3

contig00123 cell wall-associated hydrolase 562 10 5,14E-38 70.7% 2

contig00219 gdsl esterase lipase at1g29670- 291 10 2,66E-20 73.6% 2
like

contig00088 unnamed protein product 149 1 3,27E-01 76.0% 2
Niikleik asit fosfodiester bagi hidrolizi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00428 rrna intron-encoded homing 426 10 1,42E-44 71.5% 2
endonuclease
Fotosentez

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11

contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11

contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11

contig00231 photosystem i p700 apoprotein a2 | 436 10 2,05E-59 97.0% 10

contig00318 chlorophyll a-b binding protein 249 10 1,44E-44 100.0% 9
chloroplastic-like

contig00253 cytochrome b-559 alpha partial 604 10 7,37E-38 92.7% 8

contig00285 cytochrome b6 837 10 4,32E-84 100.0% 8

contig00473 photosystem ii 44 kda partial 148 10 3,50E-19 94.6% 8

contig00418 photosystem ii cytochrome b559 441 10 9,09E-54 97.6% 8
alpha subunit

contig00328 ribulose- -bisphosphate 546 10 1,15E-114 | 93.8% 8
carboxylase oxygenase large
subunit

contig00367 cytochrome b6 subunit 625 10 4,04E-33 90.2%

contig00243 glyceraldehyde-3-phosphate 211 10 2,39E-19 79.0%

dehydrogenase chloroplastic
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contig00136 cytochrome f 307 10 2,21E-30 86.1% 6
contig00149 partial 146 10 3,29E-07 94.0% 5
contig00419 partial 321 10 2,21E-62 99.8% 5
contig00356 partial 492 10 2,83E-69 79.8% 4
contig00313 photosystem ii d1 partial 292 10 2,95E-46 100.0% 4
contig00115 photosystem ii d2 protein 406 10 5,99E-54 100.0% 4
contig00422 ycf3 protein 296 10 6,99E-20 97.9% 3
Protein kompleksi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
contig00097 gamma-tubulin complex 182 10 4,02E-22 91.7% 11
component 4 isoform x1
contig00027 cytochrome ¢ biogenesis ¢ 370 10 3,39E-50 88.3% 5
Protein katlanmasi
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8% 6
homolog
Transkripsiyon regiilasyonu
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00454 histone acetyltransferase hacl-like | 318 10 3,41E-10 65.2% 7
isoform x2
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b
contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3
Yeniden iiretim
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
contig00354 photosystem ii d1 partial 683 10 7,80E-104 | 84.3% 11
contig00380 photosystem ii d1 partial 652 10 1,83E-127 | 99.9% 11
contig00119 photosystem ii protein d1 669 10 3,66E-124 | 99.1% 11
contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
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protein 8b

contig00384 mediator of rna polymerase ii 169 10 1,39E-07 76.4% 9
transcription subunit 8 isoform x3

contig00101 cell division cycle protein 123 421 10 1,23E-19 82.8% 6
homolog

contig00463 dna ligase 1-like 132 10 2,68E-11 85.2% 5

contig00066 mlo-like protein 10 221 10 1,80E-11 80.5% 4

contig00166 dehydrin 441 10 1,25E-07 82.0% 2

contig00491 pathogenesis-related protein sth- 152 10 1,12E-10 82.6% 2
2-like

contig00096 universal stress protein 204 10 1,27E-21 86.1% 1
ikincil metabolik islev

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
Sinyal iletimi

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00104 adp-ribosylation factor-like 178 10 1,25E-09 82.2% 9
protein 8b

contig00463 dna ligase 1-like 132 10 2,68E-11 85.2%

contig00411 adp-ribosylation partial 121 10 1,03E-15 100.0%
Kiiciik molekiilmetabolik islevi

Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18

contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11

contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10

contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10

contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10

contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial

contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial

contig00056 succinate dehydrogenase subunit | 146 10 1,86E-15 95.6% 10
4

contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10

contig00436 atp synthase f0 subunit 9 453 6 3,78E-08 73.83%

contig00233 fructose-bisphosphate aldolase- 410 10 7,63E-63 91.3%
like protein

contig00010 nadh dehydrogenase subunit 5 394 10 2,87E-53 98.0% 7
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contig00004 succinate dehydrogenase subunit | 429 3 7,06E-09 90.0% 7
3
contig00013 nadh dehydrogenase subunit 2 146 10 1,64E-17 99.7% 6
contig00014 nadh dehydrogenase subunit 2 292 10 5,51E-36 94.8% 6
contig00011 nadh dehydrogenase subunit 5 373 10 1,81E-23 96.3% 6
contig00012 nadh dehydrogenase subunit 132 10 3,92E-15 100.0% 6
partial
contig00026 thioredoxin-like chloroplastic 167 10 2,80E-17 96.8% 5
contig00087 f-box protein skip16 221 10 1,68E-34 89.7% 4
contig00127 bark storage protein a 304 10 4,89E-39 90.4% 3
Translasyon
Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00008 ribosomal protein s7 133 10 9,86E-17 99.7% 6
contig00148 ribosomal protein s14 419 10 5,76E-44 96.9% 5
contig00063 60s ribosomal protein I5-like 117 10 3,30E-12 99.4% 4
contig00064 ribosomal protein I5 b isoform 2 128 10 1,30E-14 98.5% 4
contig00222 ribosomal protein partial 272 10 3,35E-36 94.9% 4
contig00024 ribosomal protein s3 408 6 1,39E-15 78.33% 4
contig00434 60s ribosomal protein 112 527 10 3,69E-75 95.3% 3
contig00394 chloroplast rf68 361 10 6,01E-09 76.8% 3
contig00441 hypothetical protein 208 5 6,62E-10 86.8% 3
MIMGU_mgv1a021698mg,
partial
contig00232 protein translation factor suil 443 10 1,10E-42 93.3% 2
homolog
Transmembran tasimaciig
Referans Gen Adi Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO
Genomun
Kontig Bilgisi
contig00159 atp synthase cf0 subunit partial 171 10 1,29E-04 98.7% 11
contig00069 at2g07698-like partial 355 10 2,26E-60 99.2% 10
contig00059 atp synthase f1 subunit 1 699 10 7,14E-111 | 98.3% 10
contig00006 atp synthase subunit alpha 1946 10 0.0 85.8% 10
contig00002 cytochrome oxidase subunit 157 10 1,03E-14 97.0% 10
partial
contig00003 cytochrome oxidase subunit 467 10 7,27E-65 87.0% 10
partial
contig00171 vacuolar h+-atpase 161 10 7,05E-05 97.1% 10
contig00436 atp synthase f0 subunit 9 453 6 3,78E-08 73.83%
contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9%
X2
contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7

isoform 2
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contig00469 nadh dehydrogenase 149 10 2,86E-11 83.2%

contig00178 pyrophosphate-energized vacuolar | 243 10 1,80E-33 89.8%
membrane proton pump

contig00144 v-type proton atpase 16 kda 263 10 1,30E-24 95.5% 5
proteolipid subunit-like

contig00358 boron transporter 4-like isoform 123 10 9,21E-07 85.0% 3
x1

contig00133 vacuolar cation proton exchanger | 118 10 1,30E-03 88.6% 3
3

contig00364 cation calcium exchanger 1 462 10 1,24E-74 64.3%

contig00179 pyrophosphate-energized vacuolar | 219 10 1,48E-15 82.8%
membrane proton pump-like
Tasima

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00081 polyol transporter 5-like isoform 591 10 1,44E-40 57.9% 8
X2

contig00032 atp binding cassette subfamily b4 | 630 10 1,52E-42 93.7% 7
isoform 2

contig00178 pyrophosphate-energized vacuolar | 243 10 1,80E-33 89.8% 6
membrane proton pump

contig00179 pyrophosphate-energized vacuolar | 219 10 1,48E-15 82.8% 6
membrane proton pump-like

contig00290 ribulose bisphosphate carboxylase | 217 9 1,73E-14 88.22% 6
large chain

contig00027 cytochrome ¢ biogenesis ¢ 370 10 3,39E-50 88.3% 5

contig00289 metal transporter nramp5 293 10 8,03E-28 88.9% 5

contig00291 metal transporter nramp5 163 10 9,96E-15 84.5% 5

contig00457 aquaporin tip2-1-like 389 10 1,07E-34 78.2% 3

contig00239 mitochondrial carnitine 333 10 1,25E-30 97.1% 3
acylcarnitine carrier-like protein

contig00110 protein nrtl ptr family -like 379 10 1,05E-54 84.0% 3
Vezikiil aracili tasima

Referans Gen Ad1 Uzunluk | #Hits | e-Value Benzerlik | #GO

Genomun

Kontig Bilgisi

contig00145 phospholipase d p2 148 10 2,05E-10 82.8% 18
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Ek 7: Temmuz ve Kasim pedisel dokusunda ifade edilen transkriptlerin blast
sonuclarina gore organizmalar arasindaki benzerlik dagilimlari

Sesamum indicum 1
Medicago truncatula
Erythranthe guttatus 1
Gossypium raimondii |

Erythranthe guttata
Olea europaea 1
Genlisea aurea -

Morus notabilis 4
Brassica napus -
Phaseolus vulgaris 1
Vitis vinifiera 1
Spinacia oleracea -
Solanum tuberosum A
Oneytricha trifallax |

Nicotiana sylvestris
Pisum sativum -
Cicer arietinum 1

Ambaorella trichopoda -
Nicotiana tabacum 1
Glycine max 1

Pyrus x 1

Eucalyptus grandis 1

Coffea canephora 1

Lotus japonicus -
Stylonychia lemnae |
Nicotiana tomentosiformis 1
Oryza sativa 1

Phillyrea latifolia 1

Beta vulgais |

others

=]

Blast somuclarma gire benzerlik gisteren organizmalarm dagihm

5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 B5 90
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