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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

SALATALIKTA ISI SOKU PROTEINLERININ BIYOINFORMATIK
ANALIZLERI VE ABIYOTIK STRES KOSULLARINA TEPKISININ OMIKS
YAKLASIMLAR KULLANILARAK INCELENMESI

Necdet Mehmet UNEL
Kastamonu Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Genetik ve Biyomiihendislik Ana Bilim Dali

Danigman: Dog. Dr. Mehmet Cengiz BALOGLU

Is1 soku proteinleri ailesi organizmalarda hem normal kosullarda hem de stres
faktorlerinin etkili oldugu kosullarda 6nemli bir role sahip bir protein ailesidir.
Bitkilerde, 6zellikle stres kosullarina maruz kalindiginda proteinlerin fonksiyonlarini
kaybetmemeleri ve canliligin korunmasi agisindan ¢ok énemli bir yere sahiptirler.

Salatalik (Cucumis sativus) iilkemizin her bolimiinde {iretimi yapilan bir bitkidir.
Ozellikle besin ve vitamin igerigi agisindan degerlendirildiginde insan diyetinde
onemli bir yere sahiptir. Ayrica uzun mesafeli sinyal olaylarim1 kapsayan vaskiiler
biyoloji ¢aligsmalar1 ve cinsiyet belirlenmesi ¢alismalar1 gibi bir¢cok ¢alismada model
organizma olarak kullanilmaktadir.

Ug béliimden olusan bu tez kapsaminda ilk olarak 6 1s1 soku protein ailesine (sHsp,
Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90, Hsp100) mensup genler biyoinformatik yontemler
kullanilarak salatalik genomunda belirlenmistir. Daha sonra genlerin ve bu genlerin
irlinli olan proteinlerin karakterizasyonlar1 gerceklestirilmistir. Yapilan analizler
sonucunda salatalik genomunda kodlanan 36 adet sHsp, 100 adet Hsp40, 28 adet
Hsp60, 14 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 17 adet Hsp100 geni tanimlanmistir. CSHsp
genlerinin ve proteinlerinin molekiiler karekterizasyonu belirlemek i¢in
biyoinformatik analizleri yapilmistir. Bunlar arasinda, CsHsp  lerin kromozomal
dagilimlari, gen yapilari, korunmus motifleri, filogenetik iliskileri, gen ontolojisi
siniflandirmalari, farkli  organizmalardaki ortologlarinin  belirlenmesi  gibi
biyoinformatik analizler yer almaktadir.

Tezin ikinci boliimiinde ise, ilk olarak salatalik bitkisine ait transkriptom verileri
(RNA-seq) ilgili veri tabanlarinda bulunmustur. Ardindan bu verilerin ileri
biyoinformatik analizleri yapilarak, ger¢cek zamanli-PZR ile ifadesi ¢alisilacak genler
secilmistir. Secilen genlerin yiiksek sicaklik, diistik sicaklik, tuzluluk, kuraklik
stresleri ve ABA uygulamasi durumlarinda ifade seviyelerindeki degisimler
incelenmistir. Analizlerde salataligin kok ve yaprak dokulari, stres muamelesinden
sonra 1., 3., 6. ve 12. saatlerde toplanarak kullanilmislardir. Yapilan analizler
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sonucunda, CssHsp-08, CsHsp40-70 ve CsHsp70-06 genlerinin ifadelerinin farkli
stres kosullart karsisinda bliylik Olclide arttigi belirlenmistir. Bu genler arasindan
CssHsp-08 geninin ifadesinin kuraklik, tuzluluk, distik sicaklik stresleri ve ABA
uygulamasi karsisinda biiyiik artis gostermesi, bu genin stres kosullarinda direncin
saglanabilmesi acgisindan 6nemli bir gen oldugunu isaret etmektedir.

Tezin son boliimiinde ise, ayni stres kosullarinda metabolit diizeyindeki degisimlerin
belirlenmesi amaciyla bitki ekstraktlari tiirevlendirmenin ardindan GC-MS ile analiz
edilmistir. Amino asitlerin, sekerlerin, seker alkollerinin ve TCA dongiisi
elemanlarinin stres faktorlerine karsi gosterdikleri tepkiler degerlendirilmistir. Yapilan
analizler sonucunda, yaprakta belirlenen amino asitlerin 6zellikle yiiksek sicaklik
altinda, kokte belirlenen amino asitlerin ise kuraklik karsisinda birikimlerinin daha
fazla oldugu dikkat ¢ekmektedir. Calismamizda, ¢oklu doymamis bag igceren yag
asitlerinin miktarlar1 ile doymus yag asitlerinin miktarlar1 karsilastirildiginda;
tuzluluk, kuraklik ve ABA uygulamalarinda miktarlarinin yakin oldugu ancak, yiiksek
sicaklik ve diisiik sicaklik uygulamalarinda doymus yag asitlerinin daha yiiksek
miktarda bulundugu belirlenmistir. Uygulanilan stres faktdrlerinin biiyiik boliimiinde,
her iki dokuda da siikroz birikimi oldugu da gézlenmistir.

Calismamiz o6nemli bir aile olan 1s1 soku proteinleri ailesinin yapisinin,
organizasyonunun, evriminin ve ifade profillerinin anlasilmasi agisindan 6nem arz
etmektedir ve gelecekte yasanabilecek muhtemel gida problemlerine karsi alinacak
Onlemler acisindan kazanglhi olacaktir. Ayrica calismamiz, bitki stres
mekanizmalariin anlasilmasinda omiks yaklagimlarinin kullanilmasi agisindan temel
niteligindedir ve 6nemli bilgiler agiga ¢ikartmistir.

Anahtar Kelimeler: Salatalik, 1s1 soku proteini, hsp, metabolom, abiyotik stres

2018, 175 sayfa
Bilim Kodu: 923



ABSTRACT

MSc. Thesis

BIOINFORMATICS ANALYSIS OF CUCUMBER HEAT SHOCK PROTEINS
AND INVESTIGATION OF RESPONSE TO ABIOTIC STRESS CONDITIONS
BY USING OMICS APPROACHES

Necdet Mehmet UNEL
Kastamonu University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Genetics and Bioengineering

Supervisor: Assoc. Prof. Mehmet Cengiz BALOGLU

Abstract: Heat-shock proteins are a family of proteins that play an important role in
organisms both under normal conditions and under conditions that stressors are
effective. In plants, they have a very important place in terms of preserving the vitality
and functionality of proteins, especially when exposed to stress conditions.

Cucumber (Cucumis sativus) is a plant that is produced in every part of our country.
Especially when it is evaluated in terms of nutritional and vitamin content, it has an
important place in human diet. It is also used as a model organism in many studies.

In this three-part thesis, genes belonging to 6 heat shock protein families (sHsp, Hsp40,
Hsp60, Hsp70, Hsp90, Hsp100) were first identified in the cucumber genome using
bioinformatic methods. Characterization of genes and proteins was then carried out.
As a result of the analysis, 36 sHsp, 100 Hsp40, 28 Hsp60, 14 Hsp70, 7 Hsp90 and 17
Hsp100 genes were coded in the cucumber genome. Bioinformatics analyzes of CsHsp
genes and proteins were performed to determine the molecular characterization. These
include bioinformatics analyzes such as chromosomal distributions of CsHsps, gene
structures, conserved motifs, phylogenetic relationships, gene ontology classifications,
and identification of orthologs in different organisms.

In the second part of the thesis, firstly transcriptomic data (RNA-seq) of cucumber
plant were found in the related databases. Next, advanced bioinformatics analyzes of
these data were performed to select genes to be expressed in real time-PCR. Changes
in expression levels of selected genes in high temperature, low temperature, salinity,
drought stress, and ABA application conditions were investigated. In the analyzes, root
and leaf tissues of cucumber were collected at 1st, 3rd, 6th and 12th hours after stress
treatment. As a result of the analyzes made, it was determined that the expression of
CssHsp-08, CsHsp40-70 and CsHsp70-06 genes greatly increased in response to
different stress conditions. Among these genes, the expression of the CssHsp-08 gene
shows a large increase in drought, salinity, low temperature stresses and ABA
application, indicating that this gene is an important gene for resistance to stress
conditions.
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In the last part of the thesis, plant extracts were analyzed by GC-MS after
derivatization in order to determine changes in metabolite level under the same stress
conditions. The responses of amino acids, sugars, sugar alcohols and TCA cyclic
elements to stress factors were evaluated. As a result of the analyzes made, it is
noteworthy that the accumulation of the amino acids determined in the leaf, especially
at high temperature, and the amino acids determined at the root, are more in the face
of drought. When we compare the amounts of saturated fatty acids with the amounts
of fatty acids containing polyunsaturated bonds, salinity, drought and ABA
applications, but higher amounts of saturated fatty acids were found in high
temperature and low temperature applications. It has also been observed that for most
of the applied stress factors, sucrose accumulates in both tissues.

Our work is important for the understanding of the structure, organization, evolution
and expression profiles of the family of heat shock proteins, which is an important
family, and will be beneficial in terms of measures to be taken against possible future
food problems. In addition, our work is fundamental to the use of omics approaches to
understanding plant stress mechanisms and has yielded important information.

Key Words: Cucumber, heat shock proteins, hsp, metabolome, abiotic stress

2018, 175 pages
Science Code: 923
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1. GIRIS
1.1. Salatahk Hakkinda Genel Bilgiler
1.1.1. Salatalik (Cucumis sativus)

Kabakgiller ve su kabaklar1 olarak da bilinen Cucurbitaceae ailesi; salatalik (Cucumis
sativus L.) , kavun (Cucumis melo L.), karpuz (Citrullus lanatus), kabak ve balkabagi
(Cucurbita spp.) gibi ekonomik olarak 6nemli birkag bitkiyi igerir. Bu ailenin bir tiyesi
olan salatalik, 2016 yilinda diinya ¢apinda 2 milyon hektardan fazla alana ekilmis ve
80 milyon kilogramdan fazla iiriin elde edilmistir. Bu alanin yaklagsik 37 bin hektar1 ve
triiniin yaklastk 2 milyon tonu Tirkiye® de ekilmis ve elde edilmistir
(http://faostat.fao.org). Sicak bir mevsim meyvesi olup,, tropikal ve subtropikal
kosullar altinda tiim diinyada yetisebilmektedir. Salatalik 90 cins ve 750 tiirle sebzeler
icinde 6nemli bir yere sahiptir. Hindistan kdkenli olan ve 5000 yildir varlig: bilinen
salataligm iilkemizdeki tarihi de ¢ok eskilere dayanmaktadir. Ulkemizin her
bolgesinde iiretimi yapilmasina karsin toplam {iretimin %44’ i Akdeniz bolgesinde

gerceklestirilmektedir [5].

Salatalik taze halde tiiketilebildigi gibi, tursu yapiminda besin sanayinde, farkli
islemlerden gecirilerek kozmetik sanayinde ve disi cigekleri ile Japon siisleme
sanatinda kullanilmaktadir. Meyvesinin yani sira Giineydogu Asya’ da yapraklart da
salata olarak ya da pisirilerek tiiketilmektedir. Tablo 1.1° de 100 g salataligin

bilesenleri gosterilmistir [5].

Tablo 1.1. 100 g salataligin igerigi [5]

Bulunan Maddeler Miktarlar: Bulunan Maddeler Miktarlar:
Su 9% g Vitamin C 12 mg
Protein 0649 Niacin 0,3mg
Yag 0,1g Kalsiyum 12 mg
Karbohidrat 229 Demir 0,3mg
Vitamin A 451U Magnezyum 15mg
Vitamin B1 0,03 mg Fosfor 24 mg
Vitamin B2 0,02 mg




Kalori ve besin degeri diisiik olmasina ragmen, insan beslenmesinde temel bir vitamin
ve mineral kaynagidir [6]. Lezzetli tadina ek olarak, insanlar i¢in yiiksek tibbi degeri
de vardir. Dogal ditiretik olarak bilinmektedir, idrar akisini tesvik etmek igin aktif bir
ila¢ olarak hizmet etmektedir. Salatalik meyveleri sogutma etkisi, kabizlig1 dnleme,
sarilik ve hazimsizlig1 kontrol etme gibi ¢esitli tibbi 6zelliklere sahiptir [7]. Yiiksek
potasyum igerigi (50-80 mg / 100g) nedeniyle, yiiksek ve diislik kan basinci i¢in yararh
olabilir [8].

Salatalik ailesi zengin ¢esitliliginden dolayi cinsiyet belirleme ¢aligsmalari i¢in birincil
model sistem olarak kullanilmaktadir [9]. Salataliklar hem ksilem hem de floem 6zii
uzun mesafe sinyal olaylari ¢aligmalar1 i¢in kolayca toplanabildigi i¢in, ayn1 zamanda
vaskiiler biyoloji ¢alismalari i¢in de model bitki olarak kullanilmaktadir [10, 11]. ik
olarak salatalik genom dizisi, Cucumis cinsindeki kromozomal evrimi agiga
cikarmistir ve cucurbitacin biyosentezi ve ‘taze yesil” koku gibi birgok onemli
biyolojik siirece yeni bakis agilar1 getirmistir. Salatalik (2n=2x=14) , gorece kiigiik bir
genoma sahip olmasi (347 Mb), az sayida gen igermesi, zengin cinsel ¢esitlilige sahip
olmasi, vaskiiler biyoloji ¢alismalarina uygunlugu, kisa yasam dongiisii (tohumdan
tohuma {i¢ ay), genetik ve genomik kaynaklarin artmasi nedeniyle bitki biyolojisinde

yeni bir model tiirii olarak gelistirilmektedir [12-15]

Ilik iklim meyvesi olan salatalik, yiiksek sicaklik ve diisiik sicakliklara kars1 hassastir.
Ozellikle sifirin altindaki sicakliklarda hemen etkilenir. Sicakhigin diismesi iisiime,
sicakligin artmasi ise fungal hastaliklara ve asir1 su kaybi sebebiyle gelisimin
yavaslamasina hatta 6lmesine sebep olur. 30° C’ 1n {izerindeki sicakliklar salatalikta
solgunluk ortaya ¢ikmasina sebep olurken, 40° C iizerindeki sicakliklarsa bazi
fizyolojik bozukluklara sebep olur. Cok diisiik sicakliklarsa bitkinin donmasina sebep

olur.

Salatalik bitkisi toprak segiciligine sahip bir bitkidir. Fazlaca nemli, soguk, su
yoniinden fakir topraklarda ve killi topraklarda verimlilik biiyiik dl¢lide azalir. Bu bitki

genel itibariyle; su tutma kapasitesi yiiksek, besin igerigi olarak zengin, ¢ok yliksek



olmayan tuz konsantrasyonuna sahip topraklardan hoslanir. Bitki gelisimi igin
optimum pH 5.5-5.8 arasindadir, daha diisiik pH degerlerindeyse magnezyum eksikligi
ortaya cikar.

1.2. Is1 Soku Proteinleri

Is1 soku proteinleri (heat shock protein, hsp), su ana kadar calisilmis tim
organizmalarda varlik gosteren yaygin bir protein ailesidir. Bu evrimsel siirecte
fazlasiyla korunmus olan proteinlerin organizmadaki ifadeleri birgok stres karsisinda
artig gosterir. Is1 soku proteinlerinin birincil gorevi yeni sentezlenen ya da stres
kosullarindan dolay1 denatiire olmus proteinlerin katlanma ve yeniden katlanma

mekanizmalarinin yonlendirilmesidir (Sekil 1.1).

Is1 Soku

Proteini

Z Slcakllk
e Stresn T

’ W\fl§ \

Ribozom

Dogru Katlanmis
Protein

Yeni Protein

h~¥>

Dogru Katlanmis
Protein

Cony

CO0H
Dogru Katlanmis Denatiire Protein

Protein

Sekil 1.1. Ist soku proteinlerinin temel fonksiyonu [1]

Is1 soku proteinleri genellikle katlanmamis polipeptidlerin hidrofobik yiizeyleri ile
etkilesirler ve agregasyonlarin1 engelleyip, yeniden katlanmalarina yardime olurlar.
Bu gorevlerine ek olarak proteinlerin birlesmesi, taginmasi ve degredasyonu gibi
cesitli hiicresel rolleri de vardir. Tiim bu 6zellikleri ile 1s1 soku proteinleri hiicresel

protein kalite kontroliiniin olmazsa olmaz belirleyicileridir [1].



1.2.1. Protein Katlanmalar

Proteinler organizmalarin metabolik kararliliklarint siirdiirebilmeleri i¢in elzem
biyomiilekiillerdir. Proteinlerin fonksiyonlari, kimyasal reaksiyonlarin katalizinden
elektro-kimyasal potansiyelin hiicre membranlari boyunca korunmasina kadar
cesitlilik gosterir ve proteinler hemen hemen tiim biyolojik siire¢lerde gorev alirlar.
DNA’daki sifre dogrultusunda ribozomlarda diiz amino asit zincirleri olarak
sentezlenen proteinlerin fonksiyon gosterebilmeleri i¢in bu diiz zincirli kendilerine
0zgii olan ii¢ boyutlu yapilarina katlanmalari ve bu kararli yapilarin1 korumalari
gerekir. Bu katlanma bir¢ok zayif etkilesimin ve kovalent baglarin dahil oldugu

kompleks bir tanima olayidir [16].

Hiicrede, kiiciik olan proteinler ii¢ boyutlu yapilarina kendileri katlanabilirler; ancak
daha biiyiik ve multimerik proteinler kararl {i¢ boyutlu yapilarina ulasabilmek icin
yardima ihtiya¢ duyarlar. Sitosoldeki molekiiler kalabalik ve hiicresel stres faktorleri
bu katlanmay1 daha da zor hale getirir. Dolayisiyla proteinlerin kalite kontrolleri
hiicrenin yasamsal fonksiyonlarini devam ettirebilmesi igin gereklidir [17]. Yanlis
katlanmig ya da katlanmamis proteinler fonksiyon gosteremezler ve metabolik
yolaklarda aksakliklara yol agarlar. Ayrica bu hatali proteinlerin birikmesi de bazi

metabolik bozukluklara ve hastaliklara sebep olmaktadir [18].
1.2.2. 1Is1 Soku Proteinlerinin Siniflandirilmasi ve Fonksiyonlari

[Ik olarak italyan bilim insam R. Ritossa tarafindan; sicakliga maruz kalmus
Drosophila melanogaster’in tiikiiriik bezlerinde, kromozomlarinin bazi bélgelerinde
meydana gelen siskinligin gézlemlenmesi ile fark edilen 1s1 soku proteinleri, daha
sonra diger stres faktorlerine tepki olarak da siskinligin olusmasi ve bu proteinlerin
ifadelerinin artmasi ile dogrulanmistir [19]. Bu g¢alismanin ardindan bu proteinler
tanimlanmistir ve ilk fark edilmelerinde 1s1 stresinin varligindan dolayr “Ist Soku

Proteinleri” olarak adlandirilmiglardir [20].

Prokaryotik ve 0karyotik hiicrelerin biiyiimeleri, hayatta kalmalar1 ve farklilagmalart;
hiicre icin protein homeostasisinin kontrolii tarafindan siki sekilde diizenlenen

siireglerdir. Ve bu diizenlenmeler hiicre igin yasamsal dneme sahiptir. Ozellikle
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hiicreler yiiksek stres seviyelerine maruz kaldiklarinda proteinlerin katlanmalar1 daha
biiyiik bir problem haline gelir [3]. Is1 soku proteinleri en temel anlamda molekiiler
saperonlar olarak fonksiyon gosterir denilebilir; hiicredeki polipeptidlerin
katlanmasma yardim ederek yanlis katlanmalarin olugsmasimmi ve protein
agregasyonunu Onlemeye c¢aligirlar. Buna ek olarak proteinlerin membranlar arasinda
taginmasini, hatali ya da zarar gérmiis proteinlerin degredasyon i¢in hedeflenmesini
ve yanlis katlanmis ancak diizeltilebilecek proteinlerin yeniden katlanmasini saglarlar.
Tim bu fonksiyonlarini gerceklestirirken 1s1 soku proteinleri ko-saperonlarla ve/veya

partner saperonlarla birlikte ¢aligirlar [21].

Aile Organizma Saperonlar Yerlesim
Hspl00 E. coli ClpA B . C sitosol
S. cervisiae Hspl04 sitosol O
6- to T-mer
Hsp90 E. coli HipG sitosol
S. cervisiae Hsp83 sitosol
insanlar Hsp90 sitosol
GRP%4 niikleus Dimer
TRAP1 ER
mitokondri
Hsc/Hsp70 E. coli Dnakl sitosol
S. cervisiae Ssal-4 sitosol O’
Ssbl.2 ER

Kar2, Sscl mitokondri
fnsanlar Hsc70, Hsp70  sitosol
BIP, mHsp70  niikleus

Monomer

ER
mitokondri
Hsp60 E. coli GroEL/ES sitosol
S. cervisiae Hspb0 mitokondri
Bitlkdler Cpn60 Kloroplast 14-mer
fnsanlar Hsp6 mitokondri
Hsp40 E. coli dnal sitosol @
8. cervisiae Ydjl sitosol Monomer

Tnsanlar Hdjl, Hdj2 nitkleus

sHsp E. coli IbpA. TbpB sitosol
Insanlar Hsp27 sitosol
Kristallin sitosol

Sekil 1.2. Is1 soku proteinlerinin siniflandirtlmasi [3]



Is1 soku proteinlerinin bir¢ok tipi farkli canlilarda tanimlanmigtir. Tim 151 soku
proteinleri karboksil uclarindaki karakteristik heat-shock (1s1 soku) domaininin
varhigiyla karakterize edilir. Molekiiler agirliklart 10 kDa’ dan 200> kDa’ a kadar
degisen 1s1 soku proteinleri; molekiiler agirliklarina ve fonksiyon gosterme
mekanizmalaria gore siniflandirilirlar. Is1 soku proteinleri bu kriterlere gore Hsp70,
Hsp40 (J-proteinleri), Hsp60 (saperoninler), Hsp90, Hsp100 (Clp proteinleri) ve sHsp
(kiigtik 151 soku proteinleri) olmak tizere kabaca alt1 sinifa ayrilabilirler (Sekil 1.2) [3].

1.2.2.1. sHsp

Kiiciik 1s1 soku proteinleri, hiicredeki proteinlerin kalite kontroliinde énemli bir role
sahip olan saperonlarin yiiksek cesitlilik gosteren bir grubudur. Bu cesitlilik C.
Elegans’ ta 16 kDa’dan S. Mansoni’ deki 40 kDa’ a kadar degisen farkli molekiil
boyutlarindan kaynaklanir. Benzer hidropati profillerine ve amino asit karakterlerine

sahiplerdir [2] [22].

sHsplerin biiyiik bir kismi bazi ortak 6zelliklere sahiptirler;

o Yaklasik 90 amino asitlik korunmus bir a-crystallin domaini

o 12-43 kDa arasinda degisen molekiil agirlig

o Biiyiik oligomerlerin olusumu ve dinamik bir tersiyer yap1

. Stres kosullar1 altinda ifadelerinin artmasi ve proteinlerin agregasyonunu

baskilayan saperon aktivitesi [23].

1.2.2.1.1. Yapisi

sHsplerin en karakteristik Ozelliklerinden bir tanesi biiyiik oligomerler seklinde
organize olmalaridir. Bu oligomerlerin yapisi ¢esitlilik gdstermektedir; 12, 24 hatta 50
alt birimden olusabilirler, bir top ya da fi¢1 seklinde olabilirler [24] [2]. Tiim bu
cesitliliklerinin ve farkli oligomerik yapilarinin 6tesinde sHspler korunmus bir yapisal

organizasyona sahiptirler. Amino ucu bdlgesini takip eden korunmus bir a-crystallin
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domaininden ve karboksil ucu bdlgesinden olusurlar (Sekil 1.3). Tiim bunlarin
Otesinde, yapisal analizler gostermistir ki oligomerin kararlilig1 i¢in bu ti¢ bolge de

onem arz etmektedir. [25].

Alfa-crystallin domaini kii¢iik 1s1 soku proteinleri i¢in imza niteligindedir ve bazi kesin
pozisyonlarin disinda amino asit dizisinde degisiklik gosterebilir. Fakat kompakt -
sandvi¢ yapist tiim sHspler arasinda korunmustur. Alfa-crystallin domainleri bu (-
yapraklar ile dimerize olurlar ve bu dimerizasyon mekanizmasi da tim sHspler

arasinda korunmustur [25].

Hsp26 aB-crystallin Hsp16.5 Acr1 Hsp16.9
S. cerevisiae H. i M. j hii - M. tub I T th

Sekil 1.3. Kiigiik 1s1 soku proteinlerinin yapilari ve organizasyonlari [2]

1.2.2.1.2. Fonksiyonu

Kiiciik 1s1 soku proteinleri, denatlire olmus polipeptidlere baglanarak geri
dondiiriilemez kiimelenmelerini onlerler. Her oligomerik sHsp kompleksine birkag
tane katlanmamais polipeptid zinciri baglanir; yapilan calismalarda her dimerik yapiya
bir katlanmamis polipeptid baglandig1 goriilmiistiir. Kiiclik 1s1 soku proteinleri ve
substratlar1 arasinda olusan bu kompleksler fizyolojik sicakliklarda olduk¢a kararlidir
[2]. Katlanmamus proteinlerin ¢ok yiiksek miktarlarinin varliginda bu oranin arttigi ve

substrat ile sHsp oligomerleri arasinda bitkilerde sicaklik stresine maruz kaldiginda



birlesen 1s1 soku graniillerini andiran daha biiyliik komplekslerin olustugu yapilan
calismalarda goriilmiistiir [26]. Amino ucu bolgesi ve karboksil ucu bolgesinin de dahil
olduklar1 baz1 hidrofobik bdlgelerin  kii¢iik 1s1 soku proteinlerinin saperon
fonksiyonunda ve oligomerlerin olusumunda yer aldiklar1 kabul edilmektedir [27].
Katlanmamuis proteinler ve sHspler kararli bir sekilde etkilesime girerler ve substrat-
saperon kompleksini olustururlar. Katlanmamis proteinler farkli sHspler arasinda
transfer edilmez ya da rastgele sekilde kompleksten salinmaz [26]. Olusan bu
kompleksteki proteinlerin yeniden katlanmalar1 i¢in kompleksin Hsp70 ile etkilesmesi
gerekir. Hsp70, ATP varliginda sHsplere bagli olan proteinlerin yeniden
aktivasyonunu saglar. Ve hatta bazi durumlarda bu isleme Hspl00 ailesinden
proteinler de dahil olurlar. Kiigiik 1s1 soku proteinlerine bagli olan proteinler Hsp100
ailesinin saperon sistemlerine transfer edilir ve orada yeniden katlanmalar1 saglanir

(Sekil 1.4) [28] [23].
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Sekil 1.4. Kiigiik 1s1 soku proteinlerinin ¢alisma mekanizmasi [2]



Alfa-crystallin bolgesi tarafindan ATP’ nin baglanmasina dair bulgular olsa da saperon
aktivitesinin diizenlenmesinde dogrudan bir rolii yoktur [24]. Kiiciik 1s1 soku
proteinleri ailesi i¢in aktif ve inaktif durumlar arasindaki gecis ATP bagimh
saperonlardan farkli bir mekanizmaya sahiptir. Dikkat ¢ekici bir sekilde, bir¢ok sHsp
temelde islevsel degildir; yiiksek sicaklik gibi stres kosullari ile karsilasildiginda
aktive edilirler. Bu aktivasyon oligomerik alt birimlerin hetero-oligomer olusturacak

sekilde yeniden diizenlenmesi ile ilgilidir [27].

1.2.2.2. Hsp40

Is1 soku proteinlerinin Hsp40 ailesi Hsp70’ in fonksiyon gosterebilmesi i¢in kritik bir
oneme sahiptir. 40 kDa’ luk molekiil agirligina sahip bu proteinler bakterilerden
yiiksek Okaryotlara kadar tiim canlilarda ifade edilirler. Peptid uzunluklari, 116 amino
asitlik DnaJC19’ dan 2243 amino asitlik DnaJC13’e kadar biiyiik ¢esitlilik gosterir.
Organizmanin fizyolojik kompleksligine gore sayilart mayada 22 taneden insanda 44
tane Hsp40’ a kadar degisir. Hiicrede Hsp70’ ten fazla sayida bulunurlar; bir memeli
hiicresinde 11 Hsp70 varligina karsin 41 tane Hsp40 vardir [29]. Hsp40, hiicrede
Hsp70’e kiyasla ¢ok daha fazla dizi ve yap1 gesitliligi gosterir. Bu durum Hsp40
ailesinin, Hsp70’ in ¢ok yonliiliigline ve multifonksiyonelligine destek olmasi icin

evrildigi fikri ile tutarhidir.

1.2.2.2.1. Yapisi

Hsp40 ailesindeki tiim proteinler temel bir J-domaini varlig1 ile karakterizedirler ve bu
sebeple J-proteinleri olarak da adlandirilirlar. Bu protein ailesinin tiim bireylerinde
korunmus olan J-domaini yaklasik 70 amino asit uzunlugundadir ve a-helikal bir ii¢
boyutlu yapiya sahiptir. Bu helikal yap1 dort adet heliks igerir; bu heliksler birbirlerine
yiiksek derecede korunmus olan ve fonksiyonel olarak biiyiilk dneme sahip HPD
(histidin-prolin-aspartat) motifi ile baglanirlar. HPD motifi de Hsp40 igin
karakteristiktir ve Hsp70’ in ATPaz aktivitesinin stimiilasyonu i¢in olmazsa olmazdir
[30]. Hsp40 ailesindeki proteinler J-domaini disinda; bir G/F (glisin/fenilalanin)
bolgesi, bir ¢inko parmak domaini ve degisken bir karboksil ucu domainine sahip
olabilirler. Hsp40 ailesi bu domainlerin organizasyonuna gore 4 farkli sinifa ayrilirlar
(Sekil 1.5) [29] [31].
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Sekil 1.5. Hsp40 ailesinin domain organizasyonu ve siniflandirilmasi [4]

1.2.2.2.2. Fonksiyonu

Protein katlanmasi prosesinde Hsp70 bagimsiz olarak degil, J-proteinleri ile kompleks
olusturarak bir katlanma makinesi meydana getirir ve bu sekilde fonksiyon gosterir.
Hsp70’ in 6zgilin ATPaz aktivitesi substrat baglanma ve serbest birakilma prosesi i¢in
yetersiz oldugundan, J-proteinleri bir yardimei faktor olarak davranirlar ve birden fazla
Hsp70 ile birlikte calisabilirler. Bu yardimer faktor rollerini anlik olarak Hsp70 ile
etkilesip ATPaz aktivitesini arttirarak gergeklestirirler [32]. Saperon dongiisiinde
Hsp70 iki farkli konformasyonda bulunabilir; katlanmamis proteinler ile anlik olarak
etkilestigi ATP-bagli form ve katlanmamuis proteinler ile kararli bir bag kurdugu ADP-
formudur. Hsp70 ATP-bagl konformasyondayken bazi J-proteinleri anlik olarak
etkilesime giren katlanmamis proteinleri Hsp70’ in protein baglayan oyuguna
hapseder ve Hsp40’ 1n J-domaini Hsp70’ in ATPaz bolgesi ile etkileserek ATP
hidrolizini stimiile eder. Hsp70’ in ADP-formuna doniismesi ile katlanmamis protein
ile arasindaki etkilesim kararli hale gelir. Niikleotid degisim faktorleri (NEF) ADP’ yi
ATP ile degistirir ve bagl olan protein kompleksten ayrilir; Hsp70 ikinci saperon
dongiisiine hazir hale gelir. Tekrarlanan bu dongiiler sayesinde katlanmamis ya da

yanlis katlanmig proteinin dogru katlanmasi saglanir ve agregasyonu onlenir (Sekil

1.6) [33]
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Sekil 1.6. Hsp40 ve Hsp70 ailelerin kooperatif ¢alisma mekanizmasi [31]

1.2.2.3. Hsp60

Saperonlarin Hsp60 (saperonin) ailesi hiicresel saperon mekanizmasimin Kkilit
elemanidir. Tiim 6karyotlarin ve eubakterilerin; sitoplazmalarinda, mitokondrilerinde
ve plastidlerinde bulunurlar ve saperonlar arasinda en yaygin ve en korunmus
olanlaridir. Saperoninler yeni sentezlenen ya da stres sebebiyle denatiire olmus
proteinlerin dogru katlandiklarindan emin olmak i¢in saperonlar arasinda ayrintili ve
isbirlikli bir ag olusturur [23] [28]. Hiicrede yer alan polipeptidlerin ¢cogunun dizisinde
karmasik o/f katlanmalari bulunur ve bu kompleks topolojiye sahip proteinlerin
katlanmalar1 i¢in de 6zellesmis katlanma makinelerine ihtiya¢ vardir. Saperoninler
yaklasik 800 kDa’ luk molekiil agirligina sahip oligomerik kompleksler olustururlar;
iki heptamerik halka katlanmamis/yanlis katlanmis proteinlerin hapsedilecegi figi
benzeri bir yapi olusturur. Bu heptamerler 57 kDa’ luk benzer alt birimlerin

birlesmesiyle olusur [34].

1.2.2.3.1. Siiflandiridmalar

Saperoninler yap1 bakimindan benzer, dizi bakimindan ¢esitlilik gdsteren ana iki gruba

ayrilir. Grup I saperoninler prokaryotlarda ve endosimbiyotik organellerde bulunurlar.
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Grup II saperoninlerse arkeada ve Okaryotlarin sitosoliinde bulunurlar (Sekil 1.7).
Grup | proteinler bakteriyel sitosolde GroEL ve mitokondride Hsp60 ve kloroplastta
RuBisCoBP (Rubisco baglayan protein) olarak bulunurlar. Bir ya da iki alt birimden
olusan ¢ift bogumlu komplekslere sahiplerdir. Grup II proteinler arkeada
Thermosome/TFFS5, Okaryotik stiosolde TRiC/CCT olarak bulunurlar. Grup I
proteinlerde oldugu gibi ¢ift bogumlu komplekslere sahiplerdir. Ancak bu kompleksler

1-2 alt birimden olusmak yerine arkeada 2-3, 6karyotlarda 8 alt birimden olugsmaktadir.

Saperonin

Grup I Grup 11

Obakteriler Okaryotlar Arkea Okaryotlar

‘ GroEL Cpn60 TF55/THS ‘ CCT/TriC

— | (Mitokondri) (Sitosol)

RuBisCoBP
(Kloroplast)

Sekil 1.7. Saperoninlerin siniflandirilmasi [4]

Iki saperonin grubu da benzer mekanizmalarla fonksiyon gdsterirler ancak substrati
enkapsiile etme noktasinda farkliliklara sahiptirler. Grup I saperoninler, ATP bagiml
sekilde baglanip ayrilabilen bir kapak yapisi (GroES/Hsp10) ile birlikte calisirlar.
Grup II saperoninlerse, polipeptidlerin baglanacagi konformasyonda agik halde
bulunan bir cikintiya sahiplerdir; halkaya ATP baglanmasiyla birlikte katlanmay:
indiikleyecek konformasyona gecilir ve ¢ikint1 yapisi kafesin girisini kapacak sekilde
kapanir [35] [36]. Enkapsiilasyondaki bu farkliliklaria ragmen iki grup da birbirine
cok benzer ATP-baglayan domainlerin gorev aldigi ATP bagimli mekanizmalarla

fonksiyon gosterirler (Sekil 1.8) [37].
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Sekil 1.8. Saperoninlerin fonksiyon mekanizmasi [4].

1.2.2.4. Hsp70

Hsp70 ailesinin tiyelerinin ifadeleri sicaklik, toksik kimyasallar ya da agir metaller gibi
stres faktorleri karsisinda kuvvetli sekilde artar. Hsp70 ailesi 1s1 soku proteinlerinin 70
kDa’ luk molekiil agirligina sahip iiyesidir ve protein katlanmasi proseslerinin biiyiik
boliimiinde gorev alirlar. Yeni sentezlenmis proteinlerin birlestirilmesi ve katlanmasi,
kinetik olarak hapsedilmis yanlis katlanmis ya da agregatlasmis proteinlerin yeniden
katlanmasi, organellerde sentezlenen ya da salgi proteinlerinin membranlardan
translokasyonu, diizenleyici proteinlerin aktivitelerinin kontrolii siire¢lerinde gérev
alirlar. Hsp70 ailesinin {iyeleri Hsp40 ya da Hip gibi ko-saperonlarla ve niikleotid
degisim faktorleriyle birlikte fonksiyon gosterirler [38].

1.2.2.4.1. Yapisi

Hsp70 smifinda yer alan saperonlar iki ana bolge igerirler; ATP’ nin baglandigi ve
ADP’ ye hidrolizinin gerc¢eklestigi amino ucu ATPaz domaini ve katlanma ortaminda
yer alan kisa peptid dizileriyle etkilesime giren substrat baglanma domaini (SBD)
(Sekil 1.9). Substrat baglanma domaini iki alt domaine ayrilabilir; substrat baglayan
alt domain ve karboksil ucu alt domain. Substrat baglayan alt domain, nétr ve
hidrofobik amino asit kalintilarina yiiksek afinite ile baglanan bir substrat baglanma
cebine sahiptir, karboksil ucu domaini ise substrat baglanma cebi lizerine bir kapak

gibi kapanabilen a-helikal bir yapiya sahiptir. ATPaz domainine ATP baglanmasi
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diger domainlerin de konformasyonlarini etkiler; ATP baglandiginda karboksil
ucundaki kapak acilir ve peptidler hizlica baglanip ayrilabilirler, ADP
baglandigindaysa kapak kapanir ve peptidler kararli bir sekilde substrat baglanma

domainine baglanirlar.

385

N ATPase Domain Substrate Binding Domain Lid C

3 Vi 537 638

Substrate binding pocket

Nucleotide binding domain/ Substrate binding domain
ATPase Domain

Sekil 1.9. Hsp70' in domain yapisi ve organizasyonu [4].
1.2.2.4.2. Fonksiyonu

Tim Hsp70'lerin isleyisi iki ana faaliyetle gerceklesir; peptit baglama ve ATP
hidrolizi. Bu iki faaliyet, farkli alanlara lokalizedir; ATPaz aktivitesi N-terminal
domainine ve substrat C-terminal domainine baglanir. Hsp70 ailesinin tiim hiicresel
islevleri; bu proteinlerin, substrat proteinleri veya kismen katlanmis polipeptit
zincirlerinde agiga c¢ikan hidrofobik kisimlara baglanma kabiliyeti sayesinde
hidrofobik bolgelerin verimli olmayan birlesmesini dnleyerek ve dolayisiyla uygun
katlanmay1 kolaylastirarak fonksiyon gostermesi ile gergeklesir. Substratlar ile bu
gecici etkilesim diger alanin ATPaz aktivitesi tarafindan diizenlenirken, ATPaz

aktivitesi substrat baglanmasiyla uyarilir [39] [34].

Hsp70'in katlanmamis/yanlis katlanmis protein substratlar1 ve istemci proteinleri ile
etkilesimi son derece dinamiktir ve bu silirec ATP baglanmasi ve ATP hidrolizi
dongiileri ile gergeklestirilir. Hsp70 iki farkli konformasyonda bulunabilir; substratlar
icin diisiik afiniteye sahip ATP-bagli konformasyon ve nispeten daha yiiksek substrat

afinitesi olan ADP-bagli konformasyon. Hsp70'lerin 6zgiin ATPaz aktivitesi, substrat
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baglama-salinma dongiisiine stokiyometrik baglanma i¢in ¢ok zayiftir ancak J-
proteinleri ve “niikleotid degisim faktorleri” gibi yardimci saperonlar, bu iglemi
kolaylastirmak igin gerekli olan yardimci proteinler olarak islev goriirler. Ko-
saperonlar ile birlikte ¢alismak saperonun islevsel ¢ok yonliiliigiine katkida bulunur.
Hsp70 ve onun J-protein igbirlikg¢ileri “saperon makineleri” olarak iglev goriirler (Sekil
1.10) [32].

-
) protein Katlanmamus
= Protein

Sekil 1.10. Hsp70 etki mekanizmasi [29].

1.2.2.5. Hsp90

Hiicreler, yeni sentezlenen proteinlerin veya strese direncli proteinlerin katlanmasini
saglayan birka¢ saperon sinifiyla donatilmistir. Farkli saperonlar, yanlhs katlanmis
polipeptidlerin  diizeltilmesinin saglanmas:t i¢in farkli mekanizmalarla ancak
birbirleriyle etkilesim iginde fonksiyon gosterirler. Ornegin, katlanmanin erken
safhasinda Hsp70'e baglanan bir polipeptid, kararl {i¢ boyutlu yapisina erismek iizere
bir saperonine transfer edilebilir. Okaryotik sitoplazmada belirli 6zel polipeptidlerin
olmast durumunda, Hsp70'e baglanan substrat, 90 kD'lik bir saperon olan Hsp90 ile

etkilesime girer. Hsp90, okaryotlarda en bol proteinlerden biridir ve stres altindaki
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kosullarda bile toplam ¢6ziinebilir proteinin % 1'ini olusturur [40]. Diger saperonlarin
aksine Hsp90, katlanmanin ilk evrelerinde rol oynamaz. Daha sonra katlanmanin sona
yakin sathasinda kararli i boyutlu yapisina yakin bir yapiya sahip olan substrat

proteinlerine baglanir [41].

1.2.2.5.1. Yapisi ve Fonksiyonu

Hsp90 ailesi olduk¢a korunmustur. Bakteri sitosoliinde HtpG, 0Okaryotlarin
endoplazmik retikulumunda Grp94 / gp96, mitokondriyal matriste Hsp75 / TRAP1 ve
okaryotik sitoplazmada Hsp90 bulunur. Sitozolik Hsp90'lara ayrica mayada Hsc82 ve
Hsp82, Drosophila'da Hsp83, insanlarda Hsp90a ve Hsp90p farelerde Hsp86 ve Hsp84
denilmektedir. Biitiin bu homologlar ortak bir yapisal diizeni paylasirlar ve dolayisiyla
benzer bir fonksiyon mekanizmasina sahiptirler [41]. Hsp90 karboksil ucu
bolgesindeki amino asit kalintilar1 vasitastyla bir homodimer olusturur. Amino ucu
bolgesi son derece korunmustur ve ATP baglama cebi icerir. N-terminal bolgesini,
korunmus ve yapisal olarak esnek olan orta bdlge takip eder. Orta alan ve N-terminal
bolgesi, farkli bir yiikli dizi ile ayrilir. Hem N- hem de C-terminal bolgesi substrata
baglanma potansiyeline sahiptir. N-terminal bolgesinde gergeklesen polipeptide
baglanma olay1 niikleotid bagimlidir ve bitisik ytiklii diziye baglidir. Hsp90'in ATP'ye
baglanan domaini, yapisal olarak, DNA giraz ve topoizomeraz II gibi homodimerik
ATPazlar siiper ailesi ile iligkilidir. ATP baglanmasi niikleotid baglanma alanlarinin
dimerlegsmesine ve dairesel yapilarin olusumuna neden olur [41]. ATP hidrolizi i¢in
N-terminal domainleri arasindaki bu etkilesim esastir. ATP'ye bagli Hsp90’ 1n
konformasyonu, substrat polipeptidlerine kararli bir sekilde baglarken; substrat
salinimi ATP hidrolizi ile Hsp90 dimerini agarak saglanir. ATP-bagli durumunda
Hsp90, substrat baglama yiizeyini en iyi sekilde agia ¢ikartarak substratin olduk¢a
biiyiik bir alanin1 kapsar [42].

Hsp90' 1n bakteri ve endoplazmik retikulum tipleri bagimsiz olarak ¢alisir. Okaryotik
sitoplazmadaki Hsp90, multisaperon bir komplekste toplanan ve fonksiyonunu
diizenleyen cesitli ko-saperon proteinleri ile etkilesime girer. Hsp90' a baglanma
biiyiik olgiide; iic tane 34 amino asitlik, heliks-dontis-heliks tetratrikopeptid tekrar
(TPR) motifleri iceren ko-saperonlar tarafindan diizenlenir. Hsp90 baglayict TPR
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domainleri ayrica, Hsp70'i tantyan ve daha sonra Hsp70' i Hsp90' a baglayan yapilar
olarak tanimlanmustir (Sekil 1.11) [43].
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N
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Sekil 1.11. Hsp90 etki mekanizmasi [4]

PPlases/PP5

Hsp90’ 1n substratlarinin cogunun steroid hormon reseptorleri ve sinyal kinazlar1 gibi
sinyal iletim proteinleri olmasi ile diger saperonlardan farklidir. Hiicresel sinyal iletim

aglarinda 6nemli bir rol oynayan sinyal proteinlerinin aktivitesini kontrol eder [41].

1.2.2.6. Hspl100

Hiicredeki protein kalite kontroliiniin devam ettirilmesi; yeni sentezlenen proteinlerin
katlanmasi, katlanmamis ve yanlis katlanmis proteinlerin yeniden katlanmasi ve
yeniden aktiflestirilmesi, makromolekiiler protein yapilarinin birlestirilmesi ve
ayrirtlmasi, degredasyon i¢in anormal ve aktif olmayan proteinlerin hedeflenmesi gibi
birka¢ basamagin gerceklestirilmesini gerektirir. Hiicrenin siddetli strese maruz

kalmas: iizerine, proteinlerin ¢ogu dogal konformasyonlarini kaybeder ve agregatlar
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olusturan spesifik olmayan etkilesimlerde bulunurlar. Hsp100 / Clp, siddetli stres
sonrasi agregasyona ugrayan neredeyse her proteini yeniden ¢dziindiirme yetenegine
sahip bir molekiiler koruyucu gruptur. Normal biiyiime kosullar1 altinda gerekli

degildir ve asir1 1s1 veya diger asir1 stres kosullarinda ifade edilirler [23].

1.2.2.6.1. Yapisi ve Fonksiyonu

Saperonlarin Hsp100 sinifi, ATPazlarin AAA + siiper ailesine aittir. Bu aile, a-helikal
domain ve Walker tipi niikleotid baglama domaini i¢eren yaklasik 200-250 amino
asitlik bir temel ¢ekirdegin varligi ile tanimlanir. Protein substratint ATP'ye bagimli
bir sekilde yeniden sekillendirme yetenegine sahiptirler. Hsp100 saperonlari iki sinifa
ayrilir; iki AAA + modiiliine sahip Smf I ve Sinif II saperonlar. Clp / Hsp100
proteinleri, alt1 protomerden olusan halka yapilar1 olustururlar. ClpB' nin kristal yapasi,
bir niikleotid baglanma domanini (NBD-1), bir orta domain (M alani) ve bir ikinci
niikleotid baglama domainini (NBD-2) takip eden bir amino ucu domaininin (N
domaini) varligimi gosterir. Tim smif I Clp proteinleri yiiksek homolog NBD' leri
paylasmaktadir [44] [45]. N ve M alanlar1 gérece uzak olsalar da iliskilidirler. Ornegin,
ClpC' nin kisaltilmis bir M alan1 vardir ve CIpA' nin bir M alan1 yoktur. Ote yandan,
siif II proteinlerde bulunan tek NBD, sinif I proteinlerinin NBD-2' sine homologtur.
Hsp104 / ClpB' nin ii¢ boyutlu modellenmesi, onun ii¢ katmanli bir yapiya sahip bir

hekzamer oldugunu gostermistir.

1.3. Bitkilerde Stres Kavram

1936 yilinda Hans Selye tarafindan gelistirilen stres kavrami, bitkilerde olumsuz ve
cevresel kisitlamalarin tanimlanmasinda da kullanilmistir [46].  Bitkiler yasam
alanlarina baghdirlar, tehdit edici ya da siirlayici ¢evresel faktorler karsisinda yasam
alanlarmi degistiremezler. Bu sebeple evrimsel siiregte zorluklara uyum ve direng
saglamalar1 ve hayatta kalmalarin1 saglayan 6zel ve kompleks mekanizmalar

gelistirmislerdir.

Cevre herhangi bir zamanda bir organizmayr bircok sekilde etkiler. Belli bir
organizmanin belirli bir durumdaki tepkilerini anlamak igin, ¢evresel faktorler olarak

adlandirilan bireysel dis etkiler, eger miimkiin olursa, genellikle ayr1 olarak diisiiniiliir.
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Cevresel faktorler abiyotik ve biyotik dogaya sahip olabilir. Biyotik stres faktorleri
diger organizmalar ile olan etkilesimlerin sonucudur. Biyotik stres, bir otcul ya da
cignenme sebebiyle mekanik olabilecegi gibi simbiyoz ya da parazitligin etkileri de
olabilir. Abiyotik ¢evresel faktorler arasinda sicaklik, nem, 1s1k yogunlugu, su ve
mineral kaynagi ve COz bulunur; bunlar bir bitkinin biiylimesini belirleyen
parametreler ve kaynaklar. Bitki i¢in nadiren faydali olan (polen ve tohumlarin
dagiticisi olarak riizgar) ya da hi¢ yararli olmayan veya hatta zarar veren (iyonize edici
1sinlar veya kirleticiler) diger bir¢ok etki de abiyotik faktorler olarak siniflandirilir.
Her abiyotik faktoriin etkisi miktarina baglidir. En uygun miktar veya yogunlukta,
bitki “optimal olarak™ biiyiir ve boylece fizyolojik olarak elde edilebilir performansini
maksimize ederek “fizyolojik normal tipine” ulasir. Bitkiler neredeyse tiim temel
abiyotik faktorlerin optimal miktarlarini veya yogunluklarini asla bulamazlar. Bitkileri

etkileyen biyotik be abiyotik stres faktorleri Sekil 1.12° de sematize edilmistir [47].
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Radyasyon
Abiyotik Stres -
Faktérleri J — Mineral Tuzlar
Kimyasall aE
Toksik Gazlar
= Riizgar
Mekanik —— Yer Hareketleri
Su Altmda
Kalma
~ Elektrik Alanlar
Diger —

—Manyetik Alanlar

Sekil 1.12. Stres faktorlerinin siniflandirilmasi

19



Selye'nin orijinal stres kavramina dayanarak, Larcher ve Lichtenthaler'in 6nerisini
dikkate alarak bitkinin stres tepkilerini dort asamada ayirmak gerekir [46, 48-50].
Strese maruz kalmadan 6nce, bitkiler fizyolojinin belli bir standart durumundadirlar ki
bu da bulundugu ortamin biiyiime, 151k, su ve mineral kosullar tarafindan belirlenen
sinirlar iginde optimumdur. Stresorler veya karmasik stres olaylart, ilk ii¢ stres-tepki
fazina ve daha sonra hasarin ¢ok agir olmamasi halinde stres faktorlerinin

cikarilmasindan sonra rejenerasyon fazina yol acacaktir. Bu dort faz asagida

Ozetlenmistir.

1. Cevap Fazi: Alarm reaksiyonu (Stres baslangici).

o Fonksiyonel normun sapmast

. Canlilik diistisii

o Katabolik siireglerin anabolik siire¢lerden fazla olmasi
2. Onarma Fazi: Direnme asamasi (Devam eden stres).

o Adaptasyon siireci

o Tamir etme siireci

. Yeniden aktiflesme siireci

3. Sonlanma Fazi: Tiikenme asamasi (Uzun siireli stres).

. Stres yogunlugu ¢ok yiiksek
. Adaptasyon kapasitesinin agilmasi

o Kronik hastalik ya da 6lim

4, Yenilenme Fazi: Stres faktorii ortadan kalktiginda hasar ¢ok fazla degilse,

fizyolojik fonksiyonlarin kismi olarak ya da tamamen yenilenmesi [51].

Stres dinamigi, kararliligin kaybolmasi gibi yikict bir bilesenin yani sira direng ve
toparlanmanin desteklenmesini de icerir. Stres altindaki organizma bir dizi
karakteristik evreden gecer. Yukarida da bahsedildigi gibi bu evrelerin ilki olan alarm

fazi, bozulmanin baglangicidir. Bunu canlilifin devamliligini saglayan yapilarda ve
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onlarin fonksiyonlarindaki kararliligin kaybolmasi takip eder. Savunma 6nlemlerinin
etkili hale gelmesinden Once ¢ok hizli bir sekilde stres faktorlerinin yogunlagsmasi
hiicresel biitiinliiglin akut bir ¢okiisiiyle sonuglanir. Alarm fazi katabolizmanin
analizma lzerinde baskin oldugu bir stres reaksiyonu ile baslar. Stres faktoriiniin
yogunlugu degismezse, hasarin telafisi protein sentezi ya da koruyucu maddelerin
sentezi gibi tamire yonelik siirecler seklinde hemen baglayacaktir. Bu durum, siirekli
stres altinda, direncin arttif1 (sertlesme) bir direng fazina yol acar. Kararliligin
artirilmasi nedeniyle, siirekli stres durumu normal durum haline gelir (adaptasyon).
Bozulma meydana geldikten sonra direng bir siire yiiksek kalabilir. Stresin durumu
¢ok uzun silirerse veya stres faktoriinlin yogunlugu artarsa, son asamada bitkinlik
durumunun ortaya ¢ikmasina neden olabilir ve bu durum, bitkinin konak¢1 savunma
mekanizmalarinin azalmasi sonucu ortaya c¢ikan ve erken ¢okiise neden olan
enfeksiyonlara kargi hassas kalabilir veya bitki oliimiine yol acan kronik bir hasar
meydana gelebilir. Bununla birlikte, stres etkeni eylemi sadece gegiciyse, islevsel
durum baslangi¢ seviyesine geri doner. Gerekirse, herhangi bir yaralanma, hasarin

telafisi sirasinda tamir edilebilir [52].

Cevresel sartlardaki degisiklikler, stres kisitlamalar1 ve stres faktorlerinin, bitkiler
tarafindan algilanmasi ve dogrulanmas1 gerekir ki, bitki sekil degisimi ve 6zel stres
tepkileri ile cevap verebilsin. Tiim biyotik ve abiyotik stresler, dis sinyalleri temsil
eder. Bitkilerde ve dokularinda (yaprak, kok, govde, gicek), birden fazla anlama
gelebilen ve farkli formlarda olabilen bir¢ok sinyal alimi ve iletimi vardir. Bu sinyal
alimlar1 ve iletimleri bir yandan dogrudan metabolik cevaplara (metabolik akislarin
yeniden diizenlenmesi gibi) yol agabilecegi gibi diger yandan da gen ifadesinin, enzim
olusumunun, stres proteinlerinin sentezinin, stres metabolitlerinin ve stres
hormonlarmin iretilmelerinin aktivasyonuna yol agabilir. Bu ihtimallerden ikincisi,
daha sonra stres altinda bitkilerin metabolik tepkilerini diizenler ve stres direncini
kontrol eder. Bir yandan gen ifadesi ve diger taraftan metabolik cevaplar arasinda akici

gecisler ve geri besleme kontrolleri vardir [51].
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1.3.1. Bitkilerde Stres Kosullarinda Gen ifadesinin Diizenlenmesi

Yukarida da bahsedildigi gibi, bitkiler zor ¢evresel kosullarda hayatta kalmak ve
gelisimlerini slirdiirmek i¢in strese duyarli genler tarafindan diizenlenen fizyolojik,
biyokimyasal ve molekiiler seviyede adaptasyonlar gelistirmislerdir. Bitkilerin
abiyotik strese adaptasyonunun ilk basamagi, ¢esitli fizyolojik ve metabolik tepkilerin
aktivasyonuna yol acan, stres sinyallerinin algilanmasini ve takibinde sinyal iletimini
igerir. Strese tepki veren gen ifadesine stres sinyali algisinin doniisiimiinde yer alan
sinyal iletim aglarinda, strese duyarli promotérlerde bulunan gesitli TF' ler ve cis-
davranigli elementler sadece gen ifadesi i¢in molekiiler anahtarlar olarak degil, ayni
zamanda sinyalin terminal noktalar1 olarak islev goriir. Tek bir transkripsiyon faktorti,
bir ¢ok hedef proteinin ifadesini, TF' nin ilgili hedef genlerin promotorlerindeki cis-

etkili elemente spesifik baglanmasi yoluyla kontrol edebilir.

1.3.1.1. Gen Ifadesinin Belirlenmesinde Kullanilan Analizler

Herhangi bir fonksiyonel genom arastirmasinda ana adim, gen ifadesinin analizidir.
Transkriptomiks, binlerce genin ayni anda ifadesini analiz eder; farkli kosullarda
transkriptomda meydana gelen degisikliklerin biiyiik resmi olusturmasiyla sonuglanir.
Gen ifadesi analizi ¢alismalar1 iki kategoriye ayrilabilir: kapali ve agik sistemler.
Sadece 1yi karakterize edilmis genler, ilgilenilen genomun bilgisine bagli olan kapali
sistemde analiz edilir. Belirli bir gen veya genom i¢in herhangi bir bilgi mevcut
degilse, kapali sistemlerde degerlendirilemez. Kapali sistemlerde kullanilan en yaygin
yontemler ‘kantitatif gercek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu (QRT-PZR)’ ve
mikro-dizi (mikro-array) sistemleridir. Kapali sistemlerin aksine, agik sistemlerde
transkriptoma iligkin onceden kapsamli bir bilgi gerekmemektedir, bu nedenle kesif
alani aciktir. Kapali ve agik sistemler birbirini tamamlar. Bilinen genlerin yeni gen
veya daha once tanimlanmamis ortologlar1 kesfedildiginde, bunlar kapali sistemlerde
de kullanilabilir. Bu iki sistemin ortak 6zelligi, analiz sonuglarin, hiyerarsilerin
islevsel rolii ile ek agiklama ve siniflandirma i¢in iy1 planlanmis bir stratejiye ihtiyac

duyan gen listelerinde ortaya ¢ikmasidir [53, 54]
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1.3.1.1.1. Ger¢cek Zamanl — PZR

Kantitatif gercek zamanli, floresan tabanli ters transkripsiyon polimeraz zincir
reaksiyonu (qQRT-PZR) molekiiler tipta, biyoteknoloji, mikrobiyoloji ve diagnostikte
kantitatif veri analizi i¢in mRNA seviyesinin kesin olarak tespit edilmesini saglayan

bir teknolojidir. gRT-PZR analizinin i¢erdigi ii¢c basamak asagidaki gibi siralanabilir:

1. mRNA’ nin cDNA’ ya ters transkripsiyon reaksiyonu ile ¢evrilmesi.

2. cDNA amplifikasyonu.

3. Son {irlinlerin gercek zamanli olarak tespit edilmesi ve miktarlarinin

belirlenmesi [54, 55]

Gergek zamanli-PZR, geleneksel PZR’ a kiyasla niikleik asitlerin miktarlarinin
belirlenmesi i¢in oldukga giivenilir veriler iiretir ve son derece genis dinamik araliga
sahiptir. Polimeraz zincir reaksiyonu, bir DNA kalibinin kopyalarini iistel bir sekilde
tiretir. Kalipta bulunan polimeraz reaksiyonunun inhibitorleri, reaktif sinirlamasi veya
pirofosfat molekiillerinin birikmesi nedeniyle, sonuc¢ta PZR reaksiyonu artik bir tistel
hizda ("plateau faz1" olarak bilinir) kalip olusturamaz hale gelir ve baz1 reaksiyonlar
digerlerinden daha fazla iiriin tretir. Bu durum PZR firiinlerinin son nokta miktar
belirlemelerinin  giivenilmez olmasinin en O6nemli nedenidir. PZR iriinlerini
cogaltilirken veya "ger¢ek zamanl" olarak Ol¢ebilme imkani ile PZR {iriiniiniin
miktarinin, reaksiyonun hala iistel aralikta oldugu bir noktada 6l¢iilmesi miimkiindiir.
Sadece PZR reaksiyonunun bu iissel fazi sirasinda, kalibin baslangic miktarini
belirlemek i¢in hesaplamak miimkiin olur. Gergek zamanli PZR deneylerinde iissel faz
sirasinda, tim numunelerin karsilastirilabilecegi bir floresan sinyal esigi belirlenir. Bu
esik, arka plan floresan miktarinin bir fonksiyonu olarak hesaplanir ve bir 6rnekten
tiretilen sinyalin arka plan floresanindan 6nemli 6l¢lide daha biiyiik oldugu bir noktaya
cizilir. Bu nedenle, bu esige ulasmak icin yeterli floresan sinyali liretmek i¢in gereken
PZR dongileri, ‘dongii esigi’ veya ‘Ct’ olarak tanimlanir. Bu Ct degerleri,
baslangictaki kalip miktari ile dogru orantilidir ve mRNA ifade seviyelerini veya DNA

kopya sayisin1 hesaplamak icin temel olusturur.
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Gergek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu, tek bir tip igerisinde DNA
amplifikasyonu ve saptama adimlariin bir arada gergeklestirilebilmesini saglayan
floresan boyalar kullanir. SYBR Green 1, giiniimiizde ger¢cek zamanli-PZR
analizlerinde en sik kullanilan ¢ift iplikli DNA' ya 6zgii boyadir. Asimetrik bir siyanin
boyasi olan SYBR Green I, biiyiik olglide ¢ift iplikli DNA' nin kiigiik bosluguna
diziden bagimsiz olarak baglanir. DNA’ ya baglanmis olan boyanin 1gima siddeti,
serbest boyaninkinden 1000 kat daha fazladir ve bu nedenle, PZR sirasinda {iriin
birikimini izlemek i¢in ¢ok uygundur. SYBR Green, 480 nm dalga boyunda mavi
1sikla uyarilabilir. Emisyon spektrumu, maksimum degere 520 nm' de ulasir ve 0,8

'lik bir kuantum verimiyle ‘fluorescein‘ ile karsilastirilabilir [56].

1.3.1.1.2. RNA Dizileme

Transkriptom terimi, ifade edilen tim RNA transkriptlerinin tam seti; protein
kodlamas: (mRNA) yapan ve kodlama yapmayan (rRNA, tRNA, snRNA, snoRNA,
miRNA, IncRNA, piwi etkilesimli RNA ve benzeri) RNA tiirleri anlamina
gelmektedir. Cesitli ¢alisma yontemleri ile genom geneli diizeyinde tiim isleyen
transkriptlerin ~ belirlenmesi,  spesifik  hiicresel  fonksiyonlarin ~ molekiiler
mekanizmalar1 hakkinda 6nemli miktarda bilgi saglar. Glinlimiizde genom ¢apinda bir
Olgekte transkriptleri tanimlamak i¢in iki deneysel teknik kullanilmaktadir; mikro-dizi
teknolojileri ve yeni nesil RNA dizileme (RNA-Seq) teknolojileri. Cogu durumda, iki
metodu karsilastirirken, RNA dizinleme teknolojilerinin, mikro-dizi teknolojilerine
kars1; dinamik transkript araligi, daha az arka plan giiriiltiisiine sahip olmasi, yeni
transkript ve izoformlar1 tespit edebilme yetene§i acilarindan {stiin oldugu

bildirilmistir [57].

RNA dizileme teknolojileri, bir 6rnekte mevcut olan tim RNA' lann yiiksek
¢Oziinilirliikte arastirilmasi, dizilerinin belirlenmesi ve miktarlarinin 6lgiilmesi
islemlerinin ayn1 zamanda gergeklestirilebilmesini saglar. Pratikte, "okuma" olarak
adlandirilan milyonlarca kisa dizi, baglangic RNA' lariin rasgele pozisyonlarindan
siralanir. Bu okumalar daha sonra, her bir genle hizalanmig okumalarin sayisinin, ifade
seviyesinin bir Ol¢iisiinii verdigi bir "transkripsiyonel haritay1" ortaya ¢ikarmak i¢in

bir referans genom tizerinde hesaplanabilir [58].
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Daha kapsamli bir yol olarak, RNA dizileme tabanli transkriptom yaklagimlari gesitli
amaglarla rutin olarak kullanilmaktadir, bu amacglar su sekilde siralanabilir; (i)
transkriptom profilini karakterize etmek, (ii) transkriptlerin ifade seviyesini 6l¢mek,
(iii) ayrilan izoformlar1 ve fiizyon transkriptlerini tespit etmek, (iv) genomda yeni
transkript bulmak, (v) kiigiik regiilator RNA'lar1 profillemek ve (vi) kodlayan
varyantlarin tanimlanmasi. Protein kodlayan genlerin ifadelerinin gelisim, hastalik ya
da diger cevresel kosullara gore diizenlenmesi gerektiginden tiim bu uygulamalar

arasinda gen ifade profillerinin aydinlatilmasi 6ne ¢ikmaktadir.

1.3.2. Bitkilerde Stres Kosullarinda Metabolik Diizenlenmeler

Cogu abiyotik stres kosullarinda, metabolik enzimlerin inhibisyonu, substrat
yetersizligi, spesifik bilesikler i¢in asir1 talep veya bu faktorlerin bir bilesimi ve diger
bir¢cok nedenden o6tiirli bitki metabolizmasi bozulur. Bu nedenle, metabolik ag temel
metabolizmayr korumak ve hakim stres kosullari dogrultusunda yeni bir durum
benimseyerek kosullara uyum saglamak i¢in yeniden yapilandirilmalidir. Bu
metabolik yeniden programlama ayrica uygun ¢oziiciiler, antioksidanlar ve strese
duyarl proteinler de dahil olmak iizere anti-stres ajanlarina yonelik talebi karsilamak

i¢in de gereklidir [59].

Bir organizmada bulunan tiim molekiillerin ve metabolitlerin toplami, metabolom
olarak ifade edilir. Metabolitlerin profillenmesi, bitki tirinlerinin bilesim kalitesinin
anlasilmasinda faydalidir. Kromatografi, kiitle spektrofotometrisi ve niikleer manyetik
rezonans gibi bir¢ok teknik, amag¢ ve kaynaklara bagli olarak metabolit profillemede
kullanilabilir. Metabolit profili, bitkilerin yetistirilmesinde kullanilabilecek uygun
bilesim kalitesine sahip metabolik aglar ve regiilasyonlar1 hakkinda bilgi saglar [60,
61]. Bitkiler ¢ok cesitli metabolitleri liretir. Birincil metabolitler dogrudan biiyiime ve
gelismedeki 6nemli reaksiyonlara katilirken, ikincil metabolitler dogrudan biiylime ve
gelisme ile ilgili degil, cogunlukla bitki-¢evre etkilesimlerinde yer alirlar. Meyvelerin
duyusal kalitesi 6ncelikle metabolit bilesimi ile tanimlanir. Sekerler, organik asitler,
ucucu bilesikler ve serbest amino asitler, tadin tiim bilesenleridir. Bu bilesiklerin
iceriginde ve bilesimindeki bir degisiklik, degismis duyusal ve besleyici kaliteye yol

acar. Olgunlasma siirecinde pigmentlerin, sekerlerin, asitlerin ve aroma ugucularin
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seviyelerindeki degisiklikler olgun meyvenin tadini ve aromasini tanimlar. Cogu

fizyolojik degisiklik bitki hormonlarinin kontrolii altinda gergeklesir [62, 63].

Bitkilerde, dogal genetik ¢esitlilik, metabolit i¢eriginde ve kimyasal bilesimde kalitatif
varyasyonda kantitatif degisime yol agar [64]. Bir hiicrenin metabolomu, genomdan
farkli olarak, yiiksek derecede dinamiktir ve bitkinin ¢evre ve gelisim asamasindan
biiyiikk Olclide etkilenir. Ayrica, genetik modifikasyonlar ve abiyotik ve biyotik
streslere verilen yanitlar, metabolitlerin sentezinde veya bozulmasinda degisikliklere
neden olabilir [65]. Bu nedenle, metabolom karmasiktir ve lipid ¢oziiniir metabolitler,
sulu polar metabolitler, stabil ve kararsiz metabolitler ve asidik ve bazik metabolitler
gibi bircok farkli kimyasal grubu igerir. Biyokimyasal ¢esitliligin, tek bir bitki tiiri
icin yaklasik 4000 ila 20.000 arasinda degisen yaklasik 200.000 farkli metaboliti
icerecegi tahmin edilmektedir [66]. Binlerce metaboliti 6l¢iilebilmesine ragmen,
metabolik yapist ve dinamik yapisi ve fizikokimyasal ozelliklerdeki farkliliklar:

nedeniyle tiim metabolomu tespit etmek miimkiin degildir.

Metabolik profillemede iki yaklasim vardir: (i) hedeflenen metabolit profili, belirli bir
metabolit grubuna odaklanirken, (ii) hedeflenmemis metabolik profil, bilinmeyen

metabolitlerin niceliksel degerlendirilmesine izin verir [67].

1.3.2.1. Metabolomikste Kullanilan Analizler

1.3.2.1.1. GC-MS

Gaz kromatografisi-kiitle spektrometresi bugiine kadar Dbitki metabolomiks
arastirmalart i¢in en c¢ok kullanilan tekniktir. Polar metabolitler, ugucu hale
getirilmeleri ve daha sonra GC ile ayirilabilmeleri i¢in tiirevlendirilir. Elektron darbesi
(Electron impact, El), gaz kromatografisinin MS ile giiclii bir sekilde ayrilmasini
saglar ve yiiksek oranda tekrarlanabilir par¢alanma modelleri ile sonuglanir. Tespit
i¢in, ugus siiresi (Time of flight, TOF)-MS, hizli tarama siireleri de dahil olmak tizere,
karmasik dekompozisyonlar ya da karmasik karigimlar i¢in azaltilmis caligsma siireleri
ve ylksek kiitle hassasiyeti saglayan avantajlar nedeniyle tercih edilen bir yontem
haline gelmistir. Bu teknolojinin en &nemli avantaji, uzun zamandir metabolit

profilleme i¢in kullanilmasi ve bu sebepten makine kurulumu, bakimi, kromatogram
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degerlendirmesi ve yorumlanmasi i¢in oturtmus protokoller olmasidir [68-70].
Protokoliin saglamligi, standart bilesikler icin saklama siiresi ve kiitle spektrum
verileri kiitliphanelerinin laboratuvarlar arasinda paylasilabilecegi anlamina gelir [71].
NIST [72], FiehnLib [73] ve Golm metabolik veri tabanlari (GMD, [74] ) dahil olmak
tizere, pik ek agiklamalari i¢in yararl araglar olan ¢esitli metabolit veri tabanlari
bulunmaktadir. Ek olarak, kisa ¢alisma siiresi ve nispeten diisiik isletme maliyeti de
GC-MS' nin gii¢lii avantajlaridir. Bununla birlikte, GC-MS' nin kullanim1 termal
olarak kararli ugucu bilesikler i¢in sinirlidir, bu da yiiksek molekiiler agirlikli
bilesiklerin analizini (1 kDa'dan daha biiyiik) zorlastirir. Bu 6zelliklerden dolay1, GC-
MS, seker, seker alkolii, amino asit, organik asit ve poliamin gibi bitki drneklerinde
birkac yiiz metabolitin tanimlanmasini ve miktarinin belirlenmesini saglar ve bu da
birincil metabolizmanin merkez yollarinin olduk¢a kapsamli bir sekilde anlasilmasini

saglar.

2. KURAMSAL TEMELLER

Yiiksek sicaklik, soguk, donma, kuraklik, tuzluluk veya oksitleyici maddeler gibi
abiyotik stres faktorleri genellikle proteinlerin fonksiyonlarini yitirmelerine neden olur
[75]. Protein katlama kararliligi, siiphesiz stres kosullarina maruz kalan
organizmalarda en zorlu problemlerden biridir. Verimli protein tamir sistemleri ve
genel protein kararliligi, ortamdaki ani degisikliklerde hayatta kalmay1 kolaylastirir.
Yer degistiremeyen organizmalar olan bitkilerin yagamlari boyunca ¢esitli gevresel
stresleri agmak i¢in hizli bir sekilde adapte olmalar1 gerekmektedir. Son zamanlarda,
en ¢ok vurgu, bitkilerin dis kosullar1 nasil tanidiklar1 ve protein islevinin korundugu
ve sirdiirildiigii mekanizmalar gibi koruyucu reaksiyonlarin nasil bagsladiginin
anlasilmasina yoneliktir. Proteinler, canli bir sistemdeki hemen hemen her biyolojik
islemde yer alan biyolojik makromolekiillerdir. Proteinler tarafindan oynanan roller
cesitli ve karmasiktir. Proteinler, kiigiik molekiillerin veya iyonlarin depolanmasi ve
taginmasi i¢in kullanilir ve molekiillerin metabolik fonksiyon i¢in gerekli olan hiicre
zarlarindan gecisini kontrol ederler [76]. Bilgileri ileten ve karmasik hiicresel
stireclerin diizenlenmesini saglayan hormonlar, abiyotik strese yanit asamasinda
onemli diizenleyicilerdir [77]. Enzimler katalizorler olarak hareket ederler ve kayda

deger bir Ozgillliikle, organizmanin hayatta kalmasi i¢in gerekli kimyasal
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reaksiyonlarin hizi artar. Protein fonksiyonu, translasyon sonrasi polipeptid
zincirlerinin katlanmasiyla benimsenen essiz ii¢ boyutlu yapiya baghdir. Fizyolojik
kosullardaki stres kaynakli degisikliklerin katlanma siirecini degistirmesi ve protein

yanlis katlanmasi ve agregasyonuna yol agmasi sasirtici degildir [78].

Abiyotik strese karst molekiiler yanitlar karmasiktir ve stres diizeyine, siiresine,
stresten etkilenen doku ve organlara oldukc¢a baglidir. Cevresel degisikliklerin ve stres
sinyallerinin iletilmesinin  algilanmasi, molekiiler tepki mekanizmalarinin
aktivasyonunu tetikler [79]. Cevresel stres kosullarna genel bir cevap, proteinlerin
dogru 3 boyutlu yapilarina katlanmasini, yanlis katlanan proteinlerin diizeltilmesini ve
agregasyonlariin engellenmesini saglayan stres proteinlerinin baglangicidir. Bu stres
proteinlerinin en dénemlileri olan 1s1 soku proteinleri i¢in muhtemel hedefler, normal
durumlarinda proteinlerin i¢ ylizeylerinde bulunan ancak kismen a¢ilma ya da yanlis
katlanma sebebiyle dis yiizeye tasinmis hidrofobik kalintilara sahip proteinlerdir.
Yanlis katlanmis proteinlerin agregatlar1 ¢ok kararli olabildiginden ve katlanmig
duruma dogru olan enerji bariyerleri daha yliksek olabileceginden, saperonlar enerji
bariyerlerinin iistesinden gelmek ve proteinlerin agregatlardan tekrar katlanmasina

yardimct olarak katlanma iglemine katkida bulunurlar [80].

Is1 soku proteinleri ailesi organizmalarda hem normal kosullarda hem de stres
faktorlerinin etkili oldugu kosullarda 6nemli bir role sahiptirler. Ist soku proteinlerinin
bitkilerde stres kosullarinda rol aldiklar1 6nemli rolii gosteren bir¢cok calisma

literatiirde mevcuttur [81-92]

Daha once yapilan ¢aligmalarda birgok bitki genomunda sHsp genleri belirlenmistir.
Bunlardan bir kismina bakacak olursak; Arabidopsis thaliana bitkisinin genomunda
19 adet[93], arpa (Hordeum vulgare L.) genomunda 13 adet [94], ¢eltik (Oryza sativa)
genomunda 23 adet [95], bugday (Triticum aestivum L.) genomunda 27 adet [94],
biber (Capsicum annuum L.) genomunda 35 adet [96], domates (Lycopersicon
esculentum Mill.) genomunda 42 adet [97], soya (Glycine max Linn.) genomunda 51
adet [98], kavak (Populus trichocarpa) genomunda 60 adet [99], okaliptiis (Eucalyptus
grandis) genomunda 32 adet sHsp ailesinin iiyelerini kodlayan gen oldugunun

arastirmacilar tarafindan belirlenmesi sayilabilir.
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Arabidopsis thaliana genomunda daha 6nce yapilan bir ¢alismada 89 adet Hsp40
ailesinin tyelerini kodlayan gen tanimlanmistir [100]. Celtik (Oryza sativa)
genomundaysa 104 adet Hsp40 ailesinin iiyelerini kodlayan gen tanimlanmistir [101].
Kavak (Populus trichocarpa) genomundaysa 145 adet Hsp40 ailesi liyelerini kodlayan
gen tanimlanmistir. Okaliptiis (Eucalyptus grandis) bitkisinin genomunda Hsp40

ailesinin iiyelerini kodlayan 91 adet gen oldugu belirlenmistir.

Hsp60 ailesi, iiyelerinin genomlarda belirlenmesi 6zel olarak en az c¢alisilmis Hsp
ailesidir. Daha 6nceki ¢alismalarda Hsp60 ailesinin {iyeleri az sayida bitki genomunda
belirlenmislerdir. Bunlarin bir kismimi siralayacak olursak; Arabidopsis thaliana
genomunda 7 adet [102], cin dar1 (Setaria italica) bitkisinin genomunda 20 adet [103],
kavak (Populus trichocarpa) bitkisinin genomunda 49 adet [99], celtik (Oryza sativa)
bitkisinin genomunda 20 adet [104], okaliptiis (Eucalyptus grandis) bitkisinin

genomunda 15 adet Hsp60 ailesi iiyelerini kodlayan genin belirlenmesini sayabiliriz.

Arabidopsis thaliana bitkisinin genomunda Hsp70 ailesinin iiyelerini kodlayan en az
18 adet gen oldugu belirlenmistir [81, 82]. Ispanak (Spinacia oleracea) bitkisinin
genomunda Hsp70 ailesinin iyelerini kodlayan en az 12 adet genin yer aldigi
belirlenmistir [83]. Cin dar1 (Setaria italica) bitkisinin genomunda Hsp70 ailesinin
tiyelerini kodlayan 27 adet genin yer aldig1 belirlenmistir [103]. Celtik (Oryza sativa)
bitkisinin genomunda Hsp70 ailesinin liyelerini kodlayan 26 adet genin yer aldig
belirlenmistir [105]. Brachypodium distachyon bitkisinin genomunda 29 adet Hsp70
ailesinin iyelerini kodlayan genin yer aldigi belirlenmistir [106]. Okaliptiis
(Eucalyptus grandis) bitkisinin genomunda Hsp70 ailesinin iyelerini kodlayan 27 adet
gen oldugu belirlenmistir. [103]. Kavak (Populus trichocarpa) bitkisinin genomunda

34 adet Hsp70 ailesinin iiyelerini kodlayan genin yer aldigi belirlenmistir [99].

Arabidopsis thaliana bitkisinin genomunda Hsp90 ailesinin iiyelerini kodlayan 7 adet
genin yer aldig1 belirlenmistir [85]. Cin dar1 (Setaria italica) bitkisinin genomunda
Hsp90 ailesinin iiyelerini kodlayan 9 adet genin yer aldigi belirlenmistir [103]. Celtik
(Oryza sativa) bitkisinin genomunda Hsp90 ailesinin iiyelerini kodlayan 9 adet genin
yer aldig1 belirlenmistir [105]. Okaliptiis (Eucalyptus grandis) bitkisinin genomunda
Hsp90 ailesinin iiyelerini kodlayan 12 adet gen oldugu belirlenmistir.
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Birgok farkli ¢calismada farkl: bitkilerin genomlarin Hsp100 ailesi iiyelerini kodlayan
genler belirlenmistir. Bu ¢alismalardan birka¢i su sekildedir; Arabidopsis thaliana
bitkisinin genomunda 8 adet [87], cin dar1 (Setaria italica) bitkisinin genomunda 20
adet [103], okaliptiis (Eucalyptus grandis) bitkisinin genomunda 12 adet, kavak
(Populus trichocarpa) bitkisinin genomunda 34 adet [99], celtik (Oryza sativa)
bitkisinin genomunda 10 adet [105] Hsp100 ailesinin iiyelerini kodlayan genin yer

aldig1 arastirmacilar tarafindan belirlenmistir.
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BOLUM I

3. GENOMIKS ANALIZLER

3.1. Materyal ve Yontem

3.1.1. Salatalik Genomunda Is1 Soku Genlerinin Belirlenmesi

[k olarak 1s1 soku proteinlerine ait bir veri tabani olan Heat Shock Protein Information
Resource (HSPIR, http://pdslab.biochem.iisc.ernet.in/hspir/) veri tabanindan[4];
simdiye kadar bitkilerde tanimlanmis sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve Hsp100
ailelerinin mensuplarinin peptid dizileri elde edilmistir [4]. Bu diziler, PHYTOZOME
v12 (https://phytozome.jgi.doe.gov) veritabaninda BLASTP sorgusu kullanilarak
salataligm tiim proteinleri ile karsilastirildi [107]. Bu karsilastirmada >e™ beklenti
degeri ve >%40 benzerlik kosullarini saglayan eslesmeler anlamli eslesmeler olarak
kabul edilmistir. Buna ek olarak PHYTOZOME veri tabani “Hsp” anahtar kelimesi ile
salatalik bitkisi i¢in taranmistir. Bir sonraki adim olarak salatalik genomundan
kodlanan tiim proteinler, Pfam (https://pfam.xfam.org) veri tabaninda yer alan 1s1 soku
proteinleri ile iligkili korunmus bolgelerin Hidden Markov Modelleri (HMM) ile
karsilastirilmistir [108]. Yapilan kiyaslamalar sonunda tekrar eden diziler ¢ikartilarak,
salataliga ait muhtemel 1s1 soku proteinleri belirlenmistir. Muhtemel 1s1 soku
proteinlerinin izoelektrik nokta, molekiil agirligi, amino asit uzunlugu, stabilite gibi
karakteristik ozellikleri Expasy PROTPARAM (https://web.expasy.org/protparam/)

¢evrimigi araci kullanilarak belirlenmistir [109].

3.1.2. Is1 Soku Genlerinin Kromozomal Yerlesimlerinin Belirlenmesi ve Gen

Yapisimin Tahmini

Is1 soku proteini genlerinin yapilarinin belirlenmesi i¢in ekzon-intron organizasyonlari
degerlendirilmistir. Bu amagla kodlayan dizileri ve ilgili genomik dizileri Gene
Structure Display Server (GSDS, http://gsds.cbi.pku.edu.cn/) kullanilmistir [110].

Salatalik 1s1 soku proteinlerini kodlayan genlerin kromozomal yerlesimlerini
belirlemek i¢in ilgili proteinlerin genomik dizileri Cucucurbit Genomics Database’ de

taranmistir (http://cucurbitgenomics.org/). Kromozomal yerlesimlerin

31


http://gsds.cbi.pku.edu.cn/

gorsellestirilmesi ise MapChart yazilimi1 kullanilarak gergeklestirilmisti  [111].
Genomik dagilimin hesaplanmasi igin ortolog genlerin olusumunu saglayan tandem
ve segmental duplikasyonlarin analizi gergeklestirilmistir. Yapilan BLAST sorgusu
sonucunda >e™° beklenti degeri ve >%60 benzerlik kosullarini saglayan gen giftleri

duplike gen ciftleri olarak kabul edilmistir.

3.1.3. Dizi Hizalanmasi, Filogenetik Analizler ve Korunmus Motiflerin

Belirlenmesi

Salatalik bitkisine ait 1s1 soku proteinlerinin amino asit dizileri MEGA7 [112]
yazilimma yiiklenmistir ve ClustalW [113] algoritmasi ile 6nce hizalanmalari
gerceklestirilmistir. Hizalanan diziler ile maksimum benzerlik metodu tercih edilerek
filogenetik aga¢ olusturulmustur [114]. Amino asit dizileri arasindaki korunmus
motiflerin tanimlanmasi i¢in bir motif belirleme araci olan Multiple Em for Motif

Elicitation (MEME, http://meme-suite.org/) ¢evrimigi araci kullanilmigtir [115].
3.1.4. Gen Ontoloji Analizleri

Salatalik bitkisine ait 1s1 soku proteinlerinin fonksiyonel analizleri Blast2GO yazilim1
aracilifiyla gergeklestirilmistir. Yazilima yiliklenen amino asit dizilerinin; molekiiler
fonksiyonlari, hiicredeki yerlesimleri ve hangi biyolojik siireclerde yer aldiklar

belirlenmistir [116].
3.1.5. Salatalik Is1 Soku Proteinlerinin Ortolog Iliskilerinin Belirlenmesi

Salatalik 1s1 soku proteinleri ile diger tiirler arasindaki ortolog iligkilerin ortaya
¢ikartilmasi amaciyla, ilk olarak BLASTP algoritmasi kullanilmistir. Salatalik 1s1 soku
proteinleri Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), ¢eltik (Oryza sativa), kavak (Populus
trichocarpa), itiziim (Vitis vinifera) ve misir (Zea mays) organizmalarinin
genomlarinda kodlanan proteinler ile karsilastirilmistir. Benzerlik gosteren diziler >e

¥ beklenti degeri ve >%60 benzerlik parametrelerine gore belirlenmistir.
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3.1.6. Homolog ve Homolog Olmayan Degisim Oranlarinin Hesaplanmasi

Tandem ve segmental duplikasyona ugramis olan salatalik 1s1 soku proteini genleri ile
Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Populus trichocarpa, Vitis vinifera ve Zea mays
bitkilerindeki ortologlar1 ClustalOmega (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo)
cevrimigi araci kullanilarak hizalanmigtir. Ortolog ciftlerinin protein hizalamalar1 ve
ilgili mMRNA dizilerinin kodon hizalamasina g¢evrilmesi, homolog (Ks) ve homolog
olmayan (Ka) degisim oranlarinin hesaplanmasi PAL2NAL
(http://www.bork.embl.de/pal2nal) ¢evrimigi araci ile gergeklestirilmistir [117]. Daha
sonra, T (MYO) = Ks/2A (A =6.5x107) denklemi kullanilarak ortolog gen ¢iftlerinin
evrimsel siiregte birbirlerinden ayrilma zamanlart milyon yil Once birimi ile

hesaplanmustir [118].

3.1.7. Is1 Soku Genlerini Hedef Alan miRNA’ larin in-silico Tanimlanmasi

Salatalik 1s1 soku proteinlerine ait transkriptleri hedefleyen miRNAlarin bulunmasinda

kullanilmak {izere miRBase v21’ den (http://www.mirbase.org/) [119] bitkilere ait

bilinen tim miRNAlarin dizileri elde edilmistir. Elde edilen miRNA dizilerinin
hedefledikleri salatalik 1s1 soku proteinlerinin transkriptleri Plant Small RNA Target
Analysis Server (psRNATarget, http://plantgrn.noble.org/psRNATarget) ¢evrimigi

araci kullanilarak belirlenmistir [120].

3.1.8. Is1 Soku Proteinlerinin Homoloji Modellemesi

Salatalik 1s1 soku proteinlerinin {i¢ boyutlu yapilarinin belirlenmesi amaciyla Protein
Homology/analogY Recognition Engine \/ 2.0 (PHYREZ2,
http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/~phyre2/html/page.cgi?id=index) gevrimigi aract
kullanilmistir. Is1 soku proteinlerinin amino asit dizileri PDB veri tabanina karsi
taranarak daha once {i¢ boyutlu yapisi deneysel olarak belirlenmis olarak proteinlerle

yogunlastiritlmig-modda karsilagtirilmistir [121].
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3.2. Bulgular

3.2.1. Salatalik Is1 Soku Genlerinin ve Proteinlerinin Karakterizasyonu

Yapilan analizler sonucunda salatalik genomunda kodlanan 36 adet sHsp, 100 adet
Hsp40, 28 adet Hsp60, 14 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 17 adet Hspl00 geni
tanimlanmistir. Bu genler kromozomlardaki yerlesimlerine gore organizma ismini
belirten (Cucumis sativus) ‘Cs’ 6n eki ve Hsp ailesinin adi seklinde devam ederek
adlandirlmiglardir (EK 1, EK 11, EK 22, EK 33, EK 44, EK 55).

CssHsp proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 55 amino asit (CssHsp-23) ile 510
amino asit (CssHsp-08) arasinda, molekiiler agirliginsa 60,4 kDa (CssHsp-23) ile 56,3
kDa (CssHsp-08) arasinda degistigi saptanmigtir. CsSHsp proteinleri igin izoelektrik
noktasinin (pl) da 4,51 (CssHsp-03) ile 9,93 (CssHsp-07) arasinda degistigi
belirlenmistir. Bulunan 37 proteinden 6 tanesinin (CssHsp-15, CssHsp-18, CssHsp-19,
CssHsp-20, CssHsp-34, CssHsp-29) kararli oldugu bulunmustur. Belirlenen 37 adet
CssHsp geninin salataligin 7 kromozomundan 6 tanesine (2. Kromozom hari¢) dagilim
gosterdigi saptanmustir. En fazla sayida CssHsp geni iceren kromozomun 12 adet
(%32) ile 5. kromozom oldugu, en az sayida CSSHsp geni i¢ceren kromozomunsa 1 adet
ile 7. kromozom oldugu bulunmustur. Diger kromozomlara dagilimsa 1. kromozomda
7 adet, 2. kromozomda 8 adet, 3. kromozomda 5 adet, 6. kromozomda 3 adet olacak

sekilde gergeklesmistir (Sekil 3.1) (EK 1).
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CsChr1 CsChr3 CsChr4 CsChrs CsChr6 CsChr7

e 0,0~y Start 0,0~ .~ Start o 0.0 —=— Start N
0.0 Start 01" [~ CssHsp-08 0,1~ [~ CssHsp-16 00 Start 1.0 —T 7~ CssHsp-23 00 Start
24 TR %—!SE—DQD 33 &y CssHsp-21 '
34— CssHsp-01 22| |™[CssHsp-1 : — CssHsp-34
44 =TT~ CssHsp-11 | 48 — 1 CssHsp-36
67— CssHep oz ©7 | [~ CesHsp-12
10,7 1T CssHsp-17 ' CesHsp28
12 4—71— CssHsp-18
18,4~ |- CssHsp-03
18,57 [~ CssHsp-04 195 —H— CssHsp-35 192 —%— End
734 CssHsp-05 221~ |~ CssHsp-19 21 4 — 1 CssHsp-29
732 > [CasHsp-06 ] 728 1 Ceshep-13 - 2270 [ GseHsp20 40| |- Cassp 30
233 5sHsp-07 d 24,1~ CssHsp-31
278~ L~ CasHsp-14 27 3~~~ CssHsp-32
27,9~ [~ CssHsp-15 28,0 = End 29 1 —— Eng

398 —=—End

Sekil 3.1. CssHsp genlerinin salatalik kromozomlari {izerindeki yerlesimleri

CssHsp  genlerinin  yapilari  ekzon-intron  organizasyonlarina  bakilarak
degerlendirildigindeyse, 17 adet (%46) CssHsp geninin intron bdlgesi igermedigi
belirlenmistir. CssHsp-08 geninin en ¢ok intron bolgesi (11 adet) igeren SHsp geni
oldugu belirlenmistir (Sekil 3.2).
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Gen Adi Gen Yapisi

CssHsp-01 — —
CasHsp-02 - —

CasHep-03 —— —
CasHsp-04 — —
CasHsp-05 —t
CasHsp-06

CasHsp-07 2 -

CssHsp-08
CssHsp-09
CssHsp-10

CssHsp-11 -
CasHsp-12 —
CssHsp-13 -
CasHsp-14 -
CasHsp-15

CasHsp-16 ——

CasHsp-17 —

CasHsp-18

CasHsp-19 s, —
CssHsp-20

CssHsp-21 — —

CssHsp-22
CasHsp-23
CasHsp-24
CasHsp-25
CasHep-26

CasHep-27 L —

CasHep-28 -

CasHsp-29 —
CasHsp-30
CasHsp-31
CssHsp-32
CssHsp-33
CssHsp-34
CasHsp-35
CssHsp-36

§'|||
|

Ekzon e upstream downstieam  ——intron

Sekil 3.2. CssHsp genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

CssHsp proteinlerinin fonksiyonel karakterizasyonlarinin gergeklestirilmesi amaciyla
yapilan gen ontolojisi analizinde; biyolojik siireglerdeki rollerinin uyaranlara yanit
vermek oldugu, metabolik fonksiyonlarinin baglanma oldugu ve hiicresel

lokalizasyonlarinin hiicre ve membran kisimlarinda oldugu belirlenmistir (Sekil 3.3)
(EK 2).
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BiYOLOJIK

SUREC

W hiicre

MOLEKULER
FONKSIYON

HUCRE

W hiicre bolimii

BILESENI

W zar bolimi

W zar

Sekil 3.3. CssHsp ailesinin gen ontoloji siniflandirmalari

CssHsp proteinlerinin 3 boyutlu yapilarinin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%380 benzerlik parametreleri temel alinarak gerceklestirilmistir. Bu kistaslar ile 24
adet CssHsp proteinin yapisi modellenebilmistir. Analiz sonucunda CssHsp
proteinlerinin {i¢ boyutlu yapilarinda B-kirmali tabaka yapisal motifinin baskin oldugu

goriilmistiir (Sekil 3.4).

CssHsp genlerinde evrimsel siiregte meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
cikartilmasi i¢in yapilan analizler sonucunda; 18 ¢ift tandem, 13 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. CssHsp-22 ve CssHsp-25 genlerinin her ikisinin de
6 adet tandem duplikasyona katildigi goriilmistiir. CssHsp-33 geni ise 7 adet
segmental duplikasyona katilmistir. Tandem duplikasyonlar i¢in evrimsel siirecte
muhtemel birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 3 milyon yil Once olarak
bulunurken, bu deger segmental duplikasyonlar i¢in 65 milyon yil Onceyi isaret
etmektedir. Aynt kromozom iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda

birbirlerinden ayrilanlar (0,60 MYQO) CssHsp-22 ve CssHp-28 gen ciftidir. Farkli
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kromozomlar iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda (16,61 MYO)

birbirlerinden ayrilanlarsa CssHsp-04 ve CssHsp-25 gen ciftidir (EK3, EK 4).

CssHsp-01 CssHsp-02 CssHsp-03 CssHsp-04

CssHsp-13 CssHsp-14

CssHsp-16 CssHsp-18 CssHsp-19

CssHsp-20 CssHsp-24 CssHsp-25

CssHsp-26 CssHsp-27 CssHsp-28 CssHsp-29

CssHsp-32 CssHsp-33 CssHsp-34 CssHsp-36

Sekil 3.4. CssHsp proteinlerinin tahmini 3 boyutlu yapilar
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CssHsp genlerinin  diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi
sonucunda; celtik ile 60 ¢ift, misir ile 27 ¢ift, Arabidopsis ile 60 ¢ift, tiztim ile 106 ¢ift
ve kavak ile 64 ¢ift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama ayrilma
zamanlar sirasiyla; 256 MYO, 70 MYO, 196 MYO, 71 MYO ve 204 MYO olarak
bulunmustur. 5. kromozom {iizerinde yer alan CssHsp genlerinin ortolog iliskilerde

siklikla yer aldig1 goriilmiistiir (EK5-9).

CsHsp40 proteinleri igin; peptid dizisi uzunluklarinin 112 amino asit (CsHsp40-56,
CsHsp40-71) ile 2550 amino asit (CsHsp40-12) arasinda, molekiiler agirhiginsa 12,1
kDa (CsHsp40-71) ile 279,6 kDa (CsHsp40-12) arasinda degistigi saptanmistir.
CsHsp40 proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 4,80 (CsHsp40-65) ile 10,56
(CsHsp40-71) arasinda degistigi belirlenmistir. 100 adet CsHsp40 proteininden 25
tanesinin kararli oldugu bulunmustur. Belirlenen 100 adet CsHsp40 geninin,
salataligin 7 kromozomunda da dagilim gosterdigi saptanmistir. En fazla sayida
CsHsp40 geni igeren kromozomun 20 adet (%20) ile 3. kromozom oldugu, en az
sayida CsHsp40 geni i¢eren kromozomlarinsa 11 adet ile 4. ve 5. kromozomlar oldugu
bulunmustur. Diger kromozomlara dagilimsa 1. kromozomda 17 adet, 2. kromozomda
12 adet, 6. kromozomda 14 adet, 7. kromozomda 15 adet olacak sekilde
gerceklesmistir (Sekil 3.5) (EK 11).

CsChrl CsChr2 CsChr3 CsChr4 CsChr5 CsChré CsChr7 Scaffold
00 Start
03 CsHsp40-01 00 Start 00 Start
15\, CsHspd0-02 0,0 —~— Start 0,0~ Start 0,6 ~FY- CsHspd0-50 0,0 —— Start 0,0 -~ Start CsHspao-86 09 >e< St
[ - 09—~ CsHsp40-30 = 09 02 Scaffold000113
163K CsHspdo-03 cshspaoas 09T 11— CsHsp40-51 CsHsp40-87
187\ Cstispdo 04 5 C5H5E40'19 2t Cotspa0 3t 17 CsHspd052 3 L1 Comspao-61 12 CsHisp40-88
33/ gz:zp:g-gg 43T~ CsHspd0-20 52~ |- CsHspa0-53 48— CsHspao-72 18 CsHspd0-89
CSHSEAO-W 6,2 T GSHsp40-54 2e P
447/ - 2 J - 3,6 'SHsp40-
CsHsp40-55 7.3 CsHsp40-62 x
50 CsHsp40-08 8,4 ——— CsHsp40-32 SHsp P 39 CsHsp40-92
6.8 CsHsp40-09 6.9 CsHspa0-93
1.2 CsHSpA0-00 155 | | cspispao1 209 T 25:5032‘22 11,5~ CsHsp40-56 2N | ospioTs 8.9 CsHsp40-94
13,7~ CsHispao-11 128 77 Cstispa0 22 12,9 SHEPA0-34 14,2 |- CsHspao-57 151\ |/} Cetispao75 155 | | / CsHspa0-95
147~ Csispao-12 14 CoHopd023 148~ CsHSpAO-35 147 1~ CsHspd0-58 16,4 CsHspd0-63 15,6 /- CsHspa0-76 156 CsHsp40-96
170~ CSHSEM}ZS 1851, CsHspd0-64 16,8~ |- CsHspao-77 157 CsHsp40-97
"\ CsHspd0-26 20,0}/, CsHsp40-65 17,7 —[T— CsHsp40-78 16,6 ESESPz‘g'gS
19,2 —— CsHspd0-13 181 CsHspd0-27 19,0 71— CsHsp40-59 20,3 CsHsp40-66 19,2 ——— CsHsp40-79 SHspa40-
214 CoHspo-14 1847 |\ CsHspao-28 209~ CsHspd0-67 20,6 4 CsHspao-80 183 Cotispa0-100
a . ’ - CsHspao-81 19
N 23| -conopaoso 5297 CIROES X ’
ESN I pesciio g " 269 oy a7~ End 241~ CsHspd0-70 25,4~ | - CsHspao-82
256 CsHsp40-17 27,4~\{~ CsHsp40-38 249 CsHspa0-71 ggvg I gz:zv:gﬁ
27,6 —f— CsHsp40-39 28,0—— End Hees: CSHSDAOVBS
29,1 —5—End 30,4 CsHsp40-40 2] P
30,9 /- CsHsp40-41 29,1 End
CsHsp40-42
311 CsHspd0-43
34,1 —[~ CsHsp40-44
36,0~ |- CsHspd0-45
H. | CsHsp4o-46
37,07/ CsHspd0-47
k\\| CsHsp4o-48
380 CsHsp40-49
39,8 End

Sekil 3.5. CsHsp40 genlerinin salatalik kromozomlar tizerindeki yerlesimleri

CsHsp40  genlerinin  yapilar1  ekzon-intron  organizasyonlarma  bakilarak
degerlendirildigindeyse, 16 adet (%16) CsHsp40 geninin intron bolgesi igermedigi
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belirlenmistir. CsSHsp40-08 geninin en ¢ok intron bolgesi (11 adet) igeren

oldugu belirlenmistir (Sekil 3.6).

e
Cshispau24
CsHspd0-T7
CsHspdn-30
CsHspd0-88
CsHspd0.04
CeHspd0-50 -
CeHspdn.97 -
CsHsp40.81
CsHspa0.31
CsHapd0.04 a-—
CsHspd0.02
CsHspd0-45
CsHspd013
CsHspd0.85
CsHspdi15
CsHspdi-16
CsHspd0-23
CsHspd0-41
CsHspdn.05 ———i—
CsHspd0-11 - —
CeHspd0.74 e
CeHspdn-57
CeHepd0-80
CeHepdn82
CeHapd0.07
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Sekil 3.6. CsHsp40 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari
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CsHsp40 proteinlerinin  fonksiyonel karakterizasyonlarinin  gerceklestirilmesi
amaciyla gen ontolojisi analizi yapilmigtir. Yapilan analiz sonucunda CsHsp40
proteinlerinin 11 farkli biyolojik siirecte rol aldiklar1 bulunmustur. Bu biyolojik
stirecler arasindan CsHsp40 proteinlerinin en ¢ok rol aldiklari; hiicresel siiregler (31
adet), uyaranlara tepki (14 adet) ve hiicresel bilesenlerin diizenlenmesidir (10 adet).
Ayn1 zamanda 3 farkli molekiiler fonksiyon gosterdikleri belirlenmistir, ancak
CsHsp40 proteinlerinin ¢ok biiyiik bir kismi1 baglanma fonksiyonu gostermektedir. Bu
proteinlerin hiicresel lokalizasyonlarinin belirlenmesine yonelik elde edilen sonuglar
CsHsp40 proteinlerinin hiicre kisimlarina dagildiklarini gostermistir (Sekil 3.7) (EK
12).
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Sekil 3.7. CsHsp40 ailesinin gen ontoloji siniflandirmalari

CsHsp40 proteinlerinin 3 boyutlu yapilarmin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%80 benzerlik parametreleri temel alinarak gergeklestirilmistir. 43 adet CsHsp40
proteinin ii¢ boyutlu yapilar1 bu kistaslar dahilinde modellenebilmistir. Analiz
sonucunda 19 adet CsHsp40 proteininin ii¢ boyutlu yapilarinda B-kirmali tabaka ve a-
sarmal yapisal motiflerinin proteinlerin iki farkli ucunda kutuplasarak esit sekilde
dagildiklart gozlenmistir. 9 adet CsHsp40 proteininin {i¢ boyutlu yapisinda birgok a-

sarmalin bir araya gelerek karmasik yapilar olusturdugu gézlenmistir. Geriye kalan
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CsHsp40 proteinlerinin ii¢ boyutlu yapilarininsa a-sarmal yapisal motiflerinden olusan

nispeten daha basit bir konformasyona sahip oldugu gozlenmistir (Sekil 3.8).

CsHsp40-06 CsHsp40-08 CsHsp40-15 CsHsp40-16

CsHsp40-17 CsHsp40-19

CsHsp40-27 CsHsp40-28 CsHsp40-29

CsHsp40-36 CsHsp40-37 CsHsp40-39

CsHsp40-46 CsHsp40-48

CsHsp40-49 CsHsp40-50 CsHsp40-58 CsHsp40-65

CsHsp40-66 CsHsp40-67 CsHsp40-68 CsHsp40-70

CsHsp40-78 CsHsp40-79 CsHspd0-83

CsHsp40-86 CsHsp40-88

CsHsp40-90 CsHsp40-91

CsHsp40-96 CsHsp40-97 CsHsp40-38

Sekil 3.8. CsHsp40 proteinlerinin tahmini 3 boyutlu yapilar
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CsHsp40 genlerinde evrimsel siiregte meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
cikartilmasi i¢in yapilan analizler sonucunda; 7 cift tandem, 30 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. CsHsp40-29 ve CsHsp40-90 genlerinin her ikisinin
de 8 adet segmental duplikasyona katildig1 goriilmiistiir. Tandem duplikasyonlar igin
evrimsel slirecte muhtemel birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 164 milyon yil
once olarak bulunurken, bu deger segmental duplikasyonlar i¢in 123 milyon y1l 6nceyi
isaret etmektedir. Ayni kromozom iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin
zamanda birbirlerinden ayrilanlar (1,26 MYO) CsHsp40-54 ve CsHsp40-55 gen
ciftidir. Farkli kromozomlar iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda
(11,2 MYO) birbirlerinden ayrilanlarsa CsHsp40-28 ve CsHsp40-48 gen ciftidir (EK
13, EK 14).

CsHsp40 genlerinin diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi
sonucunda; celtik ile 180 ¢ift, misir ile 281 ¢ift, Arabidopsis ile 234 ¢ift, iiziim ile 141
cift ve kavak ile 537 ¢ift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama
ayrilma zamanlar1 sirastyla; 180 MYO, 195 MYO, 112 MYO, 78 MYO ve 68 MYO
olarak bulunmustur (EK 15-19).

CsHsp60 proteinleri igin; peptid dizisi uzunluklarinin 97 amino asit (CsHsp60-17) ile
1823 amino asit (CsHsp60-26) arasinda, molekiiler agirliklarininsa 10,6 kDa
(CsHsp60-17) ile 203,2 kDa (CsHsp60-26) arasinda degistigi saptanmistir. CsHsp60
proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 4,99 (CsHsp60-12) ile 9,21 (CsHsp60-
20) arasinda degistigi belirlenmistir. 28 adet CsHsp60 proteininden 21 tanesinin kararl
oldugu bulunmustur. 27 adet CsHsp60 geninin salataligimm 7 kromozomunda
bulundugu ancak bir adet genin kromozomlara yerlestirilememis olan ‘scaffold’da yer
aldig1 saptanmistir. En fazla sayida CSHsp60 geni igeren kromozomun 8 adet (%28)
ile 1. kromozom oldugu, en az sayida CsHsp60 geni igeren kromozomunsa 1 adet ile
4. kromozom oldugu goriilmistiir. Diger kromozomlara dagilimsa 2. kromozomda 5
adet, 3. kromozomda 3 adet, 5. kromozomda 3 adet, 6. kromozomda 2 adet ve 7.
Kromomozomda 5 adet CsHsp60 geni olacak sekilde gerceklesmistir (Sekil 3.9) (EK

22).
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CsChrl CsChr2 CsChr3 CsChr4 CsChr5 CsChr6 CsChr7 Scaffold
- 0,0~ Start PN PN PN N 0,0 Start
0,0 Start 0.2 °F1< CsHsp60-09 0,0 Start 0,0 Start 0,0 Start 0,0 Start 0,0 Start 02 e Scaffold000113
4,4 —1— CsHsp60-01
5,5 ——— CsHsp60-22
7,3—— CsHsp60-10 7.3 CsHsp60-24
955~ |- Cotspeo-11 8,2—1— CsHsp60-14
104 —— CsHsp60-02 9,6 CsHsp60-12 10,2 —— CsHsp60-23
12,5 —-+— CsHsp60-03 118 CsHsp60-25
15,9 — - CsHsp60-13 16,0 ——— CsHsp60-17
18,2 CsHsp60-26
18,7 CsHsp60-27
19,9 —— CsHsp60-18 19,2 End
2 e 231 CsHsp60-19
22,9 —f={— CsHsp60-05 23,2 —J— End U eng 1~ -
233 CsHsp60-06 234 232 CsHsp60-20
26,8 —-— CsHsp60-07
28,4 ~]_|- CsHsp60-08 28.0—0— End
29,1 —S~End 29,1 —o—End
34,1~ |- CsHsp60-15
34,7 =~ CsHsp60-16
39,8 ——End

Sekil 3.9. CsHsp60 genlerinin salatalik kromozomlari tizerindeki yerlesimleri

CsHsp60  genlerinin

yapilart  ekzon-intron  organizasyonlarina

bakilarak

degerlendirildigindeyse, 3 adet (%10,7) CsHsp60 geninin intron bolgesi igermedigi

belirlenmistir. Her biri 17 adet intron igeren CsHsp60-11 ve CsHsp60-25 genlerinin

en ¢ok intron bolgesi igeren CSHsSp60 genleri olduklar1 belirlenmistir (Sekil 3.10).

Gen Ady Gen Yapis
CaHap6-19 - — e ————-
CsHsp60-20 — e — - — -
CsHsp60-05 I H—-—-HH—smm
CsHsp60-03 — — — —— - - - — -4
CaHap0-23 [SEFERE———
CsHsp60-27 e — ———————a
CsHsp60-25 H———H—H—— -
CsHsp60-11 T
CsHsp60-12 S ———
CsHsp60-02 - —_—a
CeHsp60-16
CsHsp60-07 . ———— _— — - — —
CaHap60-26 - — — — i i —
CsHsp60-28 - — - - —_———— — .
CeHsp60-24 - — - - —_  — -
| CsHsp60-14 B -
CaHap60-22 -——————n.
CsHsp60-04 —_— — 4+
CeHsp60-17 -—— -
CsHsp60-18 = an o
CsHsp60-15 - - S —
CsHsp60-13 - e G — -G
E CsHsp60-01 - -
CsHsp60-21 -———— "
CaHapa0-09 H————— H——-————
CsHsp60-10 i —_——_——- —_——
CsHep60-03 i _— —_——
CsHsp60-06 . -————— ———— - - — - —— - . .
U;ﬁb e Z!‘Itb 3;1\) Qiib Slkb G;b f‘hb S‘Itb Uiib llﬂkb lll.hb l‘xkb l‘Zkb
CDS s upstream/ downstream — Intron

Sekil 3.10. CsHsp60 genlerinin ekzon-intron organizasyonlart

CsHsp60 proteinlerinin  fonksiyonel

karakterizasyonlarinin  gergeklestirilmesi

amaciyla gen ontolojisi analizi yapilmistir. Yapilan analiz sonucunda CsHsp60
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proteinlerinin 8 farkli biyolojik siirecte rol aldiklart bulunmustur. Bu biyolojik siiregler
incelendigindeyse, CsHsp60 proteinlerinin yarisindan fazlasinin hiicresel siireglerde
rol aldig1 goriilmistiir. Ayn1 zamanda CsHsp60 proteinlerinin tamamina yakininin
molekiiler fonksiyonunun baglanma oldugu, geriye kalan diger proteinlerinse katalitik
aktivite fonksiyonu oldugu belirlenmistir. Bu proteinlerin hiicresel lokalizasyonlarinin
belirlenmesine yonelik elde edilen sonuglar CsHsp60 proteinlerinin hiicre kisimlarina

ve organellere dagildiklarini gostermistir (Sekil 3.11) (EK 23).

 biyolojik dizenleme
® biyolojik siirecin diizenlonmasi

W biyolojik sirecin pozitif dizenlenmesi

B iY 0 I. 0 .l i K W hiicrosol bilesen organizasyonu veya biyogenezi
SUREC

W hilere digi bilge
= katalitik aktivite

® baglayict

MOLEKULER HUCRE
BiLESENi

o simplast
# hiicre birlegimi

 makromolekiller komploks

FONKSiYON

 organel bélimii

Sekil 3.11. CsHsp60 ailesinin gen ontoloji stniflandirmalari

CsHsp60 proteinlerinin 3 boyutlu yapilarinin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%380 benzerlik parametreleri temel alinarak gerceklestirilmistir. Bu kistaslari
saglayan 20 adet CsHsp60 proteininin 3 boyutlu yapilar1 modellenebilmistir.
Modellenen 3 boyutlu yapilarda a-sarmal yapisal motiflerinin baskin oldugu
goriilmiigtiir. Proteinlerin birgogu Hsp60 proteinlerinin karakteristik yapisi olan figi

benzeri bir goriintiiye sahiptir (Sekil 3.12).
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CsHsp60-01 CsHsp60-02 CsHsp60-03

CsHsp60-11

CsHsp60-16

CsHsp60-20 CsHsp60-22 CsHsp60-25

CsHsp60-23

Sekil 3.12. CsHsp60 proteinlerinin muhtemel 3 boyutlu yapilari
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CsHsp60 genlerinde evrimsel siiregte meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
cikartilmasi i¢in yapilan analizler sonucunda; 4 cift tandem, 18 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. Tandem duplikasyonlar igin evrimsel siirecte
muhtemel birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 259 milyon yil 6nce olarak
bulunurken, bu deger segmental duplikasyonlar i¢in 160 milyon yil Onceyi isaret
etmektedir. Ayni kromozom iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda
birbirlerinden ayrilanlar (92 MYO) CsHsp60-25 ve CsHsp60-27 gen ciftidir. Farkli
kromozomlar iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda (0,11 MYO)

birbirlerinden ayrilanlarsa CsHsp60-19 ve CsHsp60-20 gen ciftidir (EK 24, EK 25).

CsHsp60 genlerinin diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi
sonucunda; celtik ile 64 ¢ift, misir ile 94 ¢ift, Arabidopsis ile 59 ¢ift, iiziim ile 52 ¢ift
ve kavak ile 155 cift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama ayrilma
zamanlar sirastyla; 126 MYO, 125 MYO, 10 MYO, 37 MYO ve 50 MYO olarak
bulunmustur (EK 26-30).

CsHsp70 proteinleri igin; peptid dizisi uzunluklarinin 130 amino asit (CsHsp70-07) ile
898 amino asit (CsHsp70-08) arasinda, molekiiler agirliklarininsa 14,1 kDa (CsHsp70-
07) ile 100 kDa (CsHsp70-08) arasinda degistigi saptanmistir. CsHsp70 proteinleri
i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 5,09 (CsHsp70-13) ile 6,72 (CsHsp70-07) arasinda
degistigi belirlenmistir. 14 adet CsHsp70 proteininden 9 tanesinin kararli oldugu
bulunmustur. 14 adet CsHsp70 geninin salataligin 5 kromozomunda yerlesim
gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida CsHsp70 geni i¢eren kromozomun 5 adet
(%35,7) ile 4. kromozom oldugu goriilmiistiir. Diger kromozomlara dagilimsa 2.
kromozomda 2 adet, 3. kromozomda 2 adet, 5. kromozomda 3 adet ve 7.
Kromomozomda 2 adet CsHsp70 geni olacak sekilde ger¢eklesmistir (Sekil 3.13) (EK

33).

47



0.0 —— Start 0.0 Start 00 Start 0.0 Start 0,0 Start
CsHsp70-10H
54 CsHsp70-01 45 =8
82 CsHsp70-02
CsHsp70-05
99 CsHsp70-03  °F sHisp s CeenTo3
118 CsHsp70-06 v shspit-
157 CsHsp70-07
179~ L-CsHsp7011 47 7 CsHsp70-14
< ,
19.1 CsHsp70-04 o o IESHSETU-USE 18.0 1 [+[CsHsp70-12F 44, End
232 End 234 End
28.0 End
398 End

Sekil 3.13. CsHsp70 genlerinin salatalik kromozomlar tizerindeki yerlesimleri

CsHsp70  genlerinin  yapilari  ekzon-intron  organizasyonlarina  bakilarak
degerlendirildigindeyse, yalnizca CsHsp70-03 geninin intron bdlgesi icermedigi
belirlenmigtir. 14 adet intron bolgesi iceren CsHsp70-09 geninin ise en ¢ok intron

bolgesi igeren CSHsp70 geni oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.14).

Gen Ad Gen Vapm
CsHsp70-06 - —
CsHep70-12 - —
CsHsp70-11 — -_—
CsHsp70-01 —
CsHsp70-10 - - — - - -
CsHep70-05 — —_ - - —
CsHsp70-02 - __———— H —
CsHsp70-07 amaan
CsHsp70-13 [ —_—_— - - -
CsHep70-03

CsHsp70-04 -———— — - — -
_|: CsHsp70-14 -0 ———— 8- 8— ——

CsHsp70-08 — v
_|: CsHsp70-09 — —————— i, -—i _ —

kb i kb kb 4kb Skb Ekb Tib Bkl Ok 10kb

CDS s upstream/ downstream = Intron

Sekil 3.14. CsHsp70 genlerinin ekzon-intron organizasyonlar1
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CsHsp70 proteinlerinin ~ fonksiyonel karakterizasyonlarinin  gergeklestirilmesi
amaciyla gen ontolojisi analizi yapilmistir. Yapilan analiz sonucunda CsHsp70
proteinlerinin rol aldiklar1 biyolojik siiregler; tek organizma siiregleri, metabolik ve
hiicresel siiregler olarak bulunmustur. Ayn1 zamanda CsHsp70 proteinlerinin yarisinin
katalitik aktivite diger yarisininsa baglanma fonksiyonuna sahip oldugu belirlenmistir.
CsHsp70 proteinlerinin  hiicrede; hiicre kisimlarinda, organellerde, organel

kisimlarinda ve membranda bulunabildikleri belirlenmistir (Sekil 3.15) (EK 34).

BiYOLOJIK
SUREC

MOLEKULER HUCRE
FONKSIYON BiLESENI

W baglayier

M organel bélimii
W membran
W hijere

organel

W hiicre balumu

Sekil 3.15. CsHsp70 ailesinin gen ontoloji stniflandirmalari

CsHsp70 proteinlerinin 3 boyutlu yapilarinin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%80 Dbenzerlik parametreleri temel alinarak gergeklestirilmistir. CsHsp70
proteinlerinin tamami bu kistaslar saglar sekilde modellenebilmistir. Modellenen 3
boyutlu yapilarda a-sarmal yapisal motiflerinin baskin oldugu ancak yapilarinda (-

kirmal1 tabaka motiflerinin de yer aldig1 goriilmiistiir (Sekil 3.16).

CsHsp70 genlerinde evrimsel siiregte meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
cikartilmasi icin yapilan analizler sonucunda; 4 cift tandem, 8 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. CsHsp70-01 geninin 4 adet segmental duplikasyona

katildig1 goriilmistiir. Tandem duplikasyonlar igin evrimsel siiregte muhtemel
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birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 183 milyon yil 6nce olarak bulunurken, bu
deger segmental duplikasyonlar i¢in 172 milyon yil dnceyi isaret etmektedir. Ayni
kromozom {iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda birbirlerinden
ayrilanlar (0,10 MYO) CsHsp70-08 ve CsHsp70-09 gen ciftidir. Farkli kromozomlar
iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin zamanda (21,4 MYO) CsHsp70-06
ve CsHsp70-12 gen ¢iftidir (EK 35, EK 36).

CsHsp70-1 CsHsp70-2 CsHsp70-3 CsHsp70-4

CsHsp70-5 CsHsp70-7 CsHsp70-8

CsHsp70-9 CsHsp70-10 CsHsp70-11 CsHsp70-12

CsHsp70-13 CsHsp70-14

Sekil 3.16. CsHsp70 proteinlerinin muhtemel 3 boyutlu yapilari
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CsHsp70 genlerinin diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi
sonucunda; celtik ile 172 ¢ift, misir ile 140 ¢ift, Arabidopsis ile 154 ¢ift, liziim ile 140
cift ve kavak ile 157 ¢ift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama
ayrilma zamanlar1 sirastyla; 293 MYO, 264 MYO, 199 MYO, 213 MYO ve 161 MYO
olarak bulunmustur (EK 37-41).

CsHsp90 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 221 amino asit (CsHsp90-01) ile
817 amino asit (CsHsp90-07) arasinda, molekiiler agirliklarininsa 25 kDa (CsHsp90-
01) ile 93 kDa (CsHsp90-07) arasinda degistigi saptanmustir. CsHsp90 proteinleri igin
izoelektrik noktasinin (pl) da 4,86 (CsHsp90-01) ile 9,63 (CsHsp90-07) arasinda
degistigi belirlenmistir. 7 adet CsHsp90 proteininden 4 tanesinin kararli oldugu
bulunmustur. 7 adet CsHsp90 geninin salataligin 5 kromozomunda yerlesim gosterdigi
belirlenmistir. 1. kromozom 2 adet, 2. kromozom 1 adet, 3. kromozom 2 adet, 5. Ve 6.

kromozomlar 1’ er adet CsHsp90 geni icermektedir (Sekil 3.17) (EK 44).

CsChr2 CsChr3 CsChr5 CsChr7
o~ 0.0 ~ . Start
00 Start 01 OFF Catspsoos 09 Start 0.0 Start
32 CsHsp90-06
7.6 CsHsp90-07
129 ——1— CsHsp90-05
End
208 ~. |- CsHsp90-01 19.2
20,97 [~ CsHspo0-02
232 End
28,0 End
398 ——— End

Sekil 3.17. CsHsp90 genlerinin salatalik kromozomlar1 {izerindeki yerlesimleri

CsHsp90  genlerinin  yapilar1  ekzon-intron  organizasyonlarma  bakilarak
degerlendirildigindeyse, tiim genlerin intron bolgeleri igerdigi belirlenmistir. En ¢ok

intron bolgesi iceren (19 adet) genin CsSHsp90-07 oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.18).
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Gen Yapis

CsHspo0-01 — WP—
CsHspo0-02 -—— —
— CsHspf0-05 -_—— —_—
E— CsHsp00-03 — - —_————— = - = - - S——
—_ CsHspo0-04 —
—_— CsHspf0-06 - ———————— - —— | —— —
CsHspP0-07 - - 58— 18— B o=
L L N L . L L L ¥
Ok 1 ) ) b ET) kb Tib

CDS s upstream downstream — Intron

Sekil 3.18. CsHsp90 genlerinin ekzon-intron organizasyonlart

CsHsp90 proteinlerinin  fonksiyonel karakterizasyonlariin  gerceklestirilmesi
amaciyla gen ontolojisi analizi yapilmistir. Yapilan analiz sonucunda CsHsp90
proteinlerinin 6 farkli biyolojik siirecte rol aldiklari belirlenmistir. Bu biyolojik
stireglerden CsHsp90 proteinleri tarafindan en ¢ok dahil olunanlari hiicresel siiregler
ve uyana tepki siirecleridir. Ayn1 zamanda CsHsp90 proteinlerinin biiyiik boliimiiniin
baglanma fonksiyonuna sahip oldugu belirlenmistir, geriye kalan bir grup protein ise
yapisal molekiiller olarak fonksiyon gostermektedir. CsHsp90 proteinlerinin hiicrede;
hiicre kisimlarinda, organellerde, organel kisimlarinda, membranda ve

makromolekiiler yapilarda bulunabildikleri belirlenmistir (Sekil 3.19) (EK 45).

W ok hiicreli organizma siireci

"I W metabolizma siireci

BIYOLOJIK
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W membran
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kompleks
w yapisal molekiil aktivitesi "
MOLEKULER HUCRE

FONKSIYON o BILESENI Smpaiiiiini

W hiicre bélimi
W hiicre

Sekil 3.19. CsHsp90 ailesinin gen ontoloji siniflandirmalari
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CsHsp90 proteinlerinin 3 boyutlu yapilarinin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%380 benzerlik parametreleri temel alinarak gercgeklestirilmistir. Bu kistaslar ile
modellenebilmis olan 6 adet CsHsp90 proteininin {i¢ boyutlu yapilarinda a-sarmal
yapisal motiflerinin baskin oldugu ancak B-kirmali tabaka motiflerinin de yapida

mevcut oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.20).

CsHsp90-01 CsHsp90-02 CsHsp90-03

CsHsp90-04 CsHsp90-5 CsHsp90-6 CsHsp90-7

Sekil 3.20. CsHsp90 proteinlerinin muhtemel 3 boyutlu yapilari

CsHsp90 genlerinde evrimsel siiregte meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
cikartilmasi icin yapilan analizler sonucunda; 1 cift tandem, 3 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. Tandem duplikasyonlar icin evrimsel siirecte
muhtemel birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 0,48 milyon yil 6nce olarak
bulunurken, bu deger segmental duplikasyonlar i¢in 225 milyon yil Onceyi isaret
etmektedir. Farkli kromozomlar {izerinde duplike olmus genler arasinda en yakin
zamanda (67,2 MY Q) birbirlerinden ayrilan gen ¢ifti CsHsp90-06 ve CsHsp90-07 gen
ciftidir (EK 46, EK 47).

CsHsp90 genlerinin diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi

sonucunda; ¢eltik ile 58 ¢ift, misir ile 31 ¢ift, Arabidopsis ile 41 ¢ift, liziim ile 62 ¢ift

ve kavak ile 56 ¢ift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama ayrilma
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zamanlar1 sirastyla; 239 MYO, 248 MYO, 216 MYO, 124 MYO ve 256 MYO olarak
bulunmustur (EK 48-52).

CsHsp100 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 195 amino asit (CsHsp100-11)

ile 988 amino asit (CsHspl100-03) arasinda, molekiiler agirliklarininsa 21 kDa
(CsHsp100-11) ile 110 kDa (CsHsp100-03) arasinda degistigi saptanmistir. CsHsp100
proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 5,12 (CsHsp100-11) ile 8,93 (CsHsp100-
12) arasinda degistigi belirlenmistir. 17 adet CsHsp100 proteininden 7 tanesinin kararlt

oldugu bulunmustur. 17 adet CsHsp100 geninin salataligin 7 kromozomunda da

yerlesim gosterdigi belirlenmistir. 1. kromozom 1 adet, 2. kromozom 1 adet, 3.

kromozom 3 adet, 4. kromozom 1 adet, 5. kromozom 4 adet, 6. 3 adet ve 7. kromozom
1 adet CsHsp100 geni igermektedir (Sekil 3.21) (EK 55).
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Sekil 3.21. CsHsp100 genlerinin salatalik kromozomlari tizerindeki yerlesimleri

CsHsp100  genlerinin

yapilari

ekzon-intron

organizasyonlarina  bakilarak

degerlendirildigindeyse, bir tane gen disin (CsHspl100-15) tiim genlerin intron

bolgeleri igerdigi belirlenmistir. En ¢ok intron bdlgesi igeren (15 adet) genin
CsHsp100-15 oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.22).
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Gen Adi
CsHspl00-02 - - -

CeHspl00-03 -

CsHspl00-07 -————— - - - —

CeHspl00-09 B —— e m—— = = —

CsHspl00-17 N —_— - — - - _ B

CsHspl00-01 — H— -
CsHspl00-04 - e e g e = g g e,

CsHspl00-15

CsHspl00-05 [ - -

CsHsplO0-14 i —_— -

CsHspl00-10 —

CsHsplO0-11 o — H—H
CsHspl00-06 - H—+—++——++H———— .
CsHspl00-12 -———,—,—————_— - —— —— = fa—

CsHspl00-13 e — -

CsHspl00-08 [l _ ——

L L L L L L L L L L L L L
kb kb b kb 4kb Skb (23] kb £kb kb 10kb 11kb 12k

CDS s upstream/ downstream — Intron

Sekil 3.22. CsHsp100 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

CsHspl00 proteinlerinin  fonksiyonel karakterizasyonlarinin  gerceklestirilmesi
amaciyla gen ontolojisi analizi yapilmistir. Yapilan analiz sonucunda CsHspl100
proteinlerinin 7 farkli biyolojik siiregte rol aldiklari belirlenmistir. CsHsp100
proteinlerinin ¢ok biiyiik bir boliimii bu hiicresel siiregler arasindan metabolik ve
hiicresel siireglerde rol almaktadirlar Ayn1 zamanda CsHsp100 proteinlerinin biiyiik
boliimiiniin baglanma fonksiyonuna sahip oldugu belirlenmistir, geriye kalan bir grup
protein ise katalitik aktiviteye sahiptir. CsHsp100 proteinlerinin hiicrede; hiicre
kisimlarinda, organellerde, organel kisimlarinda, membranda ve membranlar arasi

bosluklarda bulunabildikleri belirlenmistir (Sekil 3.23) (EK 56).
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Sekil 3.23. CsHsp100 ailesinin gen ontoloji siniflandirmasi
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CsHsp100 proteinlerinin 3 boyutlu yapilarinin tahminlenmesi >%90 giiven diizeyi ve
>%380 benzerlik parametreleri temel alinarak gerceklestirilmistir. Bu kistaslar ile 16
adet CsHsp100 proteininin ii¢ boyutlu yapist modellenebilmistir ve yapilarinda a-
sarmal yapisal motiflerinin baskin oldugu ancak B-kirmali tabaka motiflerinin de

yapida mevcut oldugu goriilmistiir (Sekil 3.24).

CsHsp100 genlerinde evrimsel siire¢te meydana gelen duplikasyonlarin ortaya
¢ikartilmasi i¢in yapilan analizler sonucunda; 5 cift tandem, 5 ¢ift de segmental
duplike olmus gen belirlenmistir. Tandem duplikasyonlar icin evrimsel siiregte
muhtemel birbirlerinden ayrilma siireleri ortalama 143 milyon yil Once olarak
bulunurken, bu deger segmental duplikasyonlar i¢cin 411 milyon yil Onceyi isaret
etmektedir. Ayn1 kromozom iizerinde duplike olmus genler arasinda en yakin
birbirlerinden ayrilma zamanma (4,1 MYO) CsHsp100-01 ve CsHsp100-04 gen cifti
sahiptir. Farkli kromozomlar tizerinde duplike olmus genler arasinda birbirlerinden en
yakin zamanda (289 MYO) ayrilansa CsHsp100-06 ve CsHsp100-10 gen ciftidir
(Sekil 3.24) (EK 57, EK 58).
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CsHsp100-01 CsHsp100-02 CsHsp100-03

Sekil 3.24. CsHsp100 proteinlerinin muhtemel 3 boyutlu yapilari
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CsHsp100 genlerinin diger organizmalarda bulunan ortologlarinin belirlenmesi
sonucunda; celtik ile 77 ¢ift, misir ile 122 ¢ift, Arabidopsis ile 50 ¢ift, liziim ile 62 ¢ift
ve kavak ile 78 cift ortolog gen tespit edilmistir. Bu ortolog genlerin ortalama
birbirinden ayrilma zamanlar sirasiyla; 210 MYO, 217 MYO, 155 MYO, 135 MYO
ve 148 MYO olarak bulunmustur (EK 59-63).

3.2.2. Filogenetik Analizler

CssHsp genlerinin  korunmus bolge yapilarinin evrimsel siirecteki akibetlerini
aydinlatmak i¢in olusturulan filogenetik agacta, genlerin 4 farkli grupta (Grup I-lla-
I1b-111-1Va-IVb) kiimelendigi belirlenmistir. 37 adet CssHsp geninin 18 (%49)
tanesinin Grup IV (IVa-IVb) igerisinde yer aldigi goriilmiistiir. Yalnizca CssHsp-11
geninin Grup III” e dahil oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.25).

|5
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CssHisp-2g

CssHsp-05

CssHsp-22

CssH Sp-06
Costisp25

g0-dsHSSO

CssHsp-27

Sekil 3.25. CssHsp genlerinin filogenetik siniflandirmasi
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CssHsp proteinlerinde yer alan korunmus motifler belirlenmistir ve Sekil 3.26” da

gosterilmistir.

Protein Adi e Degeri Motif Organizasyonu
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Sekil 3.26. CssHsp ailesinin korunmus dizi motifleri

CsHsp40 genlerinin korunmus bolge yapilarinin evrimsel iliskilerini aydinlatmak i¢in
olusturulan filogenetik agagta, genlerin 10 farkli grupta (Grup I-1I-111-1V-V-VI-VII-
VII-1X-X) kiimelendigi belirlenmistir. 11 adet CsHsp40 genini (%21) i¢eren Grup V’
in en kalabalik grup oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.27).
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CsHsp40 ailesinde bulunan dizi motifleri incelendiginde (Sekil 3.28); belirlenmis olan
100 adet CsHsp40 proteini arasinda 10 farkli motif organizasyonu oldugu

goriilmektedir.
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Sekil 3.27. CsHsp40 ailesinin filogenetik siniflandirmasi
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Sekil 3.28. CsHsp40 ailesinde bulunan korunmus dizi motifleri
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CsHsp60 genlerinin korunmus bodlge yapilarinin evrimsel yakinliklarini aydinlatmak
i¢in olusturulan filogenetik agagta, genlerin 5 farkli grupta (Grup I-1I-111-1Va-1Vb-Va-
VD) kiimelendigi belirlenmistir. 21 adet CsHsp60 genini (%39) iceren Grup X’ in en
kalabalik grup oldugu goriilmiistiir. Yalnizca CsHsp60-15 geninin Grup III’ ¢ dahil
oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.29).
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Sekil 3.29. CsHsp60 ailesinin filogenetik siniflandirmasi

CsHsp60 proteinlerinde bulunan dizi motifleri de belirlenmistir ve Sekil 3.30 olarak
gosterilmistir. Sekil incelendiginde CsHsp60 proteinleri arasinda 6 farkli motif

organizasyonu oldugu géze ¢arpmaktadir.
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Protein Adi & Degeri Motif Organizasyonu
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Sekil 3.30. CsHsp60 ailesinde bulunan korunmus dizi motifleri

CsHsp70 genlerinin korunmus bdlge yapilariin evrimsel siiregteki iligkilerini
aydinlatmak i¢in olusturulan filogenetik agagta, genlerin 3 farkli grupta (Grup I-11-111)
kiimelendigi belirlenmistir (Sekil 3.31).

CsHsp70-12

Sekil 3.31. CsHsp70 ailesinin filogenetik siniflandirmasi
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CsHsp70 proteinleri arasinda ortak olarak bulunan dizi motifleri incelendiginde (Sekil

3.32), bu proteinleri arasinda 4 farkli motif organizasyonu oldugu géze ¢arpmaktadir.
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Sekil 3.32. CsHsp70 ailesinde bulunan korunmus dizi motifleri

CsHsp90 genlerinin korunmus bolgelerinin evrimsel iligkilerini aydinlatmak igin

olusturulan filogenetik agacta, genlerin 3 farkli grupta (Grup I-lI-III) kiimelendigi

belirlenmistir. 4 adet CsHsp90 genini (%57) iceren Grup III’ in en kalabalik grup

oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.33).



Sekil 3.33. CsHsp90 ailesinin filogenetik siniflandirmasi

CsHsp90 proteinleri i¢in yapilmis olan motif analizi sonucunda (Sekil 3.34)

proteinlerin iki farkli motif organizasyonuna sahip olduklar1 gbze ¢arpmaktadir.
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Sekil 3.34. CsHsp90 ailesinde bulunan korunmus dizi motifleri
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CsHsp100 genlerinin  korunmus bolgelerinin  evrimsel siirecteki akibetlerini
aydinlatmak i¢in olusturulan filogenetik agacta, genlerin 6 farkli grupta (Grup I-11-111-
IV-Va-Vb-Vla-VIb) kiimelendigi belirlenmistir. Bu gruplardan Grup I, Grup Il ve
Grup III” {in yalniz birer adet (CsHsp100-15, CsHsp100-05, CsHsp100-14) CsHsp100

geni icerdigi goriilmistiir (Sekil 3.35).

Sekil 3.35. CsHsp100 ailesinin filogenetik siniflandirmasi

CsHsp100 proteinlerinde bulunan korunmus dizi motiflerinin belirlenmesi igin
yapilmis olan motif analizi sonucunda (Sekil 3.36), 6 farkli motif organizasyonu

goriilmektedir.
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Sekil 3.36. CsHsp100 ailende bulunan korunmus dizi motifleri

3.2.3. Salatalik Is1 Soku Genlerini Hedefleyen miRNA’ larin Analizleri

CssHsp transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan analiz
sonucunda 10 farkli CssHsp transkriptinin 11 farkli bitki miRNA’ s1 tarafindan
hedeflendigi belirlenmistir. Farkli miRNA’ lar tarafindan en c¢ok hedeflenen
transkriptin 5 farkli miRNA (mtr-miR2673a, mtr-miR2673b, osa-miR529a, ppt-
miR414, sbi-miR529) tarafindan hedeflenen CssHsp-05 oldugu goriilmiistiir (EK 10).

CsHsp40 transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analiz sonucunda, 75 farkli bitki miRNA’ s 38 farkli CsHsp40 transkriptini
hedefledigi belirlenmistir. Farkli miRNA” lar tarafindan en ¢ok hedeflenen transkriptin
7 farkli miRNA (ata-miR166a-5p, aly-miR159b-5p, ath-miR159b-5p, bdi-miR166c¢-
5p, o0sa-miR166a-5p, 0sa-miR166e-5p, zma-miR166b-5p, zma-miR166d-5p)
tarafindan hedeflenen CsHsp40-72 transkripti oldugu goriilmiistiir (EK 20-21).

CsHsp60 transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analiz sonucunda, 39 farkli bitki miRNA’ sinin 16 farkli CsHsp60 transkriptini
hedefledigi belirlenmistir. Farkli miRNA” lar tarafindan en ¢ok hedeflenen transkriptin
11 farkli miRNA (bdi-miR5185a-5p, bdi-miR5185b-5p, bdi-miR5185c-5p, bdi-
miR5185d-5p, bdi-miR5185e-5p, bdi-miR5185f-5p, bdi-miR5185g-5p, bdi-
miR5185h-5p, bdi-miR5185i-5p, bdi-miR5185j-5p, bdi-miR5185k-5p) tarafindan
hedeflenen CsHsp60-27 transkripti oldugu goriilmiistiir (EK 31-32).
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CsHsp70 transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analiz sonucunda, 27 farkli bitki miRNA’ sinin 10 farkli CsHsp70 transkriptini
hedefledigi belirlenmistir. Farkli miRNA” lar tarafindan en ¢ok hedeflenen transkriptin
8 farkli miRNA (aly-miR166g-5p, gma-miR166h-5p, gma-miR166j-5p, stu-miR166c-
5p, zma-miR166m-5p, 0sa-miR166h-5p) tarafindan hedeflenen CsHsp70-14
transkripti oldugu goriilmiistir (EK 42-43).

CsHsp90 transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analiz sonucunda, 5 farkli bitki miRNA’ smin 4 farkli CsHsp90 transkriptini
hedefledigi belirlenmistir (EK 53-54)

CsHsp100 transkriptlerini hedefleyen miRNA’ larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analiz sonucunda, 22 farkli bitki miRNA’ smn 11 farkli CsHsp100 transkriptini
hedefledigi belirlenmistir. Farkli miRNA’ lar tarafindan en ¢ok hedeflenen transkriptin
7 farkli miRNA (mdm-miR408b, mdm-miR408c, mdm-miR408d, mtr-miR5558-3p,
mtr-miR7696a-3, mtr-miR7696b-3p) tarafindan hedeflenen CsHsp100-05 transkripti
oldugu goriilmiistiir (EK 64-65).

3.3. Tartisma ve Sonug¢

Calisma dahilinde salatalik genomunda kodlanan 36 adet sHsp, 100 adet Hsp40, 28
adet Hsp60, 14 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 17 adet Hsp100 geni tanimlanmistir. Bu
calismada ve bagka arastirmacilar tarafindan farkli ¢alismalarda farkli bitkilerde

belirlenen 1s1 soku proteinleri Tablo 3.1° de 6zetlenmistir.

Tablo 3.1. Farkli bitkilerin genomlarinda kodlanan Hsp genleri

Salatahik
Aile Salatahk Arabidopsis HSPIR  Celtik Msir Uzim Kavak Soya
sHsp 36 53 - 51 69 90 60 45
Hsp40 100 189 3 111 91 64 145 43
Hsp60 28 50 - 37 41 29 49 16
Hsp70 14 39 5 35 37 14 34 10
Hsp90 7 23 - 8 14 16 12 4
Hspl00 17 15 - 15 12 9 90
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Toplam 202 369 8 257 264 222 390 118

Arastirmacilar sHsp ailesi iiyelerini kodlayan; Arabidopsis thaliana genomunda 53
adet, ¢celtik genomunda 51 adet, misir genomunda 69 adet, {iziim genomunda 90 adet,
kavak genomunda 60 adet ve soya genomunda 45 adet gen tespit etmislerdir. Bu
calisma dahilindeyse salatalik genomunda sHsp ailesinin {iyelerini kodlayan 36 adet

gen tespit edilmistir.

Yapilan diger ¢aligmalarda, Hsp40 ailesi iiyelerini kodlayan; Arabidopsis thaliana
genomunda 189 adet, celtik genomunda 111 adet, misir genomunda 91 adet, iiziim
genomunda 64 adet, kavak genomunda 145 adet ve soya genomunda 43 adet gen tespit
etmiglerdir. Bu ¢alisma dahilindeyse salatalik genomunda Hsp40 ailesinin {iyelerini
kodlayan 100 adet gen tespit edilmistir. A¢ikcasi, hiicredeki Hsp40'larin sayis1 Hsp70'
lerinkinden ¢ok daha fazladir. Ornegin, bir memeli hiicresinde sadece 11 Hsp70
bulunmasina karsin 41 Hsp40 bulunur. Ek olarak, Hsp40 hiicrede Hsp70' ten ¢ok daha
yiikksek bir dizi ve yapisal sapma gosterir. Bu, Hsp40 ailesinin, Hsp70 saperon
sisteminin ¢ok yonliiliigiine ve ¢ok islevliligine yardimci olmak i¢in evrimlestigi fikri

ile tutarhdir.

Farkli aragtirmacilar tarafindan Hsp60 ailesi iiyelerini kodlayan; Arabidopsis thaliana
genomunda 50 adet, ¢eltik genomunda 37 adet, misir genomunda 41 adet, iiziim
genomunda 29 adet, kavak genomunda 49 adet ve soya genomunda 16 adet gen tespit
etmislerdir. Bu ¢alisma dahilindeyse salatalik genomunda Hsp60 ailesinin {iyelerini

kodlayan 28 adet gen tespit edilmistir.

Daha oOnce yapilmis c¢alismalarda Hsp70 ailesi tiyelerini kodlayan; Arabidopsis
thaliana genomunda 39 adet, ¢eltik genomunda 35 adet, misir genomunda 37 adet,
tiziim genomunda 14 adet, kavak genomunda 34 adet ve soya genomunda 10 adet gen
tespit etmislerdir. Bu caligma dahilindeyse salatalik genomunda Hsp70 ailesinin

tiyelerini kodlayan 14 adet gen tespit edilmistir.

Arastirmacilar Hsp90 ailesi iiyelerini kodlayan; Arabidopsis thaliana genomunda 23

adet, ¢eltik genomunda 8 adet, misir genomunda 14 adet, iiziim genomunda 16 adet,
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kavak genomunda 12 adet ve soya genomunda 4 adet gen tespit etmislerdir. Bu ¢alisma
dahilindeyse salatalik genomunda Hsp90 ailesinin iiyelerini kodlayan 7 adet gen tespit

edilmistir.

Farkli arastirmacilar tarafindan Hspl00 ailesi iiyelerini kodlayan; Arabidopsis
thaliana genomunda 15 adet, ¢eltik genomunda 15 adet, misir genomunda 12 adet,
tizim genomunda 9 adet ve kavak genomunda 90 adet. Bu g¢alisma dahilinde ise

salatalik genomunda Hsp100 ailesinin liyelerini kodlayan 28 adet gen tespit edilmistir.

Tiim bu bilgiler 15181nda salatalik genomunda belirlemis oldugumuz 1s1 soku proteini
ailelerini kodlayan genlerin sayilari daha 6nce yapilmis olan ¢aligmalarin sonuglari ile
ortiisiiyor goriinmektedir. Ayrica buna ek olarak HSPIR veri tabaninda salatalik
bitkisine ait olan yalmiz 3 adet Hsp40 ve 5 adet Hsp70 proteini tanimlanmistir.
Dolayisiyla belirlemis oldugumuz 1s1 soku proteini kodlayan genler veri tabanlarinda

bu konuda mevcut olan boslugu da doldurmaktadir.

Salatalikta biyoinformatik analizler sonucu belirlenen 1s1 soku proteinleri igin
belirlenen genel ozellikler Tablo 3.2 de ozetlenmistir. Bu proteinlerin detayl
ozellikleriyse EK 1, EK 11, EK 22, EK 33, EK 44 ve EK55’ te gosterilmistir. Elde
edilen bilgiler 1s181nda 36 adet CssHsp proteinleri arasinda en kisa amino asit dizisine
sahip olan protein 55 amino asitlik uzunlugu olan CssHsp-23 proteini, en uzun amino
asit dizisine sahip olan proteinse 510 amino asitlik uzunlugu olan CssHsp-08
proteinidir. CssHsp proteinlerinin molekiil agirliklariysa 6,4 kDa ile 56,3 kDa arasinda
degismektedir. CssHsp proteinlerinin izoelektrik noktalarinin hem asidik hem de bazik
bolgede bulundugu ve 4,51 ile 9,93 arasinda degistigi goriilmiistiir. Salatalikta
belirlenen sHsp proteinlerinin %55 oranda asidik karakterde oldugu goriilmistiir.
Arastirmacilar tarafindan patateste sHsp proteinlerinin belirlenmesi {izerine yapilmis
olan bir bagka calismada, patates sHsp proteinlerinin uzunluklarinin 133 amino asit ile
303 amino asit arasinda, molekiiler agirliklarininsa 15,3 kDa ile 34 kDa arasinda
degistigi belirlenmistir. Ayni proteinlerin izoelektrik noktalarina bakildigindaysa hem
asidik hem de bazik bolgede bulunduklari ve 4,91 ile 9,88 arasinda degistikleri

goriilmektedir [122]. Domateste bulunan sHsp proteinleri {izerine yapilan bir

calismada arastiricilar protein uzunluklarinin 67 amino asit ile 129 amino asit arasinda,
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molekiiler agirliklarininsa 9,1 kDa ile 49,3 kDa arasinda degistigini bulmuslardir. Ayni
proteinler i¢in izoelektrik noktasinin da 4,53 ile 9,48 arasinda degisiklik gosterdigi
bulunmustur [97]. Kavakta yapilmis olan bir bagka ¢alismadaysa; sHsp proteinlerinin
uzunluklarinin 53 amino asit ile 539 amino asit arasinda, molekiiler agirliklarininsa
5,9 kDa ile 60,6 kDa arasinda degistigi belirlenmistir. Kavakta belirlenen sHsp
proteinleri i¢inse izoelektrik noktasi 4,46 ve 9,89 arasinda degisiyor goriinmektedir ve
%71 asidik karakter gostermektedirler [99]. Bu bilgiler gbéz Oniinde
bulunduruldugunda kii¢iik 1s1 soku proteinlerinin hem asidik hem de bazik karaktere
sahip olabilecegini ve farkli biiytikliikklerde olabilecegi, fonksiyon gosteren korunmus

bolgelere sahip proteinlerin degisen biiyiikliiklerde olabilecegi sdylenebilir.

Tablo 3.2. CsHsp proteinlerinin genel dzellikleri

Minimum  Maksimu Asidik-
Salatahk . . Molekiil i
] Peptid m Peptid Bazik Kararhhik
Aile  Genomunda Agirhig pl
Uzunlugu Uzunlugu Karakter (%)
Kodlanan (kDA)
(aa) (aa) (%)
55 510 o
4,51- Asidik
sHsp 36 (CssHsp-  (CssHsp-  6,4-56,3 16,6
9,93 (%55)
23) 08)
112 2550 .
12,1- 4,80- Bazik
Hsp40 100 (CsHsp40-  (CsHsp40- 25
279,6 10,50 (%64)
56/71) 12)
97 1823

10,6- 4,99- Asidik
Hsp60 28 (CsHsp60-  (CsHsp60- 75
203,2 9,21 (%75)

17) 26)
130 898 .
5,09- Asidik
Hsp70 14 (CsHsp70- (CsHsp70- 14,1-100 64,3
6,72 (%100)
07) 08)
221 817 o
4,86- Asidik
Hsp90 7 (CsHsp90- (CsHsp90-  25-93 44,4
9,63 (%85)
01) 07)
195 988 .
5,12- Asidik
Hsp100 17 (CsHsp100 (CsHsp100 21-110 41,2
8,93 (%71)
-11) -03)
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Salatalikta belirlenen Hsp40 proteinleri arasinda; en kisa amino asit dizisine sahip olan
proteinler 112 amino asit igeren CsHsp40-56 ve CsHsp40-71 proteinlerisidir, en uzun
amino asit dizisine sahip olan proteinse 2550 amino asit igceren CsHsp40-12
proteinidir. CsHsp40 proteinlerinin molekiil agirliklarinin 12,1 kDa ile 279,6 kDa
arasinda degistigi belirlenmistir. Bu proteinlerin izoelektrik noktalarinin hem asidik
bolgede hem de bazik bolgede bulundugu ve 4,80 ile 10,50 arasinda degistigi
belirlenmigtir. CsHsp40 proteinlerinin %64’ iiniin bazik karakterde oldugu
belirlenmistir. Arastirmacilar tarafindan kavak bitkisinde yapilmis olan calismada;
Hsp40 proteinlerinin uzunluklarinin 70 amino asit ile 2614 amino asit arasinda,
molekiiler agirliginsa 7,76 kDa ile 286,4 kDa arasinda degistigi belirlenmistir [99].
Farkl1 bitkilerde 6zel olarak ¢ok fazla ¢alisilmamis olan Hsp40 ailesi belirlenmistir ve

bu ailenin {yelerinin temel karakteristik Ozellikleri bakimindan ¢esitlilik

gostermektedigi gozlenmisdir.

Salatalik bitkisinde kodlanan Hsp60 proteinleri i¢inde; en kisa amino asit dizisine
sahip olan proteinin CsHsp60-17 (97 aa), en uzun amino asit dizisine sahip olan
proteininse CsHsp60-26 (1823 aa) oldugu belirlenmistir. CsSHsp60 proteinlerinin
molekiil agirliklariin 10,6 kDa ile 203,2 kDa arasinda degistigi belirlenmistir. Bu
proteinlerin izoelektrik noktalarinin hem asidik hem bazik bolgede bulundugu ve 4,99
ile 9,21 arasinda degistigi belirlenmistir. CsHsp60 proteinlerinin %75’ inin asidik
karakterde oldugu belirlenmistir. Cin dar1 bitkisinde Hsp60 proteinlerinin belirlenmesi
tizerine yapilmis bir ¢alismada arastiricilar protein uzunlugunun 525 amino asit ile 655
amino asit arasinda, molekiiler agirli§insa 57,4 kDa ile 70,94 kDa arasinda degistigini
belirlemiglerdir [103]. Bir baska c¢alismada, kavak bitkisinde bulunan Hsp60
proteinlerinin uzunluklarmin 95 amino asit ile 1828 amino asit arasinda, molekiiler
agirhgmnsa 10,2 kDa ile 20,3,5 kDa arasinda degistigi arastirmacilar tarafindan
belirlenmistir. Arastirmacilar ayrica izoelektrik noktanin da 4,75 ile 9,37 arasinda
degistigini ve proteinlerin %75 kadarinin asidik karakterde olduklarini belirlemislerdir

[99]. Bu calismalar ile karsilastirildiginda, c¢alismamizda belirlemis oldugumuz

verilerin literatiir ile tutarl oldugu anlasilmaktadir.

CsHsp70 proteinlerinin arasinda; en kisa amino asit uzunluguna sahip olan proteinin

130 amino asitten olusan CsHsp70-07 oldugu, en uzun amino asit uzunluguna sahip
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olan proteininse 898 amino asitten olusan CsHsp70-08 oldugu belirlenmistir. CSHsp70
proteinlerinin molekiiler agirliklarmin 14,1 kDa ile 100 kDa arasinda degistigi
belirlenmistir. CsHsp70 proteinlerinin tamaminin asidik karakterde oldugu ve
izoelektrik noktalarmin 5,09 ile 6,72 arasinda degistigi belirlenmistir. Kavak
bitkisinde yer alan Hsp70 proteinlerinin belirlenmesi iizerine yapilan galismada
aragtirmacilar; protein dizisi uzunlugunun 99 amino asit ile 975 amino asit arasinda,
molekiiler agirhiginsa 11 kDa ile 111,3 kDa arasinda degistigini belirlemislerdir. Buna
ek olarak arastirmacilar proteinlerin izoelektrik noktalarinin da 4,77 ile 9,94 arasinda
oldugunu ve proteinlerin %85 kadarinin asidik karakterde oldugunu belirlemislerdir
[99]. Brachypodium distachyon bitkisinde yapilmis olan bir ¢alismadaysa, arastiricilar
Hsp70 proteinlerinin uzunluklarimin 141 amino asit ile 891 amino asit arasinda
degistigini belirlemislerdir [106]. Bir baska c¢alismada arastirmacilar, fasulye
bitkisinde bulunan Hsp70 proteinlerinin uzunluklarinin 435 amino asit ile 895 amino
asit arasinda, izoelektrik noktalarininsa 5,08 ile 8,19 arasinda oldugunu
belirlemislerdir. Arastiricilar fasulyede bulunan Hsp70 proteinlerinin molekiiler

agirliklarminsa 47 kDa ile 99 kDa arasinda degistigini belirlemislerdir [123].

Salatalikta bulunan Hsp90 proteinlerinin amino asit uzunluklarinin 221 amino asit
(CsHsp90-01) ile 817 amino asit (CsHsp90-07) arasinda, molekiiler agirliklarininsa 25
kDa ile 93 kDa arasinda degistigi belirlenmistir. CsHsp90 proteinlerinin izoelektrik
noktalarinin 4,51 ile 9,93 arasinda degistigi yani hem asidik hem de bazik bolgede
bulundugu belirlenmistir. Ancak bu proteinlerin %85’ inin asidik karakter gosterdigi
de sonuglarda goriilmektedir. Arastirmacilar, kavak bitkisinde bulunan Hsp90
proteinlerinin; uzunluklarinin 151 amino asit ile 853 arasinda, molekiiler
agirliklariminsa 17,5 kDa ile 94 kDa arasinda degistigini belirlemislerdir. Kavakta
bulunan Hsp90 proteinlerinin izoelektrik noktalarininsa tamaminin asidik bolgede
bulundugunu ve 4,46 ile 5,21 arasinda degistigini belirlemislerdir [99]. Domateste
yapilan bir baska calismadaysa, arastiricilar Hsp90 proteinlerinin uzunluklarinin 267
amino asit ile 794 amino asit arasinda degistigini belirlemislerdir [124]. Arastiricilar 5
farkli baklagiller familyasinin liyesinde yaptiklari ¢calismada, Hsp90 genleri tarafindan

kodlanan proteinlerin uzunluklarinin 648 amino asit ile 818 amino asit arasinda

degistigini belirlemislerdir. Izoelektrik noktanin ise belirlemis olduklari tiim Hsp90
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proteinleri i¢in asidik bolgede oldugunu ve 4,79 ile 5,45 arasinda degistigini
belirlemislerdir [125].

CsHsp100 proteinlerinin amino asit dizisi uzunluklarinin 195 amino asit (CsHsp100-
11( ile 988 amino asit (CsHsp100-03) arasinda, molekiiler agirliginsa 21 kDa ile 110
kDa arasinda degistigi belirlenmistir. CsHsp100 proteinleri i¢in izoelektrik noktanin
5,12 ile 8,93 arasinda degistigi ve bu proteinlerin %71’ inin asidik karakterde oldugu
belirlenmistir. Cin dar1 bitkisinde yapilmis olan bir ¢calismada arastiricilar; Hsp100
proteinlerinin uzunluklarinin 279 amino asit ile 1054 amino asit arasinda, molekiiler
agirliklariinsa 30 kDa ile 110 kDa arasinda degistigini belirlemislerdir. Bu proteinler
icin hesaplanan izoelektrik noktalarinsa 5,8 ile 8,52 arasinda degistigini
belirlemislerdir [103]. Kavak bitkisinde yapilmis olan benzer bir ¢alismada
arastiricilar, Hsp100 proteinlerinin; uzunluklariin 69 amino asit ile 5410 amino asit
arasinda degistigini, molekiiler agirliklarininsa 7 kDa ile 613 kDa arasinda degistigini
belirlemislerdir. Ayrica bu proteinler igin izoelektrik noktalarinin da 4,94 ile 10,2
arasinda degistigini belirlemislerdir [99]. Calismamizda belirlemis oldugumuz

CsHspl100 proteinleri, bu iki c¢alismada belirlenmis Hspl100 proteinleri ile benzer

karakteristik ozellikler tasimaktadir.

CssHsp genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlarini gésteren grafik Sekil 3.37’
de gosterilmistir. Sekilden de goriilebilecegi lizere CssHsp salatalik kromozomlari
tizerinde esit sekilde dagilmamislardir. Ayrica CssHsp genlerinin kromozomlarin
genellikle alt ve st u¢ kisimlarinda kiimelendikleri belirlenmistir. Cin dar1 [103],
kavak [99], domates [97] ve patates [122]bitkilerinde yapilan ¢aligmalarda da 1s1 soku
proteinlerinin ilgili  bitkilerin kromozomlarina esit sekilde dagilmadiklari
goriilmektedir. Salatalikta en ¢ok CssHsp geni iceren kromozomun 5. kromozom
oldugu sekilden goriilebilmektedir. Buna ek olarak salataligin 2 numarali

kromozomunda hi¢g CssHsp geni bulunmadigi da sekilden goriilebilmektedir.
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Sekil 3.37. CssHsp genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlari

CsHsp40 genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlarini gésteren grafik Sekil 3.38°
de gosterilmistir. Sekil incelendiginde CsHsp40 genlerinin kromozomlar tizerinde esit
bir dagilim gostermedikleri ancak salataligin tim kromozomlarinda varlik
gosterdikleri goriilmektedir. Kavakta bulunan Hsp40 genlerinin belirlenmesi iizerine
yapilan bir calismada arastirmacilar PtHsp40 genlerinin de kromozomlar {izerinde esit

sekilde dagilmadiklarini belirlemislerdir [99].
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Sekil 3.38. CsHsp40 genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlari

CsHsp60 genlerinin salatalik kromozomlarindaki yerlesimlerinin dagilimini gésteren
grafik Sekil 3.39° da gosterilmistir. Sekilden de goriilebilecegi tizere CsSHsp60 genleri
kromozomlar iizerinde esit bir dagilim gostermemektedir. Ancak CsHsp60 genleri
salataligin tiim kromozomlarinda yer almaktadir. Ayrica CsHsp60 genlerinden bir
tanesinin de genom ile uygun sekilde birlestirilememis olan ‘Scaffold” bolgesinde yer
aldigr bulunmustur. Kavak [99] ve cin dari [103] bitkilerinde Hsp60 genlerinin
belirlenmesine yonelik yapilan ¢alismalarda da PtHsp60 ve SiHsp60 genlerinin de
kromozomlara yerlesimlerinin esit dagilim gostermedigi arastirmacilar tarafindan

belirlenmistir.
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Sekil 3.39. CsHsp60 genlerinin salatalik kromozomlarma dagilimlar

CsHsp70 genlerinin salatalik kromozomlar1 iizerindeki yerlesimlerinin dagilim
yiizdelerini gosteren grafik Sekil 3.40° ta gosterilmistir. Sekil incelendiginde CsHsp70
genlerinin salatalik kromozomlar1 iizerindeki yerlesimlerinin esit bir dagilim
gostermedigi goze ¢arpmaktadir. Ayrica 1. ve 6. kromozomlar {izerinde CsHsp70
genlerinin bulunmadigr sekilden goriilmektedir. Brachypodium distachyon [106],
fasulye [123] ve kavak [99] bitkilerinde Hsp70 genlerine yonelik yapilan ¢alismalarda
da bu genlerin kromozomlara esit sekilde dagilmadiklar1 arastiricilar tarafindan

belirlenmistir.
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Sekil 3.40. CsHsp70 genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlari

CsHsp90 genlerinin salatalik kromozomlarina yerlesimlerinin dagilimmi gosteren
grafik Sekil 3.41 olarak gosterilmistir. Sekilden de goriilebilecegi iizere CsHsp90
genlerinin  yerlesimi  salataligin  tiim  kromozomlarmma esit bir dagilim
gostermemektedir. Ayrica salatalifin 4 ve 7 numarali kromozomlar1 CsHsp90
genlerinden hi¢birini icermemektedir. Domates [124], baklagiller [125] ve kavak [99]
ile yapilan ¢aligmalarda da arastiricilar  Hsp90 genlerinin - kromozomlara

yerlesimlerinin esit bir dagilim gostermedigini belirlemislerdir.

CsHsp100 genlerinin salatalik kromozomlarina yerlesimlerinin dagilimini gosteren
grafik Sekil 3.42 olarak gosterilmistir. Sekil incelendiginde CsHsp100 genlerinin
salatalik kromozomlarindaki yerlesimlerinin esit bir dagilim gostermedigi, ancak tiim
kromozomlarda en az 1 adet CsHsp100 geni bulundugu goriilmektedir. Cin dar1 [103]
ve kavak [99] bitkilerinde yapilmis olan caligmalarda da arastiricilar Hspl00
genlerinin ilgili bitkilerin kromozomlarina yerlesimlerinin esit bir dagilim

gostermedigini belirlemislerdir.

Salatalikta bulunan 1s1 soku proteini ailesine ait genlerin kromozomlar {izerine

yerlesimleri incelendiginde ve diger bitkilerde bulunan ayni aile iyelerinin
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kromozomal yerlesimleri ile karsilastirildiginda 1s1 soku proteini aileleri i¢in kesin bir

dagilim modelinin olmadig1 goriilmektedir.
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Sekil 3.42. CsHsp100 genlerinin salatalik kromozomlarina dagilimlart
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CssHsp genlerinin yapisini ortaya koymak amaci ile yapilan analizde bu genlerin
ekzon-intron organizasyonlari belirlenmistir. Analiz sonucunda 17 adet (%46) CssHsp
geninin intron bolgesi icermedigi belirlenmistir. CssHsp-08 geninin en ¢ok intron
bolgesi (11 adet) igeren sSHsp geni oldugu belirlenmistir. Kavakta yapilan ¢alismada
aragtirmacilar kavak genomunda belirledikleri PtSHsp genleri arasinda en ¢ok intron
iceren genin 11 adet intron icerdigini ve 16 adet PtSHsp genininse intron igermedigini
belirlemislerdir [99]. Cin dar1 bitkisinde yapilan bir ¢alismadaysa arastiricilar cin dar1
genomunda belirlemis olduklar1 37 adet SisHsp geninden 13 tanesinin intron bolgeleri
icermediklerini  belirlemislerdir ~ [103]. CssHsp  genlerinin ~ ekzon-intron
organizasyonlar1 incelendiginde; intron igeren genlerinin genelinin yalnizca bir ekzon

icerdigi, yalnizca iki genin de birden fazla intron igerdigi goriilmektedir.

CsHsp40 genlerinin yapisini aydinlatmak i¢in yapilan analizde bu genlerin ekzon-
intron organizasyonlar1 belirlenmistir. Analiz sonucunda 16 adet (%16) CsHsp40
geninin intron bolgesi icermedigi belirlenmistir. CSHsp40-08 geninin en ¢ok intron
bolgesi (11 adet) igeren SHsp geni oldugu belirlenmistir. Genlerin ekzon-intron
organizasyonlar1 genel olarak degerlendirildiginde; uzun intron bolgeleri arasinda kisa
ekzon bdlgelerinin yer aldig1 yapilarin baskin oldugu ve bazi gen gruplarinin ¢ok
benzer ekzon-intron organizasyonlari gosterdikleri goriilmektedir. Arastirmacilar
tarafindan kavak genomunda Hsp40 genlerinin belirlenmesine yoOnelik yapilan
calismada, PtHsp40 genleri arasinda en fazla intron bolgesi igeren genin 21 adet intron

bolgesi icerdigi belirlenmistir [99].

CsHsp60 genlerinin  yapisinin  belirlenmesi  ekzon-intron organizasyonlarinin
aydinlatilmasi ile gergeklestirilmistir. Yapilan analizler sonucunda, 3 adet (%10,7)
CsHsp60 geninin intron bolgesi i¢cermedigi belirlenmistir. Her biri 17 adet intron
iceren CsHsp60-11 ve CsHsp60-25 genlerinin en ¢ok intron bolgesi iceren CSHsp60
genleri olduklari belirlenmistir. CsHsp60 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarina
genel olarak bakildiginda; bazi genlerin birbirini takip eden kisa intron ve ekzon
bolgelerinden olustugu gozlenirken, bazi genlerinse uzun tek parga ekzon bdolgeleri
arasinda kisa intron bolgelerinden olustugu gézlenmistir. Bu ¢esitlilik, saperoninlerin
farkli alt gruplara sahip olmalariyla ve bu alt gruplar1 olusturan genlerin evrimsel

stiregte farkl etkilere ugramalar ile aciklanabilir.
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CsHsp70 genlerinin  ekzon-intron organizasyonlart belirlenerek gen yapilar
aydinlatilmistir. Yapilan analizler sonucunda, yalnizca CsHsp70-03 geninin intron
bolgesi igermedigi belirlenmistir. 14 adet intron bolgesi igeren CsHsp70-09 geninin
ise en ¢ok intron bolgesi iceren CsSHsp70 geni oldugu goriilmiistiir. Cin dar1 bitkisinde
yapilan bir ¢aligmada arastirmacilar HSp70 genleri arasinda en fazla sayida intron
iceren SiHSp70 geninin 13 adet intron igerdigini belirlemislerdir [103]. Kavak
genomunda kodlanan Hsp70 genleri iizerine yapilan bir ¢alismadaysa arastirmacilar
PtHsp70 genleri arasinda en fazla sayida intron bolgesi i¢eren genin 23 adet intron
bolgesi icerdigini belirlemisglerdir [99]. CsHsp70 genlerinin  ekzon-intron
organizasyonlar1 genel olarak incelendigindeyse; bazi genlerin kiiciik farkliliklar
disinda birbirlerine ¢ok benzer ekzon-intron organizasyonlarina sahip olduklar
goriilmektedir. Ayn1 durum arastirmacilar tarafindan kinoa genomunda kodlanan

Hsp70 genlerinde de belirlenmistir [126].

CsHsp90 genlerinin yapisinin aydinlatilmasi amaciyla ekzon-intron organizasyonlari
belirlenmistir. Analizler sonucunda, tiim CsHsp90 genlerinin intron bolgeleri igerdigi
belirlenmistir. En ¢ok intron bdlgesi iceren (19 adet) genin CsHsp90-07 oldugu
goriilmistiir.  CsHsp90 genlerinin  ekzon-intron organizasyonlart genel olarak
degerlendirildigindeyse kisa ekzonlarin takibinde kisa intron dizilerini iceren yapilarin
hakim oldugu goriilmektedir. Kavak genomunda bulunan Hsp90 genleri iizerine
yapilan bir ¢aligmada arastirmacilar en fazla sayida intron i¢eren PtHsp90 geninin 19
adet intron bolgesi igerdigini belirlemislerdir [99].Domates genomunda kodlanan
Hsp90 genleri iizerinde yapilmis bir bagka galigmadaysa intron sayilarin 2 ile 19

arasinda degistigi belirlenmistir [124].

CsHsp100 genlerinin yapilarinin belirlenmesi amaciyla ekzon-intron organizasyonlari
aydinlatilmistir. Yapilan analizler sonucunda, bir tane gen disin (CsHsp100-15) tiim
genlerin intron bolgeleri igerdigi belirlenmistir. En ¢ok intron bolgesi iceren genin 15
adet intron bolgesi igerdigi goriilmiistiir. Aragtirmacilar tarafindan kavak bitkisinde
yapilmis olan benzer bir ¢aligsmada, intron bolgesi igermeyen yalnizca 1 adet PtHsp100

geni belirlenmistir.
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Salatalikta belirlemis oldugumuz tiim 1s1 soku proteini ailesi iiyeleri i¢in gen ontolojisi
analizleri yapilmistir; hangi biyolojik siireglerde rol aldiklari, hangi molekiiler
fonksiyonlara sahip olduklar1 ve hiicrede hangi boélgelerde yerlesim gosterdikleri
belirlenmistir. Tiim CsHsp tyeleri degerlendirildiginde, gorev aliman biyolojik
stiregler arasinda en ¢ok goriilenler uyaranlara tepki, metabolik siiregler ve hiicresel
stiregler olmustur. CsHsp tiyelerinin metabolik fonksiyonlar1 degerlendirildiginde ise
en cok goriilen sonucglar baglanma fonksiyonu ve katalitik aktivitedir. CsHsp
tiyelerinin  hiicresel  yerlesimleri  degerlendirildiginde ise hiicrenin  farkl
kompartimanlarina dagildiklar1 goriilmektedir. CsHsp proteinlerinin uyaranlara yanit
verilmesi siireclerinde rol almalari, literatiirde yer alan 1s1 soku proteinlerinin
bitkilerde stres kosullarinda aldiklari roller ve stres cevap mekanizmasindaki yerleri
gosteren birgok c¢alisma ile de ortiismektedir [81-92]. Is1 soku proteinleri igin
muhtemel hedefler, normal durumlarinda proteinlerin i¢ yilizeylerinde bulunan ancak
kismen ag¢ilma ya da yanlis katlanma sebebiyle dis yiizeye tasinmis hidrofobik
kalintilara sahip proteinlerdir. Yanlhs katlanmis proteinlerin agregatlar1 ¢cok kararh
olabildiginden ve katlanmis duruma dogru olan enerji bariyerleri daha yiiksek
olabileceginden, saperonlar enerji bariyerlerinin iistesinden gelmek ve proteinlerin
agregatlardan tekrar katlanmasina yardimci olarak katlanma islemine katkida
bulunurlar. Is1 soku proteinleri bu goérevlerini yanlis katlanmis proteinlerin dis
ylizeylerinde bulunan hidrofobik kalintilara baglanarak gergeklestirirler [80]. Bu
bilgiler 15181nda CsHsp proteinlerinin molekiiler fonksiyonlarinin ‘baglanma’ olarak
bulunmas1 beklenen bir sonuctur. CsHsp proteinlerinin hiicrede farkli kisimlarda
bulunabilecegi gen ontoloji analizi sonunda belirlenmistir ve bu sonucu destekleyen,
1s1 soku proteinlerinin sitosolde, mitokondride ve kloroplastta bulunabileceklerini

gosteren ¢aligmalar literatiirde mevcuttur [23, 28, 29, 93, 127, 128].

CssHsp proteinlerinin homoloji modellemesi sonucunda elde edilen ii¢ boyutlu
yapilarda a-kristallin korunmus bdlgesine 6zgii olan a-sarmal yapilar1 goriilmektedir.
Ayrica 3 boyutlu yapilara bakildiginda B-tabaka yapilarin protein yapilarinda sik¢a
goriildiigii goze ¢arpmaktadir [129]. B-tabaka yapilariysa sHsp ailesinde korunmus bir
yap1 motifidir [25].
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Tiirler boyunca yiiksek oranda farklilasmis Hsp40 proteinleri bile J-korunmus
bolgesinde dikkate deger li¢ boyutlu yapisal katlanma benzerligini korumaktadirlar.
Antiparalel yonde sikica sarilmig sarmal II ve III olan dort helezondan olusur. Her iki
sarmal da J-korunmus bolgesinin karakteristigi olan yiiksek diizeyde korunmus ve
islevsel olarak kritik bir HPD 6zgii motifi igeren esnek bir ilmek ile baglanir [30, 32].
Hsp40 proteinlerinin karboksil ucu bolgesi daha az korunur ve kisa bir C-ucu a-
sarmaliyla ¢evrelenmis bir B-sandvi¢den olusur, ardindan dimerizasyon i¢in gerekli
olan diziler takip eder. Bu bolge, substrat baglanmasinda ve saperon dongiisii sirasinda
Hsp70'e sekestrasyonunda ¢ok dnemli bir rol oynar ve Hsp70: J-protein makinesi igin
Ozgiinlik sagladigi disiintilmektedir [33]. CsHsp40 proteinlerinin  homoloji
modelleme ile belirlenmis olan muhtemel ii¢ boyutlu yapilar1 degerlendirildiginde

benzer bir yapisal motif organizasyonu goze ¢carpmaktadir.

Grup II saperoninler sitosolde bulunurlar ve TRiC bolgelerinde a-sarmal ¢ikintiyi
olusturan bir uzantiya sahiptirler [35]. CsSHsp60 proteinlerinin modellenen 3 boyutlu
yapilart degerlendirildiginde a-sarmal motiflerinin ¢ok sayida oldugu ve yukaridaki

ozellikler ile ortiistiikleri goriilmektedir.

Hsp70 proteinlerinin karboksil ucu a-sarmal motiflerini iceren korunmus bir bolgedir
ve substrat baglanma bdlgesine bir kapak gibi kapanir. Substrat baglanma bolgesine
de anti-paralel sekilde yerlesmis olan iki adet B-sandvi¢ yapisi icermektedir [130].
CsHsp70 proteinlerinin homoloji modelleme ile belirlenen 3 boyutlu yapilar
degerlendirildiginde proteinlerin biiyiik kisminda bu organizasyonun yer aldigi

gorilmektedir.

Hsp90, birka¢ o/B sandvi¢ yapist olusturmak i¢in birlesen 9 a-sarmal ve 8 anti-paralel
B-tabaka motiflerini igermektedir [131]. CsHsp90 proteinlerinin  modellenen
muhtemel 3 boyutlu yapilari degerlendirildiginde bir¢ok a-sarmal ve f-tabaka yapilari

bir arada goriilebilmektedir.

Hsp100 ailesi, a-sarmal motifini ve Walker-tipi bir niikleotid baglanma bolgesini

iceren 200-250 amino asitlik bir korunmus bdlgenin varligi ile tanimlanir [28].
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CsHsp100 proteinlerinin muhtemel 3 boyutlu yapilari incelendiginde, birgok a-sarmal

motiflerinin bir araya gelerek kompleks yapilar olusturdugu goriilmektedir.

CssHsp genlerinin tandem-segmental duplikasyonlar1 ve farkli organizmalardaki
ortologlari i¢cin hesaplanan benzer/benzer olmayan degisim oranlari, ortolog gen ¢ifti
sayisi, evrimsel siiregte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlar1 Sekil 3.43 olarak
gosterilmistir. Sekil incelendiginde en ¢ok ortolog gen c¢iftinin salatalik ile iiziim
arasinda oldugu goze carpmaktadir. Muhtemel ayrilma zamanlarina bakildigindaysa
en yakin ayrilma ortalamasina sahip grubun salatalik-tiziim ve salatalik-misir oldugu
goriilmektedir. Fakat en yiiksek benzer degisim orani salatalik-geltik ¢ifti arasinda
bulunan ortolog genlerde gozlenmistir. Bu gen ailesi i¢in 18 ¢ift tandem duplikasyon
saptanmigtir ve 3 MYO gibi yakin (segmental duplikasyonlarin ayrilma zamanlari ile

kiyaslandiginda) bir muhtemel ayrilma zamani hesaplanmistir.
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Sekil 3.43. CssHsp genlerinin duplikasyonlari, ortologlar1 ve degisim oranlari

CsHsp40 genlerinin tandem-segmental duplikasyonlar1 ve farkli organizmalardaki
ortologlar1 i¢in hesaplanan benzer/benzer olmayan degisim oranlari, ortolog gen ¢ifti

sayisi, evrimsel stirecte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlar1 Sekil 3.44 olarak
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gosterilmistir. Sekil incelendiginde en ¢ok ortolog gen ¢iftinin salatalik ile kavak
arasinda oldugu, muhtemel ayrilma zamanlar1 arasinda en yakin ayrilma ortalamasina
sahip grubun da yine salatalik ile kavak oldugu goze carpmaktadir. Fakat en yiiksek
benzer degisim oran1 salatalik-misir ¢ifti arasinda bulunan ortolog genlerde
gozlenmistir. Tandem ve segmental duplikasyona ugramis gen ciftleri iginse

hesaplanan muhtemel ayrilma zamanlarinin oldukga fazla oldugu gézlenmistir.

Ortalama ks degeri

Sekil 3.44. CsHsp40 genlerinin duplikasyonlari, ortologlar1 ve degisim oranlar1

CsHsp60 genlerinin tandem-segmental duplikasyonlart ve farkli organizmalardaki
ortologlar1 i¢in hesaplanan benzer/benzer olmayan degisim oranlari, ortolog gen ¢ifti
sayisl, evrimsel siiregte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlar1 Sekil 3.45 olarak
gosterilmistir. Sekil incelendiginde en ¢ok ortolog gen giftinin salatalik ile kavak
arasinda oldugu goze carpmaktadir. Muhtemel ayrilma zamanlarina bakildigindaysa
en yakin ayrilma ortalamasina sahip grubun salatalik ile tiziim oldugu goriilmektedir.
Fakat en yiiksek benzer degisim orani salatalik-geltik ¢ifti arasinda bulunan ortolog
genlerde gozlenmistir. Tandem ve segmental duplikasyonlar icin hesaplanan

muhtemel ayrilma zamanlarininsa oldukca uzak oldugu dikkat ¢ekmistir.

CsHsp70 genlerinin tandem-segmental duplikasyonlar1 ve farkli organizmalardaki
ortologlar1 i¢in hesaplanan benzer/benzer olmayan degisim oranlari, ortolog gen cifti

sayisl, evrimsel siiregte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlar1 Sekil 3.46 olarak
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gosterilmistir. Sekil incelendiginde en cok ortolog gen giftinin salatalik ile celtik
arasinda oldugu goéze carpmaktadir. Salatalik ile iiziimiin arasinda bulunan ortolog
genlerin olusturdugu grubun hem en yakin muhtemel ayrilma zamanina sahip oldugu

hem de en yiiksek benzer degisim oranina sahip oldugu goriilmiistiir.

35 2 (s}
30
o 25
pleT]
2 151 MYO
Qe 20
W -
» 127 MYD 1 5
[}
g 15
)
m —
£ 10 64 MYD .
o 50 MYD -
37MYD
5 .
0
o & ¥ & & o o
=23 o & - S 8) (s)
e 5_3) *5* ‘,-&* & e &
& N ) N N & &
ha N & & &~ 3 B
S S ' & B & &
N & &
% <2 &
W &
¥ &
9 (_;;?'b

Sekil 3.45. CsHsp60 genlerinin duplikasyonlari, ortologlari ve degisim oranlari
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Sekil 3.46. CsHsp70 genlerinin duplikasyonlari, ortologlari ve degisim oranlari

CsHsp90 genlerinin tandem-segmental duplikasyonlart ve farkli organizmalardaki
ortologlart igin benzer/benzer olmayan degisim oranlari, ortolog gen gifti sayisi,
evrimsel siiregte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlar1 Sekil 3.47 olarak
gosterilmistir. Sekil incelendiginde en ¢ok ortolog gen c¢iftinin salatalik ile c¢eltik
arasinda oldugu goze carpmaktadir. Muhtemel ayrilma zamanlarina bakildigindaysa
en yakin ayrilma ortalamasina sahip grubun salatalik ile iiziim arasindaki ortolog
ciftlerin olusturdugu grup oldugu goriilmektedir. En yiiksek benzer degisim orani
salatalik-kavak cifti arasinda bulunan ortolog genlerde gézlenmistir. Belirlenmis olan
tandem duplike olmus gen ¢iftinin 1 MYO gibi yakin bir muhtemel ayrilma zamanina

sahip oldugu gozlenmistir.
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Sekil 3.47. CsHsp90 genlerinin duplikasyonlari, ortologlar1 ve degisim oranlar1

CsHsp100 genlerinin tandem-segmental duplikasyonlari ve farkli organizmalardaki
ortologlari i¢in hesaplanan benzer/benzer olmayan degisim oranlari, kag ¢ift olduklari,
evrimsel siliregte muhtemel birbirlerinden ayrilma zamanlari Sekil 3.48 olarak
gosterilmistir. Sekil incelendiginde en ¢ok ortolog gen c¢iftinin salatalik ile tiziim
arasinda oldugu goze carpmaktadir. Muhtemel ayrilma zamanlarina bakildigindaysa
en yakin ayrilma ortalamasina sahip grubun salatalik-misir oldugu goriilmektedir.
Fakat en yiiksek benzer degisim orani salatalik-liziim cifti arasinda bulunan ortolog

genlerde gézlenmistir.
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Sekil 3.48. CsHsp100 genlerinin duplikasyonlari, ortologlar1 ve degisim oranlart

Bir gen familyasindaki genlerin ¢coklu kopyalari, biitlin genom tandem ve segmental
duplikasyonlarinin sagladig1 esneklik nedeniyle gelisebilir. Is1 soku proteini aileleri
i¢cin gen duplikasyonlarinin ¢alisildigi bir¢ok ¢alisma literatiirde mevcuttur [97, 99,
103, 106, 123-125, 132]. Bu gen ailesinin genislemesini anlamak i¢in, Darwinian
pozitif se¢iminin, genlerin ayrigmasinda ve ¢cogaltilmasinda iligkisini arastirdik. Bunu
yorumlamak i¢in, benzer olmayan (Ka) ve benzer (Ks) degisim oranlarn (Ka / Ks),
tandem-segmental duplikasyona ugramis gen ciftleri ve ortolog gen giftleri igin
hesaplanmistir. Duplike olmus CsHsp genlerinin giiglii saflastirict segilim baskisi

altinda olduklarini, ¢iinkii Ka / K oranlarinin <1 oldugu varsayilmstir.

Salatalikta bulunan 1s1 soku proteini kodlayan genlerin arasindaki akrabaliklarin ve
evrimsel yakinliklarin belirlenmesi amaciyla filogenetik aga¢ olusturulmus ve bu dizi
gruplar1 arasindaki dizi motiflerinin analizleri ger¢eklestirilmistir. Analiz sonucunda
CsHsp genleri filogenetik agaclarda; CssHsp ailesi i¢in 4 grup, CsHsp40 ailesi i¢in 10
grup, CsHsp60 ailesi i¢in 5 grup, CsHsp70 ailesi i¢in 3 grup, CsHsp90 ailesi i¢in 3
grup ve CsHsp100 ailesi i¢in 6 grupta kiimelendikleri belirlenmistir. Tiim aileler i¢in
benzer ekzon-intron organizasyonuna ve motif organizasyonuna sahip olan genlerin

filogenetik agaclarda ayni grupta yer aldiklar dikkat ¢cekmektedir. CsHsp60 ailesi igin
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elde edilen filogenetik gruplandirmanin, literatirde mitokondride (Cpn60),
kloroplastta (RuBisCoBP) ve sitosolde (CCT/TriC) bulunma durumlarina goére
yapilmis olan gruplandirma ile de ortiistigti distiniilmektedir [23, 34, 36, 133]. Bu
hipotez elde edilen dizi motifleri ile de desteklenmektedir. CsHsp100 ailesine
bakildigindaysa; literatiirde Hsp100 ailesinin iki smifa ve onlarin alt gruplarina
ayrildiklar1 goriilmektedir [134], bu calismada elde etmis oldugumuz filogenetik
agacin da bu baglamda bir ayrilma gosterdigi diisiiniilmektedir. Bu hipotez de yine
literatiirde Hsp100 proteinleri i¢in tanimlanmis olan korunmus bolge organizasyonlari
[44, 134] ile CsHspl00 proteinleri ig¢in elde etmis oldugumuz dizi motifleri
karsilastirilarak desteklenmektedir. Ayrica literatiirde farkli bitkilerde 1s1 soku proteini
ailelerinin filogenetik iliskilerini incelemis ¢aligmalar mevcuttur [97, 98, 103, 104,
106, 123, 125, 128, 132, 134].

CssHsp ailesinin transkriptleri arasinda farkli miRNA’ lar tarafindan en c¢ok
hedeflenen transkript olan CssHsp-05 transkriptini hedefleyen miRNA’ lar1 incelemek
gerekirse; miR2673 hakkinda yapilan bir ¢alismada bu miRNA’ nin patates bitkisinde
kuraklik ile ilgili bir miRNA oldugunu gosterilmistir [135], 0sa-miR529’ un basta
kuraklik stresi olmak tizere farkli abiyotik stres faktorleri ile iligkili oldugunu ve
kuraklik stresi ile ifadesinin azaldigini gosteren bir ¢alisma literatiirde mevcuttur
[136], miR414 {izerine yapilan bir ¢alisma bu miRNA’ nin kuraklik stresi ile iligkili
oldugunu belirtmektedir [137], miR529 yaptiklari ¢alismada arastirmacilar tarafindan
kuraklik stresi ile iligkilendirilmistir [136]. Bu bilgiler 1s18inda; adi gegen abiyotik
stres (Ozellikle kuraklik stresi) iligkili miRNA’ lar tarafindan hedeflenen CssHsp-05

transkriptinin de stres iligkili olabilecegi sdylenebilir.

CsHsp40 ailesinin transkriptleri arasinda farkli miRNA’ lar tarafindan en cok
hedeflenen transkript olan CsHsp40-72 transkriptini hedefleyen miRNA’ lari
incelemek gerekirse; miR166 hakkinda yapilan ¢alismada arastirmacilar bu miRNA’
nin kuraklik stresi ile ilgili oldugunu belirtmislerdir [138], miR-159 iizerine yapilan
bir calismada arastirmacilar bu miRNA’ nin bitkide stres kosullar1 ile ilgili olduklarin
belirlemislerdir [139]. Bu bilgiler 1s1ginda stres iligskili miRNA’ lar tarafindan
hedeflenen CsHsp40-72 transkriptinin de stres faktorleri ve kosullari ile iligkili

olabilecegi onerilebilir.
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CsHsp60 ailesinin transkriptleri arasinda farkli miRNA’ lar tarafindan en ¢ok
hedeflenen transkript olan CsHsp60-27 transkriptini hedefleyen miRNA’ lari
incelemek gerekirse; miR5185 iizerine yapilan bir calismada arastirmacilar bu
miRNA’ nin stres faktorleri ile iliskili oldugunu belirtmislerdir [140]. Bu ¢alismaya
dayanarak stres iliskili miR-5185" in birgok farkli tiirii tarafindan hedeflenen
CsHsp60-27 transkriptinin de stres ile iliskili olabilecegi dnerilebilir.

CsHsp70 ailesinin transkriptleri arasinda farkli miRNA’ lar tarafindan en ¢ok
hedeflenen transkript olan CsHsp70-14 transkripti miR166° nin bir¢ok farkli tiirii
tarafindan hedeflenmektedir. Literatiirde miR166’ y1 stres iliski olarak belirten bir
caligmaya dayandirilarak [138] CsHsp70-14 transkriptinin de stres iliskili oldugu

Onerilebilir.

CsHspl100 ailesinin transkriptleri arasinda farkli miRNA’ lar tarafindan en ¢ok
hedeflenen transkript olan CsHsp100-05 transkriptini hedefleyen miRNA’ lari
incelemek gerekirse; miR408” i stres kosullar1 ve bitki geligsimi ile iliskilendiren birgok
calisma bulunmaktadir [141-144], miR5558’ i stres kosullar ile iliskilendiren bir
caligsma da literatiirde mevcuttur [145], miR7696 aragtirmacilar tarafindan biyotik stres
kosullari ile iliskilendirilmistir [146, 147]. Bu bilgiler 1s18inda, ad1 gegen miRNA” lar
tarafindan hedeflenen CsHsp100-05 transkriptinin de biyotik stres kosullari ile ilgili

oldugu onerilebilir.
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BOLUM 11

4. TRANSKRIiPTOMIKS VE GEN iFADESI ANALIZLERI

4.1. Materyal ve Yontem

4.1.1. Kimyasal Madde ve Kitler

Deneylerde kullanilan kimyasal maddeler ve kitler asagida siralanmistir:

Asetik Asit (Glasiyal Asit, Merck)

Agaroz (Applichem, Almanya)

EDTA (Applichem, Almanya)

Etanol (Kimetsan, Tiirkiye)

Hoagland (Phyto Techology Laboratories, ABD)

Izopropanol (Applichem, Almanya)

Kloroform (Applichem, Almanya)

SsoAdvanced™ Universal SYBR® Green Supermix (Biorad, ABD)
RedSafe™ Niikleik Asit Renklendirme Soliisyonu (Intron Biotechology,

Giiney Kore)

6X DNA Jel Yiikleme Boyasi (Thermo Fisher Scientific, ABD)
Polietilen Glikol 6000 (Applichem, Almanya)

1Script™ cDNA Sentez Kiti (Biorad, ABD)

RNaseZap (Ambion, ABD)

DNase | (Thermo Fisher Scientific, ABD)

GeneRuler 100 bp DNA Belirteci (Thermo Fisher Scientific, ABD)
Sivi azot

RiboEx Toplam RNA Reaktifi (GeneAll, Giiney Kore)

PZR reaksiyon tiipii (Greiner bio-one, ABD)

Tris (Applichem, Almanya)
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4.1.2. Kullanilan Cihaz ve Aletler
Deneylerde kullanilan kimyasal cihaz ve aletler asagida siralanmaistir:

o Buz makinesi (Hoshizaki, Europe Limited)

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

o Derin Dondurucu -20 °C, Buzdolab1 +4 (Argelik 4252N, Tiirkiye)
. Distile Su Cihaz1 (Protek Lab, Tiirkiye)

o Elektroforez (Thermo Scientific EC1000XL2 ve EC300XL2, ABD)
o Hassas Terazi (Presica 350-8519, isvicre)

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

. Jel goriintiileme sistemi Quantum ST5 (Vilber lourmat, Fransa)

o Light cycler 480 Il (Roche, ABD)

o Manyetik Karistirici (Wisd Laboratory MSH-20A, Kore)

. Mikrodalga Firin (Argelik, Tiirkiye)

o Mikropipet (Thermo, ABD)

o Mikrosantrifiij (N2631-0007 Star Lab, Kore)

o Cok Amagli Vorteks (Wisd Laboratory Instruments, Kore)

. Phmetre (Jenco Quality Instruments, Cin)

o Realtime PZR (Roche Light Cycler 480 I1, Almanya)

o Spektrofotometre Nano Drop (Thermo Sci. Multiskan go, Finlandiya)
o Sogutmali Santrifiij (Hetrich Micro 220/220R, Almanya)

o Steril kabin Class Il (Tezsan)

. Test kabini TK252 (Niive, Tiirkiye)

o Thermal Cycler Is1 blogu (Thermo, ABD)

o Thermo-Shaker (Biosan Ts-100, Letonya)

o UV Table Manuel (Prizma, Fransa)

4.1.3. Transkriptom Verileri Kullamlarak Salatalik Is1 Soku Genlerinin ifade

Profillerinin Cikarilmasi

Ag¢ik  bir  veri  tabam1  olan  Sequence @ Read  Archive  (SRA,

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra), salatalik bitkisine ait transkriptom verileri i¢in
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taranmistir. Uygun goriilen I[llumina HiSeq okumalart RNA-seq analizi yapilmak ham
okuma verisi olarak, “.sra” formatinda indirilmistir, indirilen okuma dosyalar1 ve
Ozellikleri Tablo 4.1’ de gosterilmistir. Ardindan NCBI SRA Toolkit yazilimi ile ““.sra”
formath okumalar ‘fastq” formatina cevrilmistir. Elde edilen okuma dosyalarmin
kalitelerinin kontrolii FASTQC yazilimi ile gergeklestirilmistir. Cok diistik kalitedeki
okumalar ¢ikartilarak, geriye kalan okumalardan adaptorlerin uzaklastirilmasi
(trimming) CLC Genomics Workbench 11.01 ile gerceklestirilmistir. Adaptorler
uzaklastirildiktan sonra kalite kontrolii tekrar edilmistir ve diisiik kaliteye sahip olan
diziler uzaklastirilmistir. CLC Genomics Workbench 10.0 kullanilarak okumalar ile
deney kurulumu gergeklestirilmistir, normalizasyon ve transformasyon islemlerinin
ardindan gen ifade diizeylerini igeren tablolar elde edilmismistir. Gen ifade diizeylerini
kullanarak Permut Matrix yazilimi ile 1s1 haritalari (heatmap) olusturulmustur [148] ve
bu 1s1 haritalart kullanilarak ger¢ek zamanli-PZR ile ifadesi calisilacak genler

secilmistir.

Tablo 4.1. Kullanilan okuma dosyalart ve ozellikleri [149]

SRA Erisim No Doku

SRR351476 Ovaryum (Genislememis
SRR351489 Ovaryum (Dollenmis)
SRR351495 Ovaryum (Dollenmemis)
SRR351499 Kok

SRR351905 Govde

SRR351906 Yaprak

SRR351908 Erkek Cicek
SRR351910 Filiz

SRR351911 Bazal Filiz

SRR351912 Disi Cigek

4.1.4. Bitki Materyali ve Stres Uygulamalar:

Salatalik tohumlar1 (Altay) Monsanto Gida ve Tarim Tic. Ltd. Sti (Antalya) den tedarik
edilmistir. Tohum kabuklar1 ayrilarak distile su ile yikandiktan sonra vermikiilit dolu
plastik saksilara ekimleri gerceklestirilmistir. Bitki 6rnekleri hidrofonik kiiltiirde
Hoagland soliisyonu [150] ile bitki biiyiitme kabininde 24 + 2 °C ve 16 saat 151k ve 8

saat karanlik fotoperiyotta 400 pmol m2 st 151k siddetinde {i¢ yaprak seviyesine
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gelinceye kadar 34 giin boyunca biyitilmistir. Bitkiler yeterli seviyede
biiylidiiklerinde; kontrol ornekleri ayni kosullarda biiylitiilmeye devam edilmistir,
ABA uygulamasi i¢in gelisen salatalik bitkilerine 100 uM ABA soliisyonu
puskiirtiilmistiir. Tuz stresi i¢in gelisen salatalik bitkilerine 200 mM NaCl igeren
Hoagland soliisyonu ile sulama yapilmistir. Kuraklik stresi i¢in gelisen salatalik
bitkilerineyse %20 PEG igeren Hoagland soliisyonu ile sulama yapilmstir.
Muamelelerin uygulandigi ilk an sifir noktasi olarak kabul edilmistir. Sicaklik stresi
i¢in gelisen bitkiler 50°C” de, soguk stresi i¢in gelisen bitkilerse 10°C’ de biiyiitiilmeye
devam edilmistir. Sifir noktasindan itibaren 1., 3., 6., ve 12. saatlerde yaprak ve kok
ornekleri alinmigtir. Toplanan 6rnekler sivi azotta dondurularak analiz edilene kadar -

86°C’ ta saklanmustir.

4.1.5. Molekiiler Genetik Analizleri

4.1.5.1. RNA izolasyonu

RNA izolasyonu RiboEX reaktifi kullanilarak gerceklestirilmistir. Yaklasik 100 mg
doku ornekleri ilk olarak steril havanlarda sivi azot ile ezilmistir. Ardindan 1 ml
RiboEx reaktifi eklenmistir ve niikleoprotein komplekslerinin ayrilmasi i¢in 20 dakika
boyunca 65°C sicaklikta 1200 rpm karistirma ile inkiibe edilmistir. Inkiibasyondan
sonra Orneklerin iizerine 200 pl kloroform eklenerek oda sicakliginda 2-3 dakika
bekletilmistir. Ardindan 6rnekler 4°C’ ta 15000 rpm hizla 20 dakika boyunca santrifiij
edilmistir. Santriflij sonrasi olusan ii¢ fazdan en iistteki faz alinarak yeni bir tiipe
aktarilmistir ve aktarilan kismin {izerine izopropanol eklenmistir ve oda sicakliginda
10 dakika beklemeye birakilmistir. Daha sonra 4°C’ ta 15000 rpm hizla 10 dakika
santrifiij edilmistir. Elde edilen pellet 1 ml %75 lik etanol ile yikanmistir. Sonrasinda
4°C’ ta 10000 rpm hizla 5 dakika santrifiij edilmistir. Tiipteki etanol uzaklastirilmistir
ve kalanin da uzaklagmasi i¢in oda sicakliginda 5-10 dakika kurumaya birakilmistir.
Etanol tamamen uzaklastiktan sonra pellet tizerine 30 ul DEPCH ile muamele edilmis
su eklenmistir ve 55°C* de 10 dakika bekletilerek pelletin ¢oziinmesi saglanmistir.
RNA safligt ve Kkalitesi, agaroz jel elektroforezi ve MultiScanGO nano-
spektrofotometre (Thermo) cihazi kullanilarak kontrol edilmistir. Elde edilen RNA’
lar analiz edilene kadar -86°C” de saklanmustir.
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4.1.5.2. DNaz muamelesi

Yapilan izolasyon sonrasi elde edilen RNA 6rneklerinden DNA bulasini uzaklastirmak
amaciyla DNaz muamelesi yapilmistir. DNazl enzimi kullanilarak 6rneklere bulas
olmus olan DNA fragmentleri uzaklastirilmistir. Reaksiyon karisimlar1 ve sicaklik
dongiileri Tablo 4.1 ° e gére hazirlanmis ve uygulanmistir. DNaz ile muamele edilmis

RNA o6rnekleri kompelementer DNA (CDNA) sentezinde kullanilmistir.

Tablo 4.2. DNaz reaksiyonunda kullanilan bilesenler ve reaksiyon adimlart

Bilesenler Miktar
RNA lug

10x MgCl> igeren reaksiyon

tamponu 1pl
Dnaz | lul (10)

10 ul' ye

DEPC-muamele edilmis su tamamlanir.

37°C’ de 30 dakika inkiibasyon
50 mM EDTA 1wl
65°C’ de 10 dakika inkiibasyon

4.1.5.3. Komplementer DNA sentezi

RNA &rneklerinden komplementer DNA sentezlenmesinde iScript™ cDNA Sentez
Kiti kullanilmistir. Tablo 4.2° ye gore reaksiyon karigimlari hazirlanmis ve tablodaki

sicaklik dongitileri uygulanmugtir.
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Tablo 4.3. Komplementer DNA sentezinde kullanilan reaksiyon bilegenleri ve reaksiyon

adimlar

Bilesenler Miktar

5x iScript  Reaksiyon
Karisimi 4 ul

iScript Ters Transkriptaz |1 ul
RNA 1 pg

20 ul' ye
Niikleaz igermeyen su tamamlanir.

5 dakika 25° C

20 dakika 46° C

1 dakika 95° C

4.1.5.4. Primer Tasarimi

Polimeraz zincir reaksiyonunda (PZR) ve gergek zamanli polimeraz zincir
reaksiyonunda (RT-PZR) kullanilmak {izere transkriptom verilerinden segilen genlere
spesifik primerler tasarlanmistir. Caligmada internal kontrol olarak a-Tubulin geni
(GenBank ID: XM_004149597.2) kullanilmistir [151]. Dizayn edilen primerler ve

dizileri Tablo 4.3’ te gosterilmistir.

97



Tablo 4.4. Kullanilan primerlerin dizileri ve temel dzellikleri

Hsp . Amplikon Primer . L o, Primer GC Oram Optimize Edilen
Ailesi | PrimerAdi | g vu(bg) | Yoni Primer Dizisi (5'->3') Uzunlugu (be) | (%) Baglanma Sicaklig
Forward| _ TGCTTCCAACTCAGAACCGA 20 50 .
s CssHsp-08 258 Reverse|  CTGCTACGTCCAACTGTGGT 20 55 3
P CesHeD-09 - Forward| _AACTACGACGATGACGACCG 20 55 .
P Reverse| CTGGCATGTCCATTCGGAGA 20 55
Forward| CGATCAGACGAAGAGGTCCG 20 60
CsHsp40-19 251 57°C
Hndo Reverse| CGCTAGATCTGGAGCCGTTC 20 60
P Forward| AAGGGCGATGACCTCTTTGT 20 50 ]
CsHsp40-70 251 55°C
Reverse| CACTGTTCGGGGTTCAAGGA 20 55
Forward| CGCACTTAAAGCTCCTGGGT 20 55
CsHsp60-05 200 57°C
- Reverse| CTTCTTGGGTGCTACCGTCA 20 55
Forward| AGGGATGGCGATTGACAGAG 20 55
CsHsp60-23 235 55°C
Reverse| ACCCCGCAACTTGTTTACGA 20 50
Forward| GAACGCCGTTGTCACTGTTC 20 55 ]
CsHsp70-06 252 57°C
Heo70 Reverse| GTGGCCTTCACCTCGAAGAT 20 55
P Forward| GGACAAGAAAGGTGGCGAGA 20 55 ]
CsHsp70-10 252 56°C
Reverse| GCACGCTCAGATTCCCTTCT 20 55
Forward| CACGAGTGGTCTTTGGTGAACA 22 50
CsHsp90-02 206 59°C
- Reverse| TCAAACAGATCAAAAGGAGCCC 22 45
Forward| ATCCCCATTCCTTGAGCGAC 20 55
CsHsp90-03 216 56°C
Reverse| GAAAGGGCAGTCTTCCACCA 20 55
Forward| GAGGAAGCTCGCCAACTAGG 20 60 ]
CsHsp100-01 166 59°C
Heo100 Reverse| CCTCAGTGCTCTCACCAACC 20 60
P Forward| ATCCCGTTGTTGGTAGGCAG 20 55 ]
CsHsp100-04 226 55°C
Reverse| CCACGGTATTTTGTGCCAGC 20 55

4.1.5.5. Agaroz Jel Elektroforezi

Elde edilen ornekler belli agsamalarda %1’ lik agaroz jel elektroforezi ile kontrol
edilmistir. Agaroz jelin hazirlanmasi i¢in 1 gram agaroz tartilarak 100 ml Tris-asetik
asit-EDTA (TAE) tamponunda ¢6ziilmiistiir. Ardindan jel karisimma 5 pul RedSafe
eklenmistir ve elektroforez tankina dokiilmiistiir. Uygun taraklar yerlestirilmistir,
yaklasik 20 dakika jelin katilasmasinin beklenmesinin ardindan taraklar alinarak jel

yiiklemeye hazir hale getirilmistir. 1X TAE tamponu Tablo 4.4’ e gore hazirlanmistir.
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Tablo 4.5. Tris-EDTA tamponunun bilesenleri ve hazirlanmasi

Bilesenler Miktar
TRIS 48,5 gr
Glasiyal Asetik Asit | 11,4 ml

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

Toplam karistm 800 ml distile su
igerisinde ¢Ozlilmiistiir, ardindan son
hacim 1000 ml olacak sekilde distile su

ile tamamlanmustir.

Orneklerin jele yiiklenmesinde 6X DNA jel yiikleme boyasi kullanilmistir. RNA
orneklerin DNaz muamelesi sonrasi kontrolii i¢in 2 pl RNA 6rnegi ve 8 pl su 2 pl 6x
DNA jel ylikleme boyasi ile karistirilarak jele yiiklenmistir. PZR iirlinlerinin jele
yiiklenmesindeyse 20 pl PZR iiriinii 4 ul 6x DNA jel yiikleme boyast ile karistirilarak
jele yiiklenmistir. Jelde yiiriiyen Orneklerin boyutlarinin belirlenebilmesi amaciyla
GeneRuler 100 bp DNA Belirteci kullanilmistir. 1 ul GeneRuler 100 bp DNA Belirteci
jele yiiklenirken 4 pl su ve 1 pl 6x DNA jel yiikleme boyasi ile karistirilarak jele
yiiklenmistir.

4.1.6. Salatalik Is1 Soku Genlerinin ifadelerinin Gercek Zamanh-PZR ile

Dogrulanmasi

Dizayn edilen primerler ile yapilacak olan Polimeraz Zincir Reaksiyonlarinin
optimizasyonu i¢in elde edilen cDNA kullanilmistir ve sicaklik gradiyenti uygulanarak
primer ¢iftlerinin uygun baglanma sicakliklar1 bulunmustur. Primerler i¢in optimize
edilen baglanma sicaklar1 Tablo 4.3’ te gosterilmistir. PZR reaksiyonlar1 Tablo 4.5’ e
gore hazirlanmigtir. Optimizasyon islemi i¢in Thermo Cycler termal dongii cihazi
Tablo 4.6’ da belirtilen program ile ¢alistirilmistir. PZR reaksiyonu sonrasi elde edilen
tirtinler, %1’ lika garoz jelde 110 Volt ile yaklasik 45 dakika yiiriitiilerek UV 151k

altinda Quantum STS5 cihazi ile goriintiilenmistir. Agaroz jelde uygun bantlar olusturan
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PZR reaksiyonlarimin kosullar1 genlerin ifade seviyelerinin dogrulanmasi igin

yapilacak olan ger¢ek zamanli-PZR analizlerinde kullanilmistir.

Tablo 4.6. PZR reaksiyonunda kullanilan bilesenler

Reaksiyon Bilesenleri | Miktar

10X reaksiyon buffer |2 ul

dNTP 2 ul

MgCl; 3ul

Ileri Primer 1wl

Geri Primer 1l

Tag DNA Polimeraz 0,5 ul

Kalip cDNA 100 ng

Son hacim 20 pl olacak sekilde PZR kalitesinde su eklenir.

Gergek zamanli-PZR ile salatalik 1s1 soku genlerinin ifadelerinin dogrulanmasi amaci
ile her asamada 6rnekleme ti¢ tekrar yapilarak ¢alisilmistir. Gergek zamanli-PZR i¢in
uygun reaksiyon karisimlar1 ve uygulanacak sicaklik dongiileri Tablo 4.7 ve Tablo 4.8’
de gosterilmigtir. Sybergreen i¢in uygun dalga boyu olan 530 nm’ de okumalar
yapilacaktir. Dogru gen bolgesinin ¢ogaltilip ¢ogaltilmadiginin kontrolii 65 °C’den 95
°C ye kadar her bir 0,5 °C derecelik artista okuma yapilarak gergeklestirilen erime

egrisi analizi ile saglanacaktir.
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Tablo 4.7. PZR reaksiyon kosullar

Uygulanan
Basamaklar Sicakhik Siire Dongii Sayisi
Baslangi¢
Denatiirasyonu 95°C 5 dk 1
Denatiirasyon 95°C 1dk
Her primer ¢ifti i¢in
Birlesme optimize edilen |1 dk 35
sicaklik
Uzama 72°C 1dk
Son uzama 72 °C 7 dk 1

degeri<0,01 seklinde gdsterilmistir.

Bagil gen ifadesi analizlerinde a-Tubulin referans gen olarak alinip buna gore ACT ve
AACT degerleri, ACT = CTemek - CTreferans Ve AACT = ACTstres verilmis smek —AC Tkontrol
smegi olarak hesaplanmistir. Gen ifade seviyelerinin karsilagtirmast 2° 22T degerleri
tizerinden yapilmistir [152]. Sonuglarin istatistiki analizinde TekYonlii-ANOVA testi
kullanilmis ve P degeri < 0,01 ise farklilik anlamli olarak kabul edilmistir. Istatistik

olarak anlamli farki gostermek i¢in “*” P degeri<0,1; “**” P degeri <0,05; “***” P

Tablo 4.8. Ger¢gek zamanli-PZR reaksiyon bilesimleri

Reaksiyon

Bilesenleri Miktar
Supermix 10 pl
Ileri Primer 1l
Geri Primer 1 ul
Kalip cDNA 100 ng

Su ile 20 pl' ye tamamlanir.
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Tablo 4.9. Ger¢ek zamanli-PZR reaksiyon kosullar

Bekleme
Program Sicaklik | Okuma Dongii Saysi | Siiresi
Baslangi¢
Denatilirasyonu 95°C - ! 300 sn
Denatiirasyon 95°C |- 10 sn
Birlesme 60 °C - 45 20 sn
Uzama 72°C | Tek 10 sn
Erime | 95°C |- 5sn
Erime 11 65 °C 1 60 sn
Erime 111 97 °C Sirekd -
Sogutma 4°C - 1 10 sn
4.2. Bulgular

4.2.1. Transkriptom Verilerinin Analizi ve Ger¢ek-Zamanh PZR ile Cahisilacak

Genlerin Secilmesi

Gergek zamanli-PZR ile stres karsisinda ifadesindeki degisimler calisilacak olan
genler olusturulan 1s1 haritalar1 iizerinden seg¢ilmistir. Transkriptom verileri elde
edilmis, ardindan istenilen genler secilerek deney diizenegi haline getirilmistir.
Ardindan normalizasyon ve transformasyon islemlerinden gecen veriler, Permut
Matrix yazilimi kullanilarak 1s1 haritalar1 haline getirilmistir. CSHsSp genleri i¢in
hazirlanan 1s1 haritalar1 Sekil 4.1-4.6 olarak gosterilmistir, 1s1 haritalarinin
hazirlanmasinda kullanilan okuma dosyalarinin erisim numaralar1 ve detaylartysa
Tablo 4.1’ de gosterilmistir. Calisma esnasinda veri tabaninda salataligin stres
kosullarindaki transkriptomu ile ilgili okuma verisi olmadigi i¢in, farkli organlarin yer

aldig1 okuma dosyasi seti segilerek islenmistir.

CssHsp ailesi igin CssHsp-08 ve CssHsp-09 genleri dogrulama analizi i¢in se¢ilmistir.
CsHsp40 ailesi i¢in CsHsp40-19 ve CsHsp40-70 genleri dogrulama analizi igin
secilmistir. CsHsp60 ailesi i¢in CsHsp60-05 ve CsHsp60-23 genleri dogrulama analizi
igin segilmistir. CsHsp70 ailesi igin CsHsp70-06 ve CsHsp70-10 genleri dogrulama
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analizi i¢in secilmistir. CsHsp90 ailesi i¢in CsHsp90-02 ve CsHsp90-03 genleri
dogrulama analizi i¢in secilmistir. CsHsp100 ailesi i¢in CsHsp100-01 ve CsHsp100-
04 genleri dogrulama analizi i¢in se¢ilmistir. Dogrulama analizleri i¢in segilen genler
ve bu genlerin gergek zamanli-PZR reaksiyonlarinda kullanilacak olan primerler Tablo

4.4 olarak gosterilmistir.
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CssHsp-03
CssHsp-08
CssHsp-27
CssHsp-25
CssHsp-35
CssHsp-06
CssHsp-13
CssHsp-14
CssHsp-31
CssHsp-03
CssHsp-01
CssHsp-11

CssHsp-34
CssHsp-23
CssHsp-22
CssHsp-04
CssHsp-07
CssHsp-16
CssHsp-10
CssHsp-18
CssHsp-17
CssHsp-21
CssHsp-36
CssHsp-05
CssHsp-02
CssHsp-13
CssHsp-26
CssHsp-23
CssHsp-33
CssHsp-28
CssHsp-15
CssHsp-12
CssHsp-24
CssHsp-32
CssHsp-20
CssHsp-30

|
Min =-8.95 0.00 Max =9.95

Sekil 4.1. Transkriptom verileri ile hazirlanmig CssHsp genlerinin 1s1 haritast
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CsHspd0-73
CsHspd0-20
CsHspd0-103
CsHspd0-70
CsHspd0-56
CsHspd0-101
CsHspd0-16
CsHspd0-107
CsHspd0-34
CsHspd0-62
CsHspd0-36
CsHspd0-88
CsHspd0-31

CsHspd0-105
CsHspd0-33
CsHspd0-30
CsHspd0-13
CsHspd0-53
CsHspd0-43
CsHspd0-06
CsHspd0-41
CsHspd0-18
CsHspd0-46
CsHspd0-97
CsHspd0-03
CsHspd0-83
CsHspd0-03
CsHspd0-44

CsHspd0-52
CsHspd0-02
CsHspd0-104
CsHspd0-04
CsHspd0-32
CsHspd0-77
CsHspd0-15
CsHspd0-13
CsHspd0-47
CsHspd0-53
CsHspd0-87
CsHspd0-100
CsHspd0-58

CsHspd0-14
CsHspd0-76
CsHspd0-05
CsHspd0-11

CsHspd0-37
CsHspd0-34

CsHspd0-71
CsHspd0-10
CsHspd0-36
CsHspd0-50
CsHspd0-61
CsHspd0-83
CsHspd0-85
CsHspd0-42
CsHspd0-81
CsHspd0-75
CsHspd0-03
CsHspd0-72
CsHspd0-26
CsHspd0-32
CsHspd0-27
CsHspd0-74

CsHspd0-64
CsHspd0-40
CsHspd0-24
CsHspd0-82
CsHspd0-35
CsHspd0-66

CsHspd0-01

CsHspd0-60

CsHspd0-07

CsHspd0-67

CsHspd0-35

CsHspd0-86

FeHendN-21
T ———
Min =-10.87 0.00 Max = 10.87

Sekil 4.2. Transkriptom verileri ile hazirlanmig CsHsp40 genlerinin 1s1 haritasi
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CsHspB0-11

CsHspB0-05
CsHspB0-03
CsHspB0-13
CsHspB0-24
CsHspB0-15
CsHspB0-06
CsHspB0-03
CsHspB0-04
CsHspB0-10
CsHspB0-01
CsHspB0-22
CsHspB0-13
CsHspB0-23
CsHspB0-17
CsHspB0-28
CsHspB0-27
CsHspB0-26
CsHspB0-23
CsHspB0-25
CsHspB0-14
CsHspB0-07
CsHspB0-08
CsHspB0-02
CsHspB0-16
CsHspB0-13

Min =-10.05 0.00

Max = 10.05

Sekil 4.3. Transkriptom verileri ile hazirlanmig CsHsp60 genlerinin 1s1 haritasi
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CsHsp70-06
CsHsp70-11

CsHsp70-10
CsHsp70-14
CsHsp70-05
CsHsp70-02
CsHsp70-12
CsHsp70-08
CsHsp70-07
CsHsp70-04
CsHsp70-03
CsHsp70-13
CsHsp70-01

.
Min =-10.34 0.00 Max =10.34

Sekil 4.4. Transkriptom verileri ile hazirlanmis CsHsp70 genlerinin 1s1 haritast

MmHER ——Oild FE w1
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CsHsp30-02
CsHsp30-01
CsHsp30-03
CsHsp30-07
CsHsp30-04
CsHsp30-06
CsHsp30-05

Min = -8.66 0.00 Max = 9.66

Sekil 4.5. Transkriptom verileri ile hazirlanmig CsHsp90 genlerinin 1s1 haritasi
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CsHsp100-04
CsHsp100-15
CsHsp100-14
CsHsp100-01
CsHsp100-06
CsHsp100-03
CsHsp100-05
CsHsp100-12
CsHsp100-10
CsHsp100-17
CsHsp100-16
CsHsp100-07
CsHsp100-03
CsHsp100-08
CsHsp100-11

CsHsp100-02

T ———.
Min =-7.75 0.00 Max =7.75

Sekil 4.6. Transkriptom verileri ile hazirlanmig CsHsp100 genlerinin 1s1 haritasi
4.2.2. Kurakhk Stresi Altinda Hsp Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

Hsp ailelerine ait genlerin kuraklik stresi karsisinda ifade seviyelerindeki degisim
gercek zamanli-PZR analizleri ile belirlenmistir. Elde edilen sonuglar Sekil 4.7 ve

Sekil 4.8 de gosterilmistir.
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Sekil 4.7. Kuraklik stresi karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri
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Sekil 4.8. Kuraklik stresi karsisinda CsHsp70, CsHsp90 ve CsHsp100 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri

109



Is1 soku proteini ailesi iiyelerinin kuraklik stresi karsisinda ifade seviyelerindeki
degisimler asagida anlatildig: gibidir. Yaprakta CssHsp-08 geninin ifadesinin 1. Saatte
arttig1, ardindan 12. saate kadar daha diisiik bir seviyede seyrettigi ve 12. saatte
yaklasik 60 katlik bir artis gosterdigi goriilmektedir. Kokteyse ilk 6 saatte diisiik bir
ifade seviyesine sahip olan gen 12. saatte yaklasik 3 katlik bir ifade artis1 gostermistir.
CssHsp-09 geni ise yaprakta ilk saatte bir ifade degisikligi gdstermemis, 3. Saatten
itibaren artisa baglayarak 6. saatte en yiiksek ifade seviyesine ulasmistir. 6. saatte
yaklasik 4 katlik bir ifade artis1 gozlenmistir. 12. saatteyse ifade artis1 azalmstir.
Kokteyse 1., 6. ve 12. saatlerde neredeyse hi¢ ifade gézlenmemistir, fakat 3. saatte
ifade yaklasik 5 kat artmistir. CsHsp40-19 geninin ifadesi yaprakta ilk saatte bir miktar
azalmistir, 3. ve 6. saatlerde yaklasik 3 katlik bir artis gostermis ve ardindan eski
seviyesine geri donmiistiir. Ayn1 genin kokteki ifadesiyse ilk saatte artmistir, ancak 3.
ve 6. saatlerde ilk andaki ifadeden daha azdir, 12. saatteyse ifade yaklasik 14 kat
artmustir. Yaprakta, CsSHsp40-70 geni 1. saatte ve 3. saatte yaklasik 10 katlik bir ifade
artis1 gostermistir ardindan 6. saatte ifade seviyesi azalmistir ancak 12. saatte yaklasik
20 katlik bir ifade artis1 gdzlenmistir. Kokteyse, 1., 3. ve 12. saatlerde yaklasik 8 katlik
bir artis gorilmektedir. CSHSp60 geninin salatalik yapraklarinda stres karsisinda
ifadesi 1. saatte degismemistir, 3. ve 6. saatlerde yaklasik 3,5 kat artmistir ve 12. saatte
baslangica gore 1,5 kat artmistir. Kokteyse ilk 6 saat gen ifadesi azalsa da 12. saatte
yaklagik 3 katlik bir artis gortilmistiir. CsHsp60-23 geninin ifadesi yaprakta ilk 6
saatte azalmistir hatta yok denecek kadar azdir ancak 12. saatte yaklasik 3 kat artmstir.
Bu genin ifadesi kokteyse ilk alt1 saat baslangictaki seviyesinin altinda olsa da 12.
saatte yaklasik 3 katlik bir artis gozlenmistir. CsHsp70-06 geninin yapraktaki
ifadesinde stres karsisinda biiyiik bir degisiklik goriilmekse de kokte 1. ve 12. saatlerde
yaklagik 2,5 katlik bir artis géze ¢arpmaktadir. CsHsp70-10 geninin ifadesi yaprakta
ilk saatten baslayarak 3. saate kadar artmis ve yaklasik 13 katina ¢ikmistir, daha sonra
6. saatte 3. saate gre bir miktar azalmistir fakat 12. saatte baslangica gore yaklasik 20
kat fazla ifade oldugu gozlenmistir. Kokteyse 3. ve 6. saatlerde baslangica gore gen
ifadesi azalmis olsa da 1. ve 12. saatlerde yaklasik 2,5 katlik bir artig gézlenmistir.
CsHsp90-02 geninin ifadesi yaprakta kademeli olarak 3. saate kadar artmis 6. saatte
biraz azalmigtir ve 12. saatte 2,5 katina ¢ikmistir. Ayni genin ifadesi kokteyse ilk andan
itibaren yok denecek kadar azalmigtir. CsSHsp90-03 geninin ifadesi yaprakta 3. ve 12.

saatlerde yaklagik 2 katina ¢ikmistir ancak diger saatlerde baslangica gore azalmistir.
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CsHsp100-01 geninin ifadesi yaprakta 1. saatte bir miktar artmig 3. saatte bir miktar
azalmistir, 6. ve 12. saatlerdeyse yaklagik 1,5 katlik bir artis gézlenmistir. Kokteyse
baslangigtan sonra genin ifadesi azalmistir. CsHsp100-04 geninin ifadesi ise yaprakta
12. saate kadar kademeli olarak artmis ve 12. saatte baslangicin 2 katina ulasmustir.
Kokteyse 1. ve 12. saatlerde yaklasik 3 katlik bir artig gdstermis, diger saatlerdeyse bir

miktar azalmustir.

4.2.3. Tuzluluk Stresi Altinda Hsp Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

Hsp ailelerine ait genlerin tuzluluk stresi karsisinda ifade seviyelerindeki degisim
gercek zamanli-PZR analizleri ile belirlenmistir. Elde edilen sonuglar Sekil 4.8° de

gosterilmistir.

Is1 soku proteini ailesi tiyelerinin tuz stresi karsisinda ifade seviyelerindeki degisimler
asagida anlatildig1 gibidir. CssHsp-08 geninin ifadesi yaprakta 1. saatte 6 katina, 3. ve
6. saatlerde 19 katina ¢ikmistir, ancak 12. saatte gen ifadesi baslangica gore diisiik bir
seviyeye gerilemistir. Kokteyse gen ifadesi kademeli olarak artarak 12. saatte yaklagik
14 katina ¢ikmustir. CssHsp-09 geninin ifadesi yaprakta 3. saatte yaklagik 2 katina
cikmistir ancak diger saatlerde baslangica gore diisiik bir gen ifadesi gozlenmistir.
Kokteyse ifade 12. saate kadar azalmisg 12. saatteyse yaklasik 5 katlik bir artis
gostermistir. CsHsp40-19 ve CsHsp40-70 genlerinin yapraktaki ifadeleri 3. saate
kadar kademeli olarak artmis, 3. saatte yaklasik 12 katina ¢ikmistir ve daha sonra
baslangi¢ seviyesine gerilemistir. Kokteyse CsHsp40-19 genin ifadesinde kayda deger
bir degisiklik gozlenmezken, CsHsp40-70 geninin ifadesi 6 saate kadar kademeli
olarak artarak baslangic seviyesinin yaklasik 22 katina ¢gikmistir ve 12. saatte baslangic
seviyesinin 4 katina diismiistiir. CsHsp60-05 geninin ifadesi yaprakta ilk saatte
yaklagik 6 katina ¢ikmistir ancak 12. saate kadar azalarak baslangi¢ seviyesinin altina
diismiistiir. Kokteyse 3. saatte ve 6. saatte yaklasik 6-7 kat ylikselmis, 12. saatteyse
baslangic seviyesinin iki katina gerilemistir. CSHsp60-23 geninin ifadesi yaprakta 1.
saatte ve 3. saatlerde baslangi¢c seviyesinin 10 katina ¢ikmistir, ancak 6. ve 12.
saatlerde baglangic seviyesinin de altinda bir gen ifadesi gozlenmistir. CsHsp70-06

geninin ifadesi yaprakta 1. saatte yok denebilecek kadar azdir, ancak 3. saatte
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baslangi¢ seviyesinin 7 katina kadar ylikselmistir, 6. saatte baslangi¢ seviyesinin iki
katina gerilemistir ve 12. saatte baslangic seviyesinin altina inmistir. Kokteyse 3. saate
kadar kademeli olarak artarak 3. saatte baglangi¢ seviyesinin 8 katina yiikselmistir, 6.
ve 12. saatlerdeyse baslangi¢ seviyesinin ortalama 3 kati seviyelerde seyretmistir.
CsHsp70-10 geninin yapraktaki ifadesi 1.ve 3. saatlerde baslangic seviyesinin yaklagik
3 kat1 kadardir, ancak 6. ve 12. saatlerde baslangi¢ seviyesinin altinda bir gen ifadesi
gozlenmistir. Ayn1 genin kokteki ifadesiyse 12. saate kadar kayda deger bir degisiklik
gostermese de 12. saatte baslangi¢ seviyesinin 10 katina yiikselmistir. CsHsp90-02
geninin yapraktaki ifadesi 3. saate kadar kademeli olarak artarak 3. saatte baslangig
seviyesinin yaklasik 3,5 katina kadar yiikselmistir, daha sonra azalarak 12. saatte
baslangi¢c seviyesinin altina diismiistiir. Kokteyse 12. saate kadar kayda deger bir
degisiklik gézlenmezken 12. saatte gen ifadesi baslangi¢ seviyesinin yaklasik 15
katina ¢ikmistir. CsSHSp90-03 geninin yapraktaki ifadesi 1. saatte yaklasik 2,5 katina
cikmigtir ancak diger saatlerde kayda deger bir degisiklik gozlenmemistir ve 12. saatte
baslangi¢c seviyesinin altina diismiistiir. Ayn1 genin kokteki ifadesiyse 3. saatte
yaklasik 4 kat artmistir. CsSHsp100-01 geninin yapraktaki ifadesi kayda deger bir
degisim gostermezken, kokteki ifadesi baslangic seviyesinin altinda seyretmistir.
CsHsp100-04 geninin ifadesi 3. saate kadar kademeli olarak artmistir ve 3. saatten
sonra da kademeli olarak azalmistir, 3. saatteyse baslangica gore yaklasik 5 kat
artmistir. Kokteyse 1. saatten itibaren genin ifadesinde ortalama 4 katlik bir artig

gozlenmistir.
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Sekil 4.9. Tuz stresi karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade seviyelerinin

degisimleri
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Sekil 4.10. Tuzluluk stresi karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri
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4.2.4. Sicak Stresi Altinda Hsp Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

Hsp ailelerine ait genlerin yiiksek sicaklik karsisinda ifade seviyelerindeki degisim
gercek zamanli-PZR analizleri ile belirlenmistir. Elde edilen sonuglar Sekil 4.9° da

gosterilmistir.

Is1 soku proteini ailesi liyelerinin yiiksek sicaklik ifade seviyelerindeki degisimler
asagida anlatildig gibidir. CssHsp-08 geninin yaprakta ve kokteki ifadeleri 12. saate
kadar baslangi¢ seviyesinin altinda seyretmislerdir ve 12. saatte baslangic seviyesinin
yaklasik 4-5 katmna c¢ikmigslardir. CssHsp-09 geninin yapraktaki ifadesi 1. saatte
yaklagik 3 kat, 3. saatteyse yaklasik 13 kat artmistir ve 6. saatten itibaren baglangic
seviyesinin altina diismiistiir. Kokteyse 1. saatte 11 kat, 3. saatte 6 kat, 6. saatte
yaklasik 16 kat ve 12. saatte yaklasik 3 kat artan bir gen ifadesi gézlenmistir. CsSHsp40-
19 geninin ifadesi yaprakta da kokte de kayda deger bir degisiklik gostermemistir
yalnizca kokte 1. saatte 2 katina ¢ikmistir. CsHsp40-70 geninin ifadesiyse 3. saatte
yaklasik 3 kat artmistir ve 12. saatte yaklasik 4 kat artmistir. Kokteyse 1. saatte
yaklasik 6 kat artan gen ifadesi daha sonra baslangi¢ seviyesine yakin seyretmistir.
CsHsp60-05 geninin ifadesi yaprakta baglangic seviyesinin altinda seyretmistir,
kokteyse kayda deger bir degisiklik olmamugtir. CsHsp60-23 geninin yapraktaki
ifadesiyse ilk saatte yaklasik 2 kat artmistir ancak 6. saat itibariyle baslangic
seviyesinin altina diismiistiir. Kokteyse 1. saatte yaklasik 13 kat artan, 3. ve 6.
saatlerdeyse baslangic seviyesinin 10 katinda seyreden ve 12. saatte baslangig
seviyesinin altina diisen bir gen ifadesi goriilmiistiir. CsHsp70-06 geninin yapraktaki
ifadesinde kayda deger bir degisiklik olmamustir, kokteyse gen ifadesi baslangic
seviyesinin altinda seyretmistir. CsHsp70-10 geninin yapraktaki ifadesi 1. saatte 10
kat artmistir ancak daha sonra baslangi¢ seviyesine gerilemistir. Kokteyse bu genin
ifadesi baslangi¢ seviyesinin altinda seyretmistir. CSHsp90 genleri baslangi¢ yaprakta
da kokte de baslangi¢ seviyesinden daha diisiik bir ifadeye sahiptirler. CsHsp100-01
geninin yapraktaki ifadesi 1. saatte yaklasik 3,5 kat artmustir, 3. saatte baslangic
seviyesinin 2 kat1 kadar bir ifade gozlense de daha sonra baslangic seviyesinin altina

diigsmiistiir. CsHsp100-04 geninin yapraktaki ifadesi baslangi¢ seviyesinin altinda
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seyretmistir ancak kokte 1. ve 6. saatlerde yaklasik 3,5 katlik ve 5,5 katlik bir artig

gorusmustur.
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Sekil 4.11. Yiiksek sicaklik karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri
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117

L T -

Sekil 4.12. Yiiksek sicaklik karsisinda CsHsp70, CsHsp90 ve CsHsp100 genlerinin ifade



4.25. Soguk Stresi Altinda Hsp Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

Hsp ailelerine ait genlerin diisiik sicaklik karsisinda ifade seviyelerindeki degisim
gercek zamanli-PZR analizleri ile belirlenmistir. Elde edilen sonuglar Sekil 4.10” da

gosterilmistir.

Is1 soku proteini ailesi liyelerinin diisiik sicaklik karsisinda ifade seviyelerindeki
degisimler asagida anlatildigi gibidir. CssHsp-08 geninin yapraktaki ifadesi
degerlendirildiginde 3. saate kadar kademeli olarak yiikselis ardindan 6. saatte diisiis
ve 12. saatte yeniden bir yiikselis goriilmektedir, gen ifadesi 3. saatte ve 12. saate
baslangi¢ seviyesinin yaklasik 2,5 katina 12. katina ¢ikmistir. Kokteyse 12. saate kadar
baslangi¢ seviyesinin altinda seyreden gen ifadesi 12. saatte baslangic seviyesinin
yaklagik 4 katina ¢ikmistir. CssSHsp-09 geninin ifadesi yaprakta da kokte de kayda
deger bir degisiklik gostermemistir. CsSHsp40-19 geninin ifadesi ilk saatten itibaren
kademeli olarak artmistir ve 3. saatte baslangi¢ seviyesinin yaklasik 8 katina ¢ikmastir,
6. saatte de ayn1 seviyelerde olan gen ifadesi 12. saatte baslangi¢ seviyesinin altina
diismistiir. Kokteyse 3.saatte baslangic seviyesinin yaklagik 1,5 kat1 kadar bir gen
ifadesi gozlenmistir ancak onun disinda baslangi¢ seviyesinin altinda kalmistir.
CsHsp40-70 genin yapraktaki ifadesi CsHsp40-19 geni ile aynidir ancak 12. saatte
CsHsp40-70 geninin ifadesi yeniden yiikselerek baslangi¢ seviyesinin 10 katina kadar
cikmistir. Kokteyse 12. saate kadar baslangi¢ seviyesinin biraz {istlinde seyreden gen
ifadesi 12. saatte yaklasik 8 kat artmistir. CSHsp60-05 geninin yapraktaki ifadesi 12.
saate kadar baslangi¢ seviyesinin altinda ya da baslangi¢ seviyesinde seyretmistir ve
12. saatte yaklasik 1,7 katlik bir artis gozlenmistir. Kokte de 12. saate kadar baslangig
seviyesi ve altinda seyreden gen ifadesi 12. saatte 1,8 katlik bir artig gostermistir.
CsHsp60-23 geninin ifadesi 3. ve 12. saatlerde yiikselerek baslangi¢ seviyesinin 2-2,5
katina ¢cikmistir. Kokteyse 1. saate 1,6 kat ylikselen gen ifadesi daha sonra diismiistiir
ancak 12. saatte yeniden 2,5 katlik bir artig gostermistir. CsHsp70-06 geninin
yapraktaki ifadesi 12. saate kadar baglangi¢ seviyesinin altinda seyretmistir ancak 12.

saate yaklasik 3 katlik bir artis gostermistir. Kokteyse 1. saatte gen ifadesi 3,5 kat kadar
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artmis ardindan 3. saate 3 katlik bir artis gostermis ve daha sonra baslangi¢ seviyesine
geri donmiistiir. CsHsp70-10 geninin ifadesi 1. saatte 5 katlik bir artis géstermistir, 3.
saatte yeniden baslangi¢ seviyesine diismiis ve 12. saatte yiikselerek 5 katlik bir artis
gostermistir. Kokteyse bu genin ifadesinde kayda deger bir degisiklik olmamuistir.
CsHsp90-02 geninin hem yapraktaki hem de kokteki ifadesi 12. saate kadar baslangig
seviyesinin altinda seyretmistir ve 12. saatte baslangic seviyesinin yaklasik 1,4 katina
cikmistir. CsHsp90-03 geninin ifadesi hem yaprakta hem de kokte baslangic
seviyesinin altinda seyretmistir. CsHsp100-01 geninin yapraktaki ifadesinde kayda
deger bir degisiklik goriillmezken, kokteki ifadesi ilk saatte yaklasik 3 katlik bir artig
gostermis daha sonra 12. saate kadar baslangi¢ seviyesinin altinda seyretmistir, 12.
saatteyse baglangic seviyesinin 15 katina yiikselmistir. CsHsp100-04 geninin
yapraktaki ifadesi genelde baslangi¢ seviyesinin biraz {izerinde seyretmistir ve 12.
saatte 1,8 katina ¢itkmigtir. Kokteki gen ifadesindeyse 12. saate kadar kayda deger bir
degisiklik gostermezken 12. saatte yaklasik 9 katlik bir artig gostermistir.
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Sekil 4.13. Diistik sicaklik karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade
seviyelerinin degisimleri
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Sekil 4.14. Diistik sicaklik karsisinda CsHsp70, CsHsp90 ve CsHsp100 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri
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4.2.6. ABA Uygulamasi Altinda Hsp Gen Ailesi Uyelerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

Hsp ailelerine ait genlerin ABA uygulamasi karsisinda ifade seviyelerindeki degisim
gercek zamanli-PZR analizleri ile belirlenmistir. Elde edilen sonuglar Sekil 4.11° de

gosterilmistir.
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Sekil 4.15. ABA uygulamasi karsisinda CssHsp, CsHsp40 ve CsHsp60 genlerinin ifade

seviyelerinin degisimleri
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Sekil 4.16. Sekil 4.15. ABA uygulamasi karsisinda CsHsp70, CsHsp90 ve CsHsp100

genlerinin ifade seviyelerinin degisimleri
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Is1 soku proteini ailesi iiyelerinin absisik asit uygulamasi sonucunda ifade
seviyelerindeki degisimler asagida anlatildigi gibidir. CssHsp-08 geninin ifadesi 12.
saate kadar baslangic seviyesinin 3-4 kat iizerinde seyretmistir ve 12. saatte baslangi¢
seviyesine gerilemistir. Kokteyse 1. saatte 5 katlik bir artis gosteren gen ifadesi daha
sonra kademeli olarak azalarak 12. saatte yok denecek kadar az bir seviyeye gelmistir.
CssHsp-09 geninin yapraktaki ifadesi 1. saatte 6,5 katlik bir artig gosteren gen ifadesi
daha sonra kademeli olarak azalarak 12. saatte yok denecek kadar az bir seviyeye
gelmistir. Genin kokteki ifadesindeyse kayda deger bir degisiklik goriilmemistir.
CsHsp40-19 geninin yapraktaki ifadesi 1. saate 12 kat artmistir ve bu artis 3. saatte de
devam etmistir, 6. saatteyse 4 kata diiserek 12. saatte baslangi¢ seviyesine gerilemistir.
Kokteyse 1. saatte 15 katina ¢ikan gen ifadesi 3. ve 6. saatlerde 4 kat civarina
gerilemislerdir ancak 12. saatte baslangi¢ seviyesinin 12 katina yilikselmistir.
CsHsp40-70 geninin ifadesi 12. saate kadar baslangi¢ seviyesinin 8-10 kat1 kadar bir
seviyede goOzlenmistir ancak 12. saatte baglangic seviyesinin altina digmiistiir.
Kokteyse gen ifadesinin 1. saatte 3 kat yiikselmesi disinda kayda deger bir degisiklik
gbzlenmemistir. CSHsSp60-05 geninin yapraktaki ifadesi 1. ve 3. saatlerde baslangi¢
seviyesinin 3-4 katina kadar yiikselmistir, ardindan azalarak 12. saatte baslangi¢
seviyesine diismistiir. Kokteyse 6. saatte baslangi¢ seviyesinin 2 katina ¢ikan gen
ifadesi disinda kayda deger bir degisim gozlenmemistir. CsHsp60-23 geninin
yapraktaki ifadesi 1. ve 3. saatlerde baslangi¢ seviyesinin 3-4 kat fazlasi olarak
gbzlenmistir, 6. saat ile birlikte azalarak 12. saatte baslangi¢ seviyesine gerilemistir.
Kokteyse 6. saatte baslangi¢ seviyesinin 2 katina kadar yiikselen bir gen ifadesi disinda
kayda deger bir degisim gozlenmemistir. CsSHsp70-06 geninin yapraktaki ifadesi ilk
saatte yaklasik 6 kat artmistir, ardindan 3. ve 6. saatlerde baslangi¢ seviyesinin
yaklasik 3 kati olacak bir gen ifadesi gdzlenmistir ve 12. saatte baslangi¢ seviyesine
gerilemistir. Kokteyse gen ifadesi kademeli olarak artarak 6. saatte baslangic
seviyesinin 14 katina ulagsmistir ve 12. saatte baslangi¢ seviyesinin 2 katina kadar
gerilemigtir. CsHsp70-10 geninin yapraktaki ifadesi kademeli bir artis ve azalig
gostermistir, 3. saatte baslangi¢ seviyesinin yaklasik 2,5 katina ulasmistir. Kokteyse
bu genin ifadesinde kayda deger bir degisim gozlenmemistir. CsHsp90-02 geninin
yapraktaki ifadesi 1. saatte 3 kat artmistir, 3. ve 6. saatlerde baslangi¢ seviyesinin 2-
2,5 kat1 kadar gozlenen gen ifadesi 12. saatte baslangi¢ seviyesinin altina diismiistir.

Kokteyse 6. saatte baglangi¢ seviyesinin 2 katina ¢ikan bir gen ifadesi diginda kayda
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deger bir degisiklik gézlenmemistir. CSHsp90-03 geninin yapraktaki ifadesi ilk saatte
yaklagik 6 kat artmistir, daha sonraysa baglangic seviyesine yakin seyretmistir.
Kokteyse 3. ve 6. saatlerde baslangi¢ seviyesinin 3 katina kadar ylikselen gen ifadesi
12. saatte baslangi¢ seviyesinin yaklasik 2 katina kadar azalmistir. CsHsp100-01
geninin yapraktaki ifadesi ilk saatte yaklagik 7 kat artmistir, 3. saatte baslangic
seviyesine gerilemis ardindan 6. saatte baslangic seviyesinin 16 katina kadar
yiikselmis ve 12. saatte baslangi¢ seviyesine gerilemistir. Kokteyse 1. saatte yaklasik
8 katlik bir artis gdsteren gen ifadesi, 3. saatte baslangi¢ seviyesinin 25 katina 6.
saatteyse 23 katina ¢ikmigtir ve 12. saatte baslangi¢ seviyesinin yaklagik 16 kat1 kadar
bir gen ifadesi gozlenmistir. CsHsp100-04 geninin yapraktaki ifadesi kademeli olarak
artarak 6. saatte baslangi¢ seviyesinin 11 katina ulasmistir, 12. saatteyse baslangi¢
seviyesine gerilemistir. Kokteyse 6. saatte baslangi¢ seviyesinin 11 katina kadar artan

bir gen ifadesi gozlenmistir.

4.3. Tartisma ve Sonug¢

Transkriptom verilerinin analizinden elde edilen 1s1 haritalarindan gercek zamanli-
PZR analizi ile ¢alisilmak iizere en yliksek ifade seviyesine sahip genler se¢ilmistir.
Elde edilen trankriptom verileri farkli dokularda salatalikta bulunan genlerin
ifadelerini icermektedir, bu dokular; dollenmis ovaryum, déllenmemis ovaryum, kok,
govde, yaprak, erkek ¢igek, filiz, bazal filiz ve disi ¢igektir. Ger¢gek zamanli-PZR ile
ifadesi calisilacak genler segilirken kok ve yaprak basta olmak iizere tiim dokularda
yiiksek gen ifadesine sahip olan CsHsp genleri segilmistir. Her CsHsp ailesinden iki
gen olacak sekilde segilen genlerin ifadesi daha sonra ger¢ek zamanli-PZR ile farkli
stres kosullarinda belli periyotlarla kok ve yaprak dokularinda analiz edilmistir.
Genomik olgekte bir gen ifadesi profillemesinin ana amaglarindan biri, incelenen
organizma i¢inde farkl sekilde ifade edilen genlerin belirlenmesi ve farkli kosullar ya

da durumlarla ilgili olabilecek muhtemel genlerin belirlenmesidir.

Cin dan bitkisinde yapilan bir ¢alismada; arastirmacilar SHsp genlerinin 6zellikle
yaprak dokusunda kuraklik stresine ge¢ cevap mekanizmasinda rol aldiklarini, gen
ifadesinin artisginin  24. saatte gergeklestigini  gozlemlemislerdir [103]. Bizim

calismamizdaysa CssHsp-08 geninin en yiiksek gen ifade seviyesinin 24. saatte oldugu
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goriilmiistiir. Oyleyse SHsp genlerinin kuraklik karsisinda stres faktdriiniin siddetinin
arttigl ya da stres sebepli hasar arttiktan sonra gorev aldigi Onerilebilir ve farkli
fonksiyonel analizler ile dogrulanabilir. Ayni ¢alismada arastirmacilar gen ifadesinin
kok ve yaprak dokusunda farkli sekilde degisime ugradigini da gozlemlemislerdir
[103]. Patateste yapilan bir ¢alismada arastirmacilar, StHsp genlerinin kuraklik stresi
karsisinda ifade seviyelerinin arttigini belirlemislerdir [122]. Dalli dar1 bitkisinde
yapilan bir ¢alismadaysa arastirmacilar belirlemis olduklar1 PvHsp20 genlerinin bir
kisminin ifadesinin kuraklik stresi karsisinda arttigini belirlemislerdir ve bu genlerin
kuraklik stresi ile iligkili olabileceklerini 6nermislerdir [132]. Bu bilgiler dahilinde,
CssHsp-08 geninin kuraklik stresi ile ilgili olabilecegi Onerilebilir ve daha ileri

fonksiyonel analizler ile dogrulanabilir.

Cindar bitkisinde yapilmis olan bir ¢alismada; tuzluluk stresine yanit olarak SiHSP
genlerinin ifade miktarlarinin, duyarl tiir ile karsilagtirildiginda, genlerin ¢ogunun,
toleransi tiirlerin hem yaprak hem de govdesinde esit sekilde arttigini1 géstermislerdir.
Ayrica tiim 1s1 soku proteini ailelerinin bazi {iyelerinin stres sonrasi 6l¢iim yapilan {i¢
zaman periyodunda da yiiksek miktarda (380 kat,164 kat, 102 kat vb.) ifade artisi
gosterdigini belirlemislerdir [103]. Patates bitkisinde yapilmis bir calismadaysa,
patates bitkisinin genomunda belirlenen StHsp20 genlerinin bir kisminin ifadesinin
tuzluluk stresi karsisinda arttigini gostermislerdir [122]. Dalli dar1 bitkisinde yapilmig
bir galigmada, arastirmacilar PvHsp20 genlerinin bir kisminin ifadesinin tuzluluk stresi
karsisinda arttigin1 belirlemislerdir [132]. Calismamizda yiiksek tuzluluk stresi
karsisinda ifadesi en ¢ok dikkat ¢eken genler; CssHsp-08, CsHsp40-70, CsHsp60-05,
CsHsp70-06, CsHsp90-02, CsHsp100-04 genleri olmustur. Bizim ¢alismamizda da
cindart bitkisinde [103] oldugu gibi CsHsp genleri farkli dokularda benzer artiglar
gostermislerdir. Ancak bu benzerlik Hsp60 ve Hsp90 ailesi i¢in gegerli degildir. Buna
ek olarak calisilan CsHsp genlerinin kii¢iik bir kismi digindakiler cindari bitkisinde
oldugu gibi tiim zaman periyotlarinda yiiksek ifade gostermislerdir. Ayni1 durum 3. ve

24. saat ornekleri ile ¢aligilan dalli dart bitkisinde [132] de gozlenmistir.

Calismamizda yiiksek sicaklik stresi karsisinda ifadesi en ¢ok dikkat ¢eken genler;
CssHsp-09, CsHsp60-23, CsHsp70-10 genleri olmustur. sHsp, Hsp60 ve Hsp70

ailesine liye genlerin, sicaklik stresi karsisinda ifadelerinin arttifin1 gosteren farkl
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bitkilerde yapilmis galismalar literatiirde mevcuttur [98, 103, 106, 122, 153]. Cin dar1
bitkisinde yapilmis olan c¢alismada SiHSp70 genlerinden yiiksek sicaklik karsisinda
ifadesi biiyiilk oranda degisen genlerin bir kisminin yalnizca yaprak dokusunda
ifadelerinin oldugu arastirmacilar tarafindan belirlenmistir [103]. Calismamizda
CsHsp70-10 geninin de ayni sekilde yalnizca yaprakta ifadesinin yiiksek miktarda
arttig1 gorillmiistiir.

Calismamizda diisiik sicaklik stresi karsisinda ifadesindeki degisiklikler en ¢ok dikkat
¢ceken genler; CssHsp-08, CsHsp40-70, CsHsp70-06 genleridir. Bitkilerde,
membranin korunmasi ve protein agregasyonunun onlenmesi fonksiyonlarindan
dolay1 1s1 soku proteinlerini soguk stresi karsisinda indiiklendigini belirten ¢alismalar
mevcuttur [154, 155]. Cin dar1 bitkisinde yapilmis bir ¢alismada, aragtirmacilar SiHsp
genlerinin bir kismimin diisiik sicaklik stresi karsisinda ifadelerinin yiiksek miktarda
arttigint  gostermislerdir. Dalli dart bitkisinde yapilmig bir baska c¢alismada da
PvHsp20 genlerinin bir kisminin diisiik sicaklik karsisinda ifadelerinde biiyiik bir artig
oldugu aragtirmacilar tarafindan belirlenmistir [132]. Soya bitkisinde yapilmis bir
caligmada, arastirmacilar soya genomunda belirlemis olduklart GmHsp20 genlerinin
diisiik sicaklik stresi karsisindaki ifade artisinin yiiksek sicaklik stresi karsisindaki
ifade artisindan daha zayif oldugunu belirlemislerdir [98]. Bizim ¢alismamizda da
CssHsp genlerinin yiiksek sicaklik karsisinda daha yiiksek bir ifade artis1 gosterdikleri

belirlenmistir.

Calismamizda absisik asit karsisinda ifade seviyesindeki degisimler en ¢ok dikkat
¢eken genler; CssHsp-08, CsHsp40-19, CsHsp60-23, CsHsp70-06, CsHsp90-03,
CsHsp100-01 genleridir. Kamiss1 yumak (Festuca arundinacea) bitkisinde yapilan
bir ¢alismada arastirmacilar bazi FaHsp genlerinin ifadesinin ABA ile muamele
karsisinda arttigin1 belirlemiglerdir. Ayni1 genlerin sicaklik stresi karsisinda da
ifadelerinin arttigin1 belirleyen arastirmacilar, absisik asitin bu bitkinin sicaklik direng
mekanizmasinda yer aldigini1 6nermislerdir [156]. Diger yandan dalli dar1 bitkisinde
yapilan bir ¢aligmadaysa, PvHSp20 genlerinin biiylik boliimiiniin ABA muamelesi
sonras1 ifade seviyelerinin azaldigi belirlenmistir ve bu genlerin farkli stres
kosullarinda ifade seviyelerindeki artisin ABA bagimli olmadigini 6nerilmistir [132].

Bu bilgiler 1s1ginda absisik asitin salatalik bitkisinde belirli stres direng
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mekanizmalarinda rol aldig1 ve bazi1 CsHsp genlerinin ABA bagimli olarak fonksiyon

gosterdikleri Onerilebilir.

Tim bu gercek zamanli-PZR analizi sonugar1 degerlendirildiginde; CsHsp40-70
geninin kuraklik, tuzluluk ve diisiik sicaklik karsisinda, CsHsp70-06 geninin tuzluluk,
diisiik sicaklik ve ABA karsisinda, CssHsp-08 genininse kuraklik, tuzluluk, diisiik
sicaklik ve ABA karsisinda ifadesinin yiiksek miktarda arttig1 goriilmiistiir. Bu genler
arasinda hem 4 farkli stres kosulunda ifadesininin artmasi hem de ifadedeki artis
miktarlar1 degerlendirildiginde strese karsi direng acisindan en biiyiik potansiyele

sahip genin CssHsp-08 geni oldugu goriilmektedir.
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BOLUM I11

5. METABOLOMIKS ANALIZLERI

5.1. Materyal ve Yontem

5.1.1. Kimyasal Madde ve Kitler

Deneylerde kullanilan kimyasal maddeler asagida listelenmistir:

o Metanol — GC Kalitesinde (Sigma, Japonya)

o Kloroform — GC Kalitesinde (Sigma, Japonya)
o Su — GC Kalitesinde (Sigma, Japonya)

o Metoksamin Hidrokloriir (Sigma, Japonya)

o Piridin (Sigma, Japonya)

o Ribitol (Sigma, Japonya)

o N-Metil-N-(trimetilsilil)trifloroasetamid — GC tiirevlendirmesi i¢in (Sigma,
Japonya)
. Stv1 azot

5.1.2. Kullanilan Cihaz ve Aletler

Deneylerde kullanilan cihazlar ve aletler asagida listelenmistir:

o QP2010 Gaz Kromatografisi-Kiitle Spektrometresi (Schimadzu, Japonya)
. Cok Amach Vorteks (Wisd Laboratory Instruments, Kore)

5.1.3. Bitki Materyali ve Stres Uygulamalari

Bitki materyallerinin yetistirilmesi ve stres uygulamali baslik 4.1.4° te anlatildig

sekilde yapilmigstir.
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5.1.4. Tiirevlendirme

Ugucu olmayan ve termal kararlilig1 diisiik olan bilesiklerin gaz kromatografisi ile
ayriminin saglanabilmesi ic¢in yapilan tiirevlendirmeye; 100+5 mg bitki 6rneklerinin
s1v1 azot igeren havanlarda ezilmesi ile baslanilmistir. Iyice homojenize olan 6rnekler
tiplere alinarak metabolitlerin  ekstraksiyonlar1 icin iizerlerine 500 pl
metanol:kloroform (3:1) ve internal standart olaraksa 60 ul ribitol (0,2 mg/ml gc
kalitesinde suda ¢6ziinmiis) eklenmistir. Eklemelerin ardindan 70°C sicaklik ve 950
rpm karistirma ile 10 dakika inkiibe edilmistir. Ekstraksiyonun ardindan tiipler 4°C ve
12000 rpm’ de santrifiij edilmistir. Santrifiijiin ardindan siipernatant kismindan 400 pl
alinarak gaz kromatografisi i¢in kullanilan viallere aktarilmistir. Viallere aktarilan
ornekler 30°C 1sitma ve azot altinda siv1 kisimlar1 uguncaya kadar inkiibe edilmistir.
Tamamen kuruyan 6rneklerin tizerine 80 ul metoksamin hidrokloriir (20 mg/ml piridin
icinde c¢oziilmiis) eklenmistir. Eklemenin ardindan Ornekler 37°C° de 2 saat
inkiibasyona brrakilmigtir. Inkiibasyon sonrasi viallere 80 ul N-Metil-N-
(trimetilsilil)trifloroasetamid (MSTFA) eklenmistir ve 70°C’ de bir saat inkiibasyona
birakilmislardir. Inkiibasyon sonras1 6rneklerin oda sicakligina gelmeleri beklenmistir

ve oda sicakligina geldiklerinde GC-MS cihazina enjeksiyonlar1 yapilmistir.

5.1.5. Gaz Kromatografisi-Kiitle Spektroskopisi (GC-MS) Analizleri

Tim numuneler, bir Schimadzu MS' ye baglanmig bir Agilent 7890 GC sistemi
kullanilarak GC-MS analizinde kullanilmistir. Analitin 1-pL alikotu, bdliinmemis
modda enjekte edilmistir. Helyum, tasiyici giris gaz1 olarak kullanilmistir ve 6n giris
bosaltma akis1 3 mL/dk olacak sekilde 1 mL/dk 'lik bir akis ile kullanildi. Kolon
sicakligr ilk 2 dakika boyunca 70° C'de tutuldu ve daha sonra 10° C/dk hizinda 300 °
C' ye yiikseltildi ve 10 dakika siirdiiriilmiistiir. Toplam analiz siiresi 35 dakika olacak
sekilde 6rnekler kolondan gegirilmistir. Enjektor sicakligi 280° C ve transfer hatt1 280
kullanilmistir. Iyon kaynagmda 220° C' lik bir sicaklikta iyonizasyon, 70 eV.Mass
spektrumlarinin elektron enerjisi ile birlestirildi ve 50-650 m.Z araliginda

kaydedilmistir.
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5.1.6. Metabolit Miktarlarinin Hesaplanmasi

GC-MS analizleri sonucunda elde edilen verilerin anlamlandirilabilir metabolit
miktarlarina  ¢evrilmesinde internal standart olarak kullanilan ribitolden
yararlanilmistir. GC-MS ile yapilan her analizin sonucunda ribitol miktar1 bagil olarak
“1” kabul edilmistir. Ardindan diger metabolitlerin miktarlart bu deger {izerinden
normalize edilmistir. Daha sonra her stres kosulu i¢in normalize olmus metabolit bagil
miktarlari, kontroldeki metabolitlerden her birinin miktar1 “1” degerine oranlanarak
bir kez daha normalize edilmistir. Son olarak elde edilen bagil metabolit miktarlar

tablolarda kontrole gore degisimin kat sayis1 olarak gosterilmistir.

5.2. Bulgular

GC-MS ile yapilan analizler sonucunda elde edilen kromatogramlarin tiimii EK-66 ve
EK-105 arasinda gosterilmistir. Kromatogramlardan elde edilen verilerin analiz
edilmesi sonucunda belirlenen metabolitler ve bu metabolitlerin farkli kosullardaki
bagil miktarlar1 asagidaki tablolarda gosterilmistir. Bahsi gegen tablolarda kontrol
durumuna gore bagil miktari artan metabolitler kirmizi ile isaretlenmislerdir. Kontrol

durumuna gore miktar1 azalan metabolitlerse renksiz olarak gosterilmislerdir.

Tablo 5.1°de, farkli abiyotik stres kosullarinda amino asitlerin yapraktaki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde yapraktaki
prolin miktarmin; tuzluluk, disik sicaklik ve ABA uygulamalari karsisinda
belirlenebilir diizeyde olmadigi, yiliksek sicaklik karsisinda 1. ve 6. saatlerde azaldig:
3. ve 12. saatlerdeyse artt181, kuraklik stresi karsisinda 1. ve 3. saatlerde belirlenebilir
diizeyde olmadig1 ancak 6. saatte artt181 ve 12. saatte azaldig1 belirlenmistir. 1zoldsin
miktariinsa Olclimlerin neredeyse tamaminda belirlenebilir diizeyde olmadigi
goriilmiistiir. Serin miktarin kuraklik stresi disindaki kosullarda genelde azaldig: ya
da belirlenebilir seviyede olmadigi, kuraklik stresindeyse arttigi gozlenmisitir.
Glutamik asit ve valin miktarlarinin genelde azaldigi ya da belirlenebilir seviyede
olmadig1 gézlenmistir. Treonin miktarmin tuzluluk karsisinda 1. saat disinda arttig1,
kuraklik stresinin tiim zaman periyotlarinda arttig1, diger streslerdeyse azaldig1 ya da

belirlenebilir seviyede olmadigi gozlenmistir. Aspartik asit miktarinin kuraklik
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karsisinda arttig1, geriye kalan 6l¢iimlerin neredeyse tamaminda azaldig1 gézlenmistir.
Tirozin miktarmin; yliksek sicaklik karsisinda 12. saate kadar arttigi, kuraklik
karsisinda 6. saatte arttigt ancak diger tiim Olgiimlerde azaldigi belirlenmistir.
Belirlenen diger amino asitlerinin miktarlarininsa tiim uygulamalar ve zaman
periyotlarinda azaldigi gozlenmistir. Pipekolik asit miktarinin uygulamalarin

genelinde birikiminin arttig1 goriilmektedir.

Tablo 5.2°de farkli abiyotik stres kosullarinda yag asitlerinin yapraktaki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde; linoleik asit
miktarinin, tuzluluk stresi karsisinda arttig1 diger uygulamalarin tamaminda azaldig1
belirlenmistir. Propanoik asit, palmitik asit ve stearik asit miktarlarinin tim kosullarda
arttig1 gézlenmistir. Linoleik asit miktarinin ABA uygulamasi ile artti8i, tuzluluk stresi
karsisinda 6. ve 12. saatlerde yiiksek sicaklik karsisinda 1. ve 12. saatlerde ve kuraklik
stresi karsisinda 1. saatte arttigi belirlenmistir. Belirlenen diger yag asitlerinin

miktarlartysa neredeyse tiim dl¢timlerde azalmistir.

Tablo 5.3’te farkli abiyotik stres kosullarinda karbohidratlarin yapraktaki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde siikroz
miktarinin tim uygulamalarin genelinde arttig1 belirlenmistir. Myo-inositol miktarinin
farkli stres kosullarinda, farkli zaman periyotlarinda degisen bir birikime sahip oldugu
gozlenmistir. Ksiloz miktariin; tuzluluk stresi karsisinda arttigi, yiiksek sicaklik
karsisinda 1. saatte arttif1 daha sonra azaldigi, diislik sicaklik karsisinda 1. saatte
azaldig1 daha sonra arttig1i, ABA uygulamasi ile de 12. saate kadar azaldig1 ve 12.
saatte arttig1 belirlenmistir. Galaktinol miktarinin kuraklik stresi karsisinda 1. ve 12.
saatlerde arttig1, yiiksek sicaklik karsisinda 1. 3. ve 12. saatlerde arttigi, kuraklik
karsisinda 1. saatte arttig1, diislik sicaklik karsisinda 1., 6. ve 12. saatlerde arttigi, ABA

uygulamasi karsisindaysa 1., 3. ve 6. saatlerde arttig1 gézlenmistir.

Tablo 5.4’te farkli abiyotik stres kosullarinda sitrik asit dongiisii elemanlarinin
yapraktaki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler gOsterilmistir. Tablo
incelendiginde, fumarik asit ve siiksinik asit miktarlarinin ABA uygulamasi kargisinda
24 saat boyunca miktarlarinin arttig1 belirlenmistir. Ayrica fumarik asit miktarinin

yiiksek sicaklik karsisinda da 24 saat boyunca arttig1 belirlenmistir. Bunun disinda bu
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iki metabolitin miktar1 uygulamalarin genelinde artmistir. Sitrik asit miktarminsa

tuzluluk stresi karsisinda 24 saat boyunca arttig1 gozlenmistir.

Tablo 5.5’te farkli abiyotik stres kosullarinda karboksilik asitlerin yapraktaki bagil

miktarlarinda gergeklesen degisimler gosterilmistir.

Tablo 5.8’de farkli abiyotik stres kosullarinda amino asitlerin kokteki bagil
miktarlarinda gergeklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde kokteki
prolin miktarinin; tuzluluk, yiiksek sicaklik, diisiik sicaklik ve ABA uygulamalari
karsisinda belirlenebilir seviyede olmadigi, kuraklik stresi karsisindaysa arttig
belirlenmistir. Serin, treonin, alanin ve aspartik asit miktarlarmin kuraklik stresi
karsisinda arttig1, geriye kalan dlgiimlerin genelindeyse azaldigi belirlenmistir. Alanin
miktarin; tuzlulugun 6. saatinde, yliksek sicakligin 1. ve 6. saatlerinde, ABA
uygulamasinin 3. ve 6. saatlerinde, kurakligin 3., 6. ve 12. saatlerinde arttig1, geriye
kalan uygulamalardaysa azaldigi belirlenmistir. Belirlenen diger amino asitlerin

miktarlariinsa azaldig1 gozlenmistir.

Tablo 5.6’da farkli abiyotik stres kosullarinda yag asitlerinin kokteki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde, kokteki
oleik asit miktarinin kuraklik stresi disindaki uygulamalarda belirlenebilir seviyede
olmadig1 gozlenmistir. Kuraklik stresindeyse 1. ve 12. saatte arttig1 diger saatlerdeyse
baslangi¢ seviyesinin altinda oldugu gézlenmistir. Gliserol, propanoik asit ve linoleik
asit miktarlarinin yapilan olgiimlerin neredeyse tamaminda belirlenebilir seviyenin
altinda oldugu ya da azaldig1 gozlenmistir. Palmitik asit miktarinin tuzluluk stresi
karsisinda 1.ve 12. saatlerde azaldigi, 3. ve 6. saatlerdeyse arttig1, yiiksek sicaklik
karsisinda 1. saatte arttigi daha sonra azaldigi, kuraklik stresi karsisinda 1. ve 3.
saatlerde azaldig1 fakat 6. ve 12. saatlerde arttig1 gozlenmistir, ABA uygulamasindaysa
yalnizca 6. saatte arttifi geri kalan Ol¢limlerde azaldigir gozlenmistir. Stearik asit
miktarinda gerceklesen degisimlere baktifimizdaysa; tuzluluk, yiiksek sicaklik ve
kuraklik stresleri karsisinda metabolitin miktarinda artis oldugu, diger Slgiimlerin

neredeyse tamamindaysa azalma oldugu gozlenmistir.
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Tablo 5.10°da farkli abiyotik stres kosullarinda karbohidratlarin kokteki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde, kokteki
glukoz miktariin tuzluluk stresi karsisinda arttigi, diger tiim kosullarda ise azaldigi
ya da belirlenebilir seviyede olmadigi gozlenmistir. Siikkroz miktarininsa tiim
uygulamalarda genellikle 1. ve 3. saatlerde arttigi gozlenmistir. Myo-inositol
miktarinin yiiksek sicaklik digindaki tiim stres kosullarinda artis gosterdigi
gozlenmistir. Galaktinol miktarinin; tuzluluk stresi karsisinda 3. ve 6. saatlerde yiiksek
miktarda arttig1, kuraklik stresi karsisinda tiim zaman periyotlarinda arttigi, diisiik
sicaklik karsisinda 1. saatte arttig1 daha sonra azaldigi, ABA uygulamasi karsisindaysa
12. saate kadar azaldigi ancak 12. saatte arttigi gozlenmistir. Belirlenen diger
metabolitlerinin neredeyse tamaminin miktarininsa azaldigi ya da belirlenebilir

diizeyde olmadig1 gézlenmistir.

Tablo 5.9°da farkli abiyotik stres kosullarinda sitrik asit dongiisii elemanlarinin
kokteki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler gosterilmistir.  Tablo
incelendiginde, kokteki fumarik asit ve siiksinik asit miktarlarinininin; yiiksek sicaklik
karsisinda belirlenebilir seviyede olmadiklari, diger uygulamalarin neredeyse
tamamindaysa arttiklar1 gozlenmistir. Sitrik asit miktarininsa yiliksek sicakligin 1.
saatinde, kurakligin 12. saatinde, ABA uygulamasinin 1. 6. ve 12. saatlerinde arttig1,

geriye kalan uygulamalardaysa azaldig1 gozlenmistir.

Tablo 5.10°da farkli abiyotik stres kosullarinda karboksilik asitlerin kokteki bagil
miktarlarinda gerceklesen degisimler gosterilmistir. Tablo incelendiginde, kokteki

glukuronik asit miktarinin uygulamalarin biiyiik boliimiinde arttig1 gozlenmistir.
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Tablo 5.1. Farkli abiyotik stres kosullarinda amino asitlerin yapraktaki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Amino Asitler Tuzluluk Yiiksek Sicakhk Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA
lh | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h [1h | 3h 6h 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h

Prolin 0,74 | 1,1 | 0,34 | 2,73 1,19 | 0,15 0,02
izolésin 0,03 | 0,05 06 (292|101 | 15 0,21 | 0,61
Serin 18 | 14 | 0,05| 0,35 0,31 | 0,59 0,75 0,07
L-allotreonin 4,14 | 0,52 | 0,77 1,92 | 3,53 1,63 | 3,07 | 0,59 0,3
Glutamik asit 2,58 | 0,08 | 0,13 | 0,38 | 0,24 | 0,58 0,19 | 0,21 | 0,11 | 0,05 | 0,79 | 1,3 (0,38 | 0,07 | 0,22 | 0,14
Valin 047 | 0,14 | 25 0,36 | 0,41 0,15
Alanin 2,58 0,87 | 1,95 | 0,36 | 3,59 0,05 | 0,06 | 0,05 | 0,02 0,12 | 0,02 | 0,03
Fenilalanin 5,92 | 3,32 1,9
Asparajin 2,3 | 0,02 | 0,16

Glisin 0,26 4,16 0,12 | 0,08
Aspartik asit 25,7 2,84 | 0,11 0,06 1,24 0,45 | 1,96 | 0,88 16 | 01
Sitrulin 49,8 | 0,33 8,42 3,19 | 0,45 09 (083|123
Tirozin 3,02 | 9,69 | 2,25 1,27 0,37
Triptofan 1,08 | 0,33

Glutamin 0,11

Lizin 0,18

Metionin 0,76
Losin 0,16 0,08 0,02
Sistein 0,02
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Tablo 5.2. Farkli abiyotik stres kosullarinda yag asitlerinin yapraktaki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Yag Asitler Tuzluluk Yiiksek Sicakhk Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA

lh | 3h | 6h [ 12h| 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h [ 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Oleik asit 18 | 0,2 (0,21
Linoleik asit 76,7528 12,7 | 71
Gliserol 0,39 0,21 | 0,57 0,210,114 | 3,11 0,64 | 0,48
D-Gliserik asit
Propanoik asit 869 | 22,3 (33,1 | 563 | 172 | 78,2 | 2,47 | 9,53 | 670 | 23,1 | 2,66 | 1,54 | 70,7 | 12,4 | 127 | 80,7 | 34,4 | 15,9 | 23,6 | 39,9
Palmitik asit 206 | 2,88 (555(339]109|16,1 (0,23 | 1,5 |126|3,66 | 093|039 4,1 {1,19|21,3|12,6(7,19|7,28|3,14 | 3,82
Stearik asit 108 | 5,63 |9,74 | 43,1(229|439|034| 0 |254|116 (0,5 | 0,51]5,38|3,72|9,32|5,99|3,17 | 3,02 |1,62 | 1,75
Linolenik asit 71,31 20,3 0,43 (115|129 0,05(43,1274]1128|149|6,68| 5
Laurik asit 0,31 0,22
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Tablo 5.3. Farklr abiyotik stres kosullarinda karbohidratlarin yapraktaki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Karbohidratlar Tuzluluk Yiiksek Sicakhk Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA

1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Glukoz 0,1
Siikroz 454 13,92 (10,3 66,2 (1,87 6,51 | 30,3 [ 5,76 | 11,3 0,82 1,87 |2,4310,37 | 15,6 | 0,19 | 8,02
Friiktoz 1,35
Galaktoz 1,63 0,09
Ksilitol 9,2 1,93
Myo-inositol 98 |0,67|2,76 1,56 1,29 | 6,08 | 50,3 0,82 | 0,57 | 3,66 13,1|14,5]14,25|1,05| 1,47 | 0,62
Mannitol 0,01
Ksiloz 2457 | 4,95 (7,41 135,5]13,4 1,67 79,5126 5,96
Lyxose 1,95 (0,22 | 0,22 0,66 0,07 7,12 | 3,09 0,77 10,11 | 2,51 | 2,37 | 0,63 0,22 | 0,12
Galaktinol 42,9 10,03 259(19,3|256|0,57| 4,1 [ 127 0061439 1 |7,71(115|6,38| 4,1 | 2,09 | 0,66
Rafinoz 42 (14 (0,04|249]| 2,3 | 0,97 0,04 (0,72 0,12 | 1,04 | 1,77 0,19 [ 0,11
Kisilitol 1,8 |0,05 0,57
Maltoz 0,05 0,23 0,46 | 0,06
Melibiyoz 1,01 | 1,7 | 0,04 0,09/891| 0,6 |0,77|0,14 | 0,67
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Tablo 5.4. Farklr abiyotik stres kosullarinda TCA elemanlarinin yapraktaki bagil miktarlarinda gerceklesen degisimler

Tuzluluk Yiiksek Sicaklik Kurakhk Diisiik Sicakhk ABA
TEA lh | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Fumarik asit 2,31|4,36 | 4,31 | 4,57 0,25|2,67|4,231169|0,25(13,4|6,87|2,17 (1,17 |1,24|1,14
Siiksinit asit 131 |3,06(0,04| 1,13 1,77 |6,82|0,130,32129,5(1,75/0,78| 0,4 | 544|053 | 18 |0,05|6,69 | 2,89 | 4,64 | 4,02
Sitrik asit 3055 |5,95|13,1| 1674 0,42 341 1,2 8,25 | 10,5
Malonik asit 0,18 0,32 1,89 0,03 0,14 01|01
Malik asit 13,8 | 115 | 19,5 2,21 9,82
Tablo 5.5. Farkii abiyotik stres kosullarinda karboksilik asitlerin yapraktaki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler
Karboksilik Tuzluluk Yiiksek Sicakhk Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA
Asit 1h | 3h | 6h | 12h | 1h 3h {6h| 12h | 1h | 3h | 6h 12h [ 1h | 3h 6h [12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Glukuronik asit 1,18 1,18 0,72 0,17 | 0,07 0,02 | 0,62 0,08 0,04
Pipekolik asit 099792242 | 7,92 0,74 256 | 247 149|187 |8,04| 29 |318|4,53|1,61|0,69
Sinnamik asit 0,59 0,03
Okzalik asit 0,04
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Tablo 5.6. Farkli abiyotik stres kosullarinda yag asitlerinin kokteki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Tuzluluk Yiiksek Sicakhk Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA

Yag asidert lh | 3h | 6h [12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Oleik asit 4,64 | 0,18 | 0,86 | 3,14

Gliserol 0,17 | 0,95 | 0,6 0,07 | 0,06 0,08 |0,14 0,36 0,13 | 0,13 0,07 |0,8 |0,08
Propanoik asit |0,02 | 0,58 | 0,38 | 0,12 0,03 | 0,06 (0,09 0,03 | 0,03 0,07 | 0,02 (0,02 |0,02 | 0,37 | 0,03
Palmitik asit 0,5512,08 (2,82 |05 |2,72 0,27 |0,88 |0 0,62 (0,49 | 2,18 |6,850,31 (0,39 |0,43 0,32 10,22 {0,35|2,87 | 0,29
Stearik asit 8,98 16,73 (7,39 |12 |29 |17,4 (21,9 |10,6 14,59 (4,21 |17,3|55310,96 (1,03 |1,25|0,8 |0,6 [0,74 6,03 |0,62
Linolenik asit |0,08 | 1,4 0,14 10,1 0,05 0,09 | 0,02 | 0,08 | 0,05 0,04 0,08 | 0,83 | 0,06

Tablo 5.7. Farklr abiyotik stres kosullarinda karboksilik asitlerin kokteki bagil miktarlarinda gercekilesen degisimler

Karboksilik Tuzluluk Yiiksek Sicakhik Kurakhk Diisiik Sicakhik ABA
Asit 1h 3h |6h| 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h| 3h |6h| 12h [ 1h |3h| 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Glukuronik asit [ 4,21 |43,8 52 22,2 13,16 |3,35|0,21 3,13 7,79 (7,416,214 | 3,08 (4,79 |4,81 | 116 |5,27
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Tablo 5.8. Farklr abiyotik stres kogullarinda amino asitlerin kékteki bagil miktarlarinda gerceklesen degisimler

Amino asitler Tuzluluk Yiiksek Sicaklik Kurakhk Diisiik Sicakhk ABA

lh | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h |[12h| 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Prolin 152 1,88 |1,68 |1,83
Izolésin 0,01 0,01
Serin 0,24 12,86 | 4,11 | 0,68 1,29 | 1,20 | 4,77 | 2,76 | 0,40 | 0,42 | 0,33 | 0,23 | 0,29 | 0,97 |5,01 | 0,28
L-allotreonin 5,39 4,51 (1,18 2,44 (2,70 | 4,68 | 5,94 0,42 | 0,66 | 0,30 |0,27 | 0,35 0,84 |8,01 | 0,62
Glutamik asit 0,69 10,26 |0,16 0,05
Valin 0,01 0,02 0,04 0,00 0,00 | 0,00 (0,04 | 0,00
Alanin 3,44 10,33 1,62 | 0,72 | 1,51 1,80 | 3,07 | 5,33 | 0,46 0,21 (0,14 |0,21 1,44 | 2,50 | 0,18
Glisin 0,04 0,05 | 0,06 0,01 | 0,01 0,03
Aspartik asit 0,30 1,94 | 3,24 12,26 | 2,30 | 0,58 | 0,65 0,20 (1,41
Sitrulin 0,11 0,03
Tirozin 0,03
Triptofan 0,03
Metiyonin 0,12
Losin 0,00 0,00 0,02 | 0,00
Glutamin 0,03
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Tablo 5.9. Farki: abiyotik stres kosullarinda TCA elemanlarimin kokteki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Tuzluluk Yiiksek Sicaklik Kurakhk Diisiik Sicakhk ABA

TeA lh | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Fumarik asit 1,02 | 22,9 | 15,6 4,89 25 |33 10,3 (6,08 1,63 |09 |2,62 1,13 0,57 (0,28 |13,5 0,77
Siiksinit asit 4,21 168,9 124 |5,39 (15,2 |0,18 | 0,22 2,34 (4,89 |0,16 | 0,27 [4,23 | 6,52 |4,89 (8,94 | 5,78 |3,83 | 124 | 0,05
Sitrik asit 5,67 | 0,64 0,02 | 0,51 0,97 | 1,25 2,49 | 1,55 | 1,37 21 |1,61
Sitramalik asit
Malonik asit 0,13 (0,01 0,03 0 0,02 (0,01 | 0,01 | 0,02 0,02
Malik asit 0,06 | 0,13 4,11 10,87 0,05 | 0,62 | 0,38 5,35 2,52
Glukoz-6P 4,35 10,02 0,01 | 0,01 | 0,01
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Tablo 5.10. Farkli abiyotik stres kosullarinda karbohidratlarin kékteki bagil miktarlarinda gergeklesen degisimler

Karbohidratlar Tuzluluk Yiiksek Sicaklik Kurakhk Diisiik Sicakhk ABA

lh | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h | 1h | 3h | 6h | 12h
Glukoz 12,7 (17,6 | 1,51 0,15 0,15 0,9 1,42
Siikroz 131 14,5 15,32 | 0,22 (0,52 | 4,31 | 0,29 12,1 14
Friiktoz 5,68 0,23
Galaktoz 0,03 3,6 |3,74 |0,04 0,1 0,02 (0,01 (0,01 |0,07 | 0,35 |0,03
Ksilitol 3,79 0,01 | 0,96 1,32 0,2
Myo-inositol 5,45 1359 5,28 0,28 0,96 (3,78 (2,2 |2,42|7,39 (3,11 |79 |2,44 4,81 14,9 |43,4|5,82
Mannitol 0,02
Ksiloz 0,23 0,24 10,17 (0,11 | 0,08 | 0,02 0,01 0,08 {1,05 |0 0,15 0,01
Lyxose 0,69 | 0,28 | 0,96 | 0,01 0,01 | 0,96 0,96 (0,5 |0,03 |5,37
Galaktinol 49,6 | 130 1,68 |4,93 2,42 8,21 0,42 12,1
Rafinoz 0,25 | 6,95 0,87 3,97 | 1,39 1,07 [1,36 | 0,87 | 0,35
Melibiyoz 0,07 0,02 0,02
Glukitol 0,01
Maltoz 0,01 0,12 0,01 0,01 (0,01 0,09 | 0,01
Melibioz 0,03 0,01 0,02 0,18 | 0,02
Arabitol 8,45
Sorbitol 0,05
Galaktoz 0,04
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5.3. Tartisma ve Sonug¢

Tirevlendirme reaksiyonu kullanilarak GC-MS ile analiz edilebilir hale getirilen
amino asitlerin, yag asitlerinin, sekerlerin, seker alkollerinin, TCA dongiisii
elemanlarinin ve karboksilik asitlerin stres faktorlerine karsi gosterdikleri tepkiler

degerlendirilmistir.

Bitkilerin genelinde, abiyotik stres kosullarinda prolin ve diger amino asitlerin birikimi
goriliir. Amino asit birikiminin sebebi onlarin iyon tasinmasinda, stoma agikliginin
yonetilmesinde, ozmolit olarak ve agir metallerin detoksifikasyonunda gorev
almalaridir. Amino asitler ayrica bazi enzimlerin sentezlerini ve aktivitelerini, gen
ifadesini ve redoks homeostazisini de etkilerler [157]. Arpada prolin birikimi ile
kuraklik stresi arasindaki iligki aragtirmacilar tarafindan aciga cikarilmistir; kuraklik
stresine dayanikli olan tiirlerin hassas tiirlerden daha fazla prolin biriktirdiklerini
gostermiglerdir [158]. Ardindan baska bitkilerde de benzer bir iliskinin oldugu
belirlenmistir [159]. Daha sonra farkli arastirmacilar Phaselous mungo [157], Crypto
meria [160], pamuk [161], musir [162], ¢eltik [163] ve daha birgok bitkide [164-172]
diger amino asitlerin birikimlerinin de stres kosullar1 ile iliskilerini ortaya
koymuslardir. Bu bilgiler 1s18inda ¢alismamizda belirlemis oldugumuz amino asit
birikimleri anlam kazanmaktadir. Ayrica, yaprakta belirlenen amino asitlerin 6zellikle
yiiksek sicaklik karsisinda, kokte belirlenen amino asitlerinse kuraklik karsisinda bu
birikimin daha fazla oldugu dikkat ¢ekmektedir. Yapragin sicaklik stresi ile ilk
karsilasan, koklerinse kuraklik stresi ile ilk karsilasan organlar olmasi ile de
desteklenebilecek bu durum enerji metabolizmasimin yiiksek sicaklik durumunda
yaprakta ve kuraklik durumunda kokte amino asitlerin katabolizmasi yoniine kaydigi
onermesi ile agiklanabilir. Pipekolik asit ozmoprotektan 6zellik gosteren ve protein
yapisina katilmayan bir amino asittir [173]. Calismamizda pipekolik asit miktarinin
yaprakta; tuzluluk stresi karsisinda 12. saatte, yiiksek sicaklik karsisinda 1. ve 3.
saatlerde, kuraklik karsisinda 6. ve 12. saatlerde, diisiik sicaklik karsisinda 12 saat
boyunca ve ABA uygulamasi karsisinda 12. saate kadar arttig1 gozlenmistir. Pipekolik
asit miktarindaki bu artis bitkinin, stres faktorleri dolayisiyla ortaya ¢ikabilecek hasari

engellemeye yonelik aldig1 bir 6nlem olarak goriilebilir.
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Yag asitleri, hiicresel membranlarin 6nemli bilesenleridir [174], membran
akigkanligimin yeniden modellenmesi [175], linolenik asit salinimi [176], savunma
genlerinin ifadelerinin diizenlenmesi [177] yollariyla indiiklenebilir stres direncine
katkida bulunurlar. Serbest linolenik asitin kendisi bir stres sinyalidir ve fito-oksilipin
biyosentezi i¢in Onciidiir [178]. Kloroplast lipitlerinde ¢oklu doymamis yag asidi
seviyelerinin muhafaza edilmesinin, diisiik sicaklikta hayatta kalmaya ve kloroplast
membran olusumunun saglikli olmasina katkida bulundugu gosterilmistir [175, 179].
Soguk stresine maruz kalan Arabidopsis thaliana bitkilerinde palmitik asit ve oleik
asitin fonksiyonlar1 arastirmacilar tarafindan gosterilmistir [180]. Soguga dayanikli
bitkiler soguk stres sirasinda ¢oklu doymamis baglar iceren yag asitleri biriktirirler.
Soguk iklime aligtirtlmig patates (Solanum commersonii) yapraklarin membran
gliserolipidlerinde linoleik asit (18: 2) biriktirirken, soguga dayanikli olmayan
patatesin (Solanum tuberosum) soguk stresi sirasinda bu o&zelligi gostermedigi
arastirmacilar tarafindan gosterilmistir [181]. Trienoik yag asitleri, heksadekatrienoik
asit (16: 3) ve linolenik asit (18: 3), membran lipidlerinde bulunan baslica ¢oklu
doymamis yag asidi tiirleridir [175]. Sicak iklimlere adapte olmus bitkilerin
yapraklarindaysa 18:1 yag asitlerinin miktarinin daha yiiksek, 18:2 ve 18:3 yag
asitlerinin miktarlarininsa daha diisiik oldugu bilinmektedir [182]. Tuz stresine maruz
kalan hassas bitkiler genellikle membranlarinda 18:3 yag asitlerinin seviyelerinde
azalma gosterir; bu da 18:3 yag asitlerindeki azalmanin bu stresin neden oldugu hasari
yansittigint  gostermektedir. Transgenik tiitlin hiicreleri ve bitkileri ile yapilan
deneyler, 18:3 yag asitleri artiran ®-3 desatiirazlarin asir1 ifadesinin, tuz ve kuraklik
stresine dayanikliligr arttirdigini gostermistir [183]. Bu, bitkilerin tuz ve kurakliga
kars1 dayanikliliginin, biiyiik 6l¢iide yag asidi doymamuislik diizeyine ve/veya yag asidi
doymamishgini muhafaza etme veya ayarlama kabiliyetine bagli oldugunu
gostermektedir [184, 185]. Calismamizda ¢oklu doyamamis bag igeren yag asitlerinin
miktarlar ile doymus yag asitlerinin miktarlar1 karsilastirildiginda; tuzluluk, kuraklik
ve ABA uygulamalarinda miktarlarinin yakin oldugu ancak, yiiksek sicaklik ve diisiik
sicaklik uygulamalarinda doymus yag asitlerinin daha yiiksek miktarda bulundugu
gozlenmektedir. Linoleik asit (18:3) miktar1 tuz stresi karsisinda yalnizca 12. saatte
artis gostermistir, 12. saate kadarsa belirlenebilir seviyenin altinda kalmistir. Bu
azalma, tuz stresinin bitkiye verdigi hiicresel hasarin bir sonucu olabilir, ardindan

gelen artigsa bitkinin strese karsi olusturmaya calistigi bir tepki olabilir. Ayrica
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linolenik asit miktarinin kuraklik stresi karsisinda 1. saat itibariyle azaldig
gozlenmektedir; bitkinin hiicresel mekanizmalarinin 1. saatin ardindan hasar gordiigi
ve bu hasarin bir gostergesi olarak linolenik asit miktarinin azaldig1 onerilebilir. Sicak
stresi karsisinda artmasi beklenen oleik asit miktarinin belirlenebilir seviyede
olmamastysa, hiicrenin stres karsisinda lipid metabolizmasinda hasarin meydana
gelmesi ile agiklanabilir ve linolenik asit miktarinda 1. ve 12. saatlerde meydana gelen
artisin da bu sebeple oldugu diisiiniilebilir. Tiim stres kosullarinda meydana gelen belli
bir modele uymayan ve spontan gibi goriinen degisiklikler, bitkinin lipid
metabolizmasinin yiiksek derecede hasar gdrmesinden kaynaklaniyor olabilir.
Dolayisiyla salatalik bitkisinin lipid metabolizmasi ile yapilabilecek daha ileri
analizler, bitkinin abiyotik stres kosullarina diren¢ kazanmasi acisindan yararl

olabilir.

Bitkiler, hem seker tlireten hem de tiiketen ototrofik ve fotosentetik organizmalardir.
Coziiniir sekerler, gevresel stres kosullarina karst olduk¢a hassastirlar. Siikroz ve
heksozlar, genetik regiilasyonda biiylime ile iliskili genlerin ifadelerinin artirilmasi ve
strese bagl genlerin ifalerinin azaltilmast ile 6rneklenen ikili fonksiyonlara sahiptirler.
Sekerler tarafindan koordine olarak diizenlenmis olmasina ragmen, bu biiyiime ve
strese bagli genler, HXK'ya bagimli ve / veya HXK-bagimsiz yollarla indiiklenir veya
inhibe edilir [186]. Stres kosullarinin, bitkilerin karbohidrat metabolizmalari lizerine
etkisini arastiran bir¢cok calisma literatiirde mevcuttur [186-190]. Bu zamana kadar
yapilan ¢aligmalar, karbohidrat miktarlarinin stres karsisindaki degisimlerinin belli bir
modele gore gerceklesmedigini; stres faktoriine, bitkiye, dokuya, genotipe gore
degistigini gostermiglerdir [191-195]. Calismamizda farkli stres kosullarinda
birikimlerini belirlemis oldugumuz karbohidratlarin yaprakta daha ¢ok tuzluluk ve
diisiik sicaklik karsisinda birikimlerinin olmasi dikkat c¢ekicidir. Arastirmacilar,
tuzluluk ve diisiik sicaklik streslerinin ¢6ziinebilir seker miktarini artirdiklarini geltik
[193] ve sorgum [194] bitkilerinde goéstermislerdir. Calismamizdan elde ettigimiz
sonuglar bu veriler ile de desteklenmektedir. Diger yandan siikroz, hem ozmolit
fonksiyonu hem de hiicresel solunumdaki substrat gorevi sebebiyle homeostazinin
saglanmasi agisindan 6nemli gérevlere sahiptir [196]. Calismamizda siikroz miktarinin
uygulamalarin genelinde artti§1 belirlenmistir. Abiyotik stres altindaki siikroz

miktarindaki dalgalanmalar, COz 'nin asimilasyonunda, kaynak-hedef karbon
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boliimlenmesinde, ilgili enzimlerin aktivitesinde ve ayni zamanda belli genlerin
ifadesinde degisiklikler igerir [190, 196, 197]. Bir¢ok degiskene bagli olmasindan
dolay1, calismamizda siikroz miktarinda kisa siirelerde gerceklesen biiyiik degisimleri
gozlemis olmamiz anlam kazanmaktadir. Calismamizda, rafinoz miktarinin da stres
uygulamalarinin bir kisminda birikim yaptig1 gozlenmistir. Literatiirde rafinozu yonca
[198], Arabidopsis thaliana [199], [167, 200] ve Xerophyta viscosa [201] gibi
bitkilerde ¢evresel stres faktorleri ile bagdastiran farkli galismalar mevcuttur. Rafinoz
ailesine ait oligosakkaritlerin biyosentezi myo-inositol ve UDP-galaktozdan
galaktinoliin sentezlenmesi ile baslatilir ve yeni galaktoz molekiillerinin takilmasi ile
devam eder [202]. Dolayisiyla rafinoz, myo-inositol ve galaktoz arasinda bir ilgilesim
beklenmektedir. Caligmamizda substrat miktarinin az oldugu ya da hi¢ olmadig
noktalarda rafinoz miktarinin da az oldugu ya da hi¢ olmadi gézlenmistir. Ayrica myo-
inositoliin ¢ogu stres kosulu karsisinda miktarinin artmasi1 ve galaktozun
bulunmamasi, galaktozun baska bir yolak tarafindan harcandigini ya da hig
tiretilmedigini, diger yandan myo-inositoliin harcanamadigi icin biriktigini

gostermektedir.

Arabidopsis thaliana [203], Limonium latifolium [204], ¢eltik [205] ve baska birgok
yiiksek bitkide [166, 167, 206] sitrik asit dongiisii (TCA) elemanlarinin miktarlarinin
tuz stresi karsisinda azaldigini, kuraklik ve yiiksek sicaklik kosullarindaysa arttigini
gosteren ¢aligmalar literatiirde mevcuttur [207]. Ayrica geltikte yapilan bir ¢aligma
TCA elemanlarmin hassas varyatelerde stres kosullarindan biiylik oranda etkilendigini
gostermistir [208]. Bir bagka ¢alismada arastirmacilar TCA elemanlarinin birikiminin
kuraklik stresi karsisinda arttigini gostermislerdir [206]. Arabidopsis thaliana
bitkisinde yapilan bir calismadaysa arastirmacilar diisiik sicakliga maruz kalmis
bitkilerde TCA elemanlar1 birikiminin arttigini1 belirlemislerdir [209]. Calismamizda;
sitrik asit, sliksinik asit, fumarik asit ve malik asit miktarlarinin stres uygulamalarinin
biiylik boliimiinde artti1 belirlenmistir. Sitrik asit dongiisii ile baglantili olan amino
asitlerin birikim miktarindaki degisim de diislinlildiiglinde tutarli bir sonug elde

edilmistir.

Glukuronik asit, altinci karbon atomu bir karboksilik aside okside olan glikozdan

tiiretilmis bir seker asididir. Glukuronik asit proteoglikan ve glikogliserolipidlerin
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ortak bir yap1 tagidir. Pektin ve hemiseliiloz gibi hiicre duvari bilesenlerinde bulunan
arabinoz, ksiloz, galakturonik asit ve apioz kalintilarinin biyosentezi gibi farkli yollar
tarafindan kullanilir [210], bu da hiicre duvar ile iliskili siire¢lerin aktive oldugunu
distindiiriir [211]. Calismamizda, yaprak orneklerinde glukuronik asit miktar1 ¢ok
onemli bir degisim gostermezken; kokte neredeyse tiim stres uygulamalarinda artis
gostermistir. Kuraklik stresi karsisinda 3. saatte miktar1 artan glukuronik asit, diger
saatlerde belirlenebilir seviyede degildir. Glukuronik asit miktarmin koékte bu kadar
artmasi, kokte bulunan hiicrelerin galakturonik asit yolaginda kullanmak iizere
substrat olarak ihtiya¢ duymasi olabilir. Ayrica buradaki hiicrelerin duvar yapisinin
korunmasinda kullanilmak {izere proteoglikanlarin ya da glikogliserolipidlerin

yapisina katilmak i¢in yiiksek miktarda iiretiliyor ve harcaniyor olabilir.

Tiim bu bilgiler 1s181nda daha 6zel ve daha ileri teknikler kullanilarak; sicaklik stresi
karsisinda yaprakta, kuraklik stresi karsisindaysa kokte amino asit metabolik
yolaklarinda meydana gelen degisimlerin irdelenmesi; bir ozmoprotektan olarak
pipekolik asidin metabolik yolaklarinin aydinlatilmasi; 6zellikle membran yapilari
acisindan biiylik 6neme sahip olan lipid metabolizmasinin linolenik asit temel alinarak
calisilmasi, hiicrenin enerji ihtiyacinin karsilanmasindaki ve yapisal gorevleri
diisiiniildiiglinde siikroz ve rafinozun dahil oldugu yolaklarin irdelenmesi, son olaraksa
glukuronik asitin dahil oldugu metabolik yolaklarin c¢alisiimasi salatalik bitkisinin
stres kosullarina diren¢ mekanizmasinin ayrintili sekilde aydinlatilmasi agisindan

yararli olacaktir.
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6. GENEL DEGERLENDIRME

Kiiresel 1sinmanin ve dogaya verdigimiz hasarin artan tehdidi, mahsul bitkilerinin
hayatta kalmasi ve liretkenligi a¢isindan ciddi bir sorun haline gelmistir ve bu nedenle,
verimi saglamak i¢in bu zorluklarin {istesinden gelmek i¢in uygun stratejileri
belirlemek gerekmektedir. Abiyotik stres faktorleri giinden giline artmaktadir ve
bitkiler, stres kosullarina kars1 koyarak ¢esitli molekiiler ve fizyolojik fonksiyonlari

yerine getirmek i¢in dogal olarak 1s1 soku proteinlerini iiretirler.

Calismamizin ilk béliimiinde hem model bir bitki hem de 6nemli bir gida olan salatalik
bitkisinin genomunda bulunan 1s1 soku proteinleri ailesinin iyeleri belirlenmistir.
Yapilan analizler sonucunda salatalik genomunda kodlanan 36 adet sHsp, 100 adet
Hsp40, 28 adet Hsp60, 14 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 17 adet Hspl00 geni
tanimlanmistir. Daha 6nce salatalik genomunda yer alan 1s1 soku proteini ailesi tiyeleri
tanimlanmadigindan ve 1s1 soku proteinlerine 6zgii olan HSPIR veri tabaninda
salatalik bitkisine ait olan yalniz 3 adet Hsp40 ve 5 adet Hsp70 proteini tanimlanmis

oldugundan ¢aligmamiz literatiirde bulunan boslugu doldurmustur.

Caligmamizin ikinci boliimiindeyse, veri tabanlarinda bulunan salataliga ait RNA-
dizileme verileri kullanilarak gen ifadelerini belirten 1s1 haritalar1 olusturulmustur.
Buradan elde edilen veriler 1s181nda, ifadesi dolayisiyla umut vadeden CsHsp genleri
secilerek Gercek zamanli-PZR ile ifadeleri calisilmistir. 5 farkli abiyotik stres
uygulamasi yapilan Ornekler arasindan, strese karsi diren¢ agisindan en biiyiik
potansiyele sahip genin 4 stres faktoriinde (kuraklik, tuzluluk, diisiik sicaklik, ABA)
yiiksek gen ifadesine sahip olan CssHsp-08 geni oldugu goriilmiistiir. CssHsp-08 geni
ileri fonksiyonel analizler yapilarak, stres direng mekanizmalarindaki gorevi

aydinlatilabilir ve daha dayanikli bitkilerin yetistirilmesinde bir adim olabilir.

Calismamizin iiclincli boliimiindeyse, farkli abiyotik stres kosullarinda salatalikta
bulunan metabolitlerde gerceklesen degisimler GC-MS analizleri ile belirlenmistir.
Tirevlendirme reaksiyonu kullanilarak GC-MS ile analiz edilebilir hale getirilen
amino asitlerin, yag asitlerinin, sekerlerin, seker alkollerinin, TCA dongiisii

elemanlarinin ve karboksilik asitlerin stres faktorlerine karsi gosterdikleri tepkiler
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degerlendirilmistir. Metabolit miktarlar1 irdelendiginde; linolenik asit tabanli olarak
lipid metabolizmasinin, pipekolik asit temelli olarak amino asit metabolizmasinin,
rafinoz temelli olarak karbohidrat mekanizmasinin ileri yolak analizleri yapilarak
irdelenmesinin bu bitkinin strese diren¢ mekanizmalarinin anlasilmasi acgisindan

biiyiik yarar saglayacagi onerilmektedir.

Calismamiz 6nemli bir aile olan 1s1 soku proteinleri ailesinin yapisinin,
organizasyonunun, evriminin ve ifade profillerinin anlasilmasi agisindan énem arz
etmektedir ve gelecekte yasanabilecek muhtemel gida problemlerine karsi alinacak
Onlemler agisindan kazanglhi olacaktir. Ayrica c¢alismamiz, Dbitki stres
mekanizmalariin anlasilmasinda omiks yaklagimlarinin kullanilmasi agisindan temel

niteligindedir ve 6nemli bilgiler aciga ¢ikartmistir.
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EK 12 CsHsp40 Proteinlerinin Blast2GO Analiz Detaylari
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EK 13 CsHsp40 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 14 CsHsp40 Genlerinin Segmental Duplikasyonlar1 ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 15 CsHsp40 Genlerinin  Arabidopsis thaliana ile Ortolog Iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

EK 16 CsHsp40 Genlerinin Celtik ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 17 CsHsp40 Genlerinin Kavak ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 18 CsHsp40 Genlerinin Misir ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlar

EK 19 CsHsp40 Genlerinin Uziim ile Ortolog lliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 20 CsHsp40 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

EK 21 CsHsp40 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Gorseli

EK 22 28 Cucumis sativus Hsp60 Proteini Katalogu

EK 23 CsHsp60 Proteinlerinin Blast2GO Analiz Detaylari

EK 24 CsHsp60 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 25 CsHsp60 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari
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EK 26 CsHsp60 Genlerinin  Arabidopsis thaliana ile Ortolog Iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

EK 27 CsHsp60 Genlerinin Celtik ile Ortolog iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 28 CsHsp60 Genlerinin Kavak ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 29 CsHsp60 Genlerinin Uziim ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 30 CsHsp60 Genlerinin Misir ile Ortolog iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 31 CsHsp60 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu
EK 32 CssHsp60 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Gorseli
EK 33 14 Cucumis sativus Hsp70 Proteini Katalogu

EK 34 CsHsp70 Proteinlerinin Blast2GO Analiz Detaylar1

EK 35 CsHsp70 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 36 CsHsp70 Genlerinin Segmental Duplikasyonlar1 ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 37 CsHsp70 Genlerinin  Arabidopsis thaliana ile Ortolog Iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

EK 38 CsHsp70 Genlerinin Celtik ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari
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EK 39 CsHsp70 Genlerinin Kavak ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 40 CsHsp70 Genlerinin Uziim ile Ortolog liskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 41 CsHsp70 Genlerinin Misir ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlar1

EK 42 CsHsp70 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu
EK 43 CsHsp70 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Gorseli
EK 44 7 Cucumis sativus Hsp90 Proteini Katalogu

EK 45 CsHsp90 Proteinlerinin Blast2GO Analiz Detaylari

EK 46 CsHsp90 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 47 CsHsp90 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 48 CsHsp90 Genlerinin  Arabidopsis thaliana ile Ortolog Iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

EK 49 CsHsp90 Genlerinin Celtik ile Ortolog iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 50 CsHsp90 Genlerinin Kavak ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 51 CsHsp90 Genlerinin Uziim ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari
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EK 52 CsHsp90 Genlerinin Misir ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 53 CsHsp90 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

EK 54 CsHsp90 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Gorseli

EK 55 17 Cucumis sativus Hsp100 Proteini Katalogu

EK 56 CsHsp100 Proteinlerinin Blast2GO Analiz Detaylari

EK 57 CsHspl00 Genlerinin Tandem Duplikasyonlar1 ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlar

EK 58 CsHspl00 Genlerinin Segmental Duplikasyonlar1 ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 59 CsHsp100 Genlerinin Arabidopsis thaliana ile Ortolog Iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

EK 60 CsHspl100 Genlerinin Celtik ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 61 CsHspl00 Genlerinin Kavak ile Ortolog iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlar1

EK 62 CsHsp100 Genlerinin Uziim ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlari

EK 63 CsHsp100 Genlerinin Misir ile Ortolog Iliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma

Oranlan

EK 64 CsHspl100 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

EK 65 CsHsp100 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Gorseli
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EK 66 Tuz

Goruntisu

EK 67 Tuz

Goruntusu

EK 68 Tuz

Goruntisu

EK 69 Tuz

Goriuntisi

EK 70 Tuz

Goruntusu

EK 71 Tuz

Goriuntisi

EK 72 Tuz

Goruntusu

EK 73 Tuz

Goruntiisu

Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Stresi Karsisinda 3. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalik Yaprak Omeginin Kromatogram

Stresi Kargisinda 12. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Kok Omeginin Kromatogram

Stresi Kargisinda 3. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

EK 74 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Goriintiisii

EK 75 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 3. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortintiist

EK 76 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortuintiisu
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EK 77 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortintiisii

EK 78 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Kok Orneginin

Kromatogram Gortintiisi

EK 79 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 3. Saat Salatalik Kok Orneginin

Kromatogram Gortintiisii

EK 80 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalk Kok Orneginin

Kromatogram Gortintiisi

EK 81 Yiiksek Sicaklik Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalk Kok Orneginin

Kromatogram Goriintiisii

EK 82 Kuraklik Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Goriuntisi

EK 83 Kuraklik Stresi Karsisinda 3. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Goruntusu

EK 84 Kuraklik Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Goruntiisu

EK 85 Kuraklik Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalik Yaprak Orneginin Kromatogram

Goruntusu

EK 86 Kuraklik Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Gortintlisi

EK 87 Kuraklik Stresi Karsisinda 3. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Gorlntistu
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EK 88 Kuraklik Stresi Karsisinda 6. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Goruntisu

EK 89 Kuraklik Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalik Kok Orneginin Kromatogram

Goruntusu

EK 90 Diisiik Sicaklik Stresi Karsisinda 1. Saat Salatalik Yaprak

Kromatogram Goriintiisii

EK 91 Diisiik Sicaklik Stresi

Kromatogram Gortintiisi

EK 92 Disiik Sicaklik Stresi

Kromatogram Goriintiisii

Karsisinda 3. Saat Salatalik Yaprak

Karsisinda 6. Saat Salatalik Yaprak

EK 93 Diisiik Sicaklik Stresi Karsisinda 12. Saat Salatalik Yaprak

Kromatogram Gortintiisu

EK 94 Diisiik Sicaklik Stresi

Kromatogram Goriintiisii

EK 95 Diisiik Sicaklik Stresi

Kromatogram Gortintiisii

EK 96 Diisiik Sicaklik Stresi

Kromatogram Goriintiisii

EK 97 Distik Sicaklik Stresi

Kromatogram Gortintiist

Karsisinda 1.

Karsisinda 3.

Karsisinda 6.

Karsisinda 12.

Saat Salatalik Kok

Saat Salatalik Kok

Saat Salatalik Kok

Saat Salatalik Kok

EK98 ABA Uygulamasi Karsisinda 1. Saat Salatalik Yaprak

Kromatogram Goriintiisii
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EK99 ABA Uygulamasi Karsisinda 3. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortintiisii

EK 100 ABA Uygulamas: Karsisinda 6. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortintiisi

EK 101 ABA Uygulamas: Karsisinda 12. Saat Salatalik Yaprak Orneginin

Kromatogram Gortintiisii

EK 102 ABA Uygulamas1 Karsisinda 1. Saat Salatalik Kok Orneginin

Kromatogram Gortintiisi

EK 103 ABA Uygulamasi Karsisinda 3. Saat Salatalik Kok Orneginin

Kromatogram Goriintiisii

EK 104 ABA Uygulamas1 Karsisinda 6. Saat Salatalik Kok Orneginin

Kromatogram Gortintiisu

EK 105 ABA Uygulamas1 Karsisinda 12. Saat Salatalik K&k Orneginin

Kromatogram Goriintiisii
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EK1

36 Cucumis Sativus sHSP Proteini Katalogu

Salatalik Genomunda Fiziksel Pozisyon

Cucurbit Genome Protein .. Kararh . .
Protein Adi Veritabam Baslangic Bitis Uzunlugu pl D:[olekuler Kararsnzl_lk veya Ao NCBI Erisim No.
Tammlayicist Kromozom Pozisyonu Pozisyonu (aa) Agirhk (Da) | Endeksi Kararsiz | Crubu
(be) (bo)

CssHsp-01 | Csa1M031780.1 Chrl 3,359,891 3,361,244 | 168 9,46 18823,88 42,31 | unstable 11B XP_004137386.1
CssHsp-02 | CsalM063560.1 Chrl 6,711,296 6,712,146 | 127 7,07 14400,31 55,67 | unstable IVA | XP_004145106.1
CssHsp-03 | CsalM527860.1 Chrl 18,407,905 18,408,871 |148 451 16485,45 55,23 | unstable IVB | XP_004153731.1
CssHsp-04 | CsalM527870.1 Chrl 18,410,460 18,411,458 | 160 6,13 18205,74 57,4 | unstable IVB | XP_004153730.1
CssHsp-05 | Csa1M600100.1 Chrl 23,093,822 | 23,095,017 |356 9,21 39890,09 58,9 | unstable 11B KGN66370.1

CssHsp-06 | Csa1M600110.1 Chrl 23,099,797 23,101,595 |351 9,54 39099,17 63,87 | unstable 1B XP_004144143.2
CssHsp-07 | Csa1M600120.1 Chrl 23,104,515 | 23,105,750 |307 9,93 34250,91 62,12 | unstable 11B KGN66372.1

CssHsp-08 | Csa3M000100.1 Chr3 96,511 102,992 |510 5,18 56349,09 49,02 | unstable 1B XP_004146183.1
CssHsp-09 | Csa3M020080.1 Chr3 2,117,181 2,119,000 |186 4,93 20799,07 69,23 | unstable A XP_004147203.2
CssHsp-10 | Csa3M020090.1 chr3 2,120,395 2,122,000 |213 5,40 23887,81 59,14 | unstable 1A KGN55870.1

CssHsp-11 | Csa3M081340.1 chr3 4,386,396 4,389,181 | 200 4,86 22980,62 47,39 | unstable 11 XP_004152915.1
CssHsp-12 | Csa3M113300.1 Chr3 5,736,647 5,737,544 | 193 5,62 21880,4 42,73 | unstable IVA | XP_004133737.1
CssHsp-13 | Csa3M595190.1 chr3 22,798,970 22,799,948 | 144 6,84 16310,74 44,54 | unstable IVB | XP_004145723.1
CssHsp-14 | Csa3M733220.1 Chr3 27,832,224 | 27,833,222 |200 8,34 23666,6 41,7 | unstable IVB | XP_004145723.1
CssHsp-15 | Csa3M733230.1 Chr3 27,834,376 | 27,835,341 |[172 9,01 20332,22 27,55 | stable IVB | XP_004137920.1
CssHsp-16 | Csa4M005000.1 Chr4 858,771 859,896 | 210 5,49 23988,18 53,76 | unstable | XP_004152349.1
CssHsp-17 | Csa4M269140.1 Chr4 10,651,377 10,652,306 | 196 8,93 22618,67 65,72 | unstable 1B XP_004149651.1
CssHsp-18 | Csa4M303700.1 Chr4 12,354,884 | 12,355,315 |143 6,76 15905,19 31,49 | stable IVB | XP_004147911.1
CssHsp-19 | Csa4M646340.1 Chr4 22,098,607 | 22,100,125 |156 5,55 17490,21 32,48 | stable [ XP_004141334.1
CssHsp-20 | Csa4M646350.1 Chr4 22,101,607 | 22,102,083 |158 6,85 17590,11 36,87 | stable [ XP_004141335.1
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EK 1’ in devamu;

CssHsp-21 | Csa5M138480.1 chrs 3,340,320 3,342,432 | 229 9,12 25507,12 40,84 | unstable [ XP_004145960.1
CssHsp-22 | Csa5M190530.1 chrs 8,602,661 8,603,397 | 159 5,80 1812347 66,05 | unstable IVB | XP_011654976.1
CssHsp-23 | Csa5M190540.1 chrs 8,607,105 8,607,301 |55 8,18 6039,02 64,25 | unstable IVB | KGN50610.1

CssHsp-24 | Csa5M190550.1 chrs 8,612,955 8,613,582 | 152 9,27 17383,86 60,25 | unstable IVB | XP_004151581.1
CssHsp-25 | Csa5M190560.1 Chrs 8,623,214 8,623,966 | 159 6,20 18098,44 67,3 | unstable IVB | XP_004149942.2
CssHsp-26 | Csa5M197100.1 chrs 8,694,766 8,695,432 | 202 9,55 23421,83 56,69 | unstable IVB | KGN50618.1

CssHsp-27 | Csa5M197110.1 Chrs 8,696,956 8,697,706 | 191 6,47 2229252 74,78 | unstable IVB | XP_004150237.2
CssHsp-28 | Csa5M198120.1 Chrs 8,704,664 8,705,375 | 156 6,11 17857,1 60,43 | unstable IVB | XP_004150236.2
CssHsp-29 | Csa5M591720.1 Chrs 21,401,013 21,402,356 | 232 8,95 26326,07 38,92 | stable I XP_004135300.1
CssHsp-30 | Csa5M612820.1 chrs 24,038,035 | 24,038,779 |223 9,68 25221,45 48,48 | unstable 1B KGN52153.1

CssHsp-31 | Csa5M612830.1 Chrs 24,039,550 | 24,041,583 |352 4,94 38004,43 58,69 | unstable 1B XP_004135374.1
CssHsp-32 | Csa5M646740.1 Chrs 27,255,167 27,255,904 | 189 5,52 21605,89 54,46 | unstable IVA | XP_004141518.1
CssHsp-33 | Csa6M009400.1 Chré 1,010,246 1,010,704 |152 5,84 17559,02 63,37 | unstable IVB | XP_004141518.1
CssHsp-34 | Csa6M046370.1 Chré 3,794,102 3,795,028 | 110 9,20 12854,66 38,05 | stable A KGN46059.1

CssHsp-35 | Csa6M421760.1 Chré 19,513,004 19,515,508 | 246 7,60 27060,55 59,79 | unstable I XP_004140134.1
CssHsp-36 | Csa7M072770.1 Chr7 4,763,618 4,764,527 | 197 6,87 22215,72 46,4 | unstable IVA | XP_004136960.1

186




EK 2

CssHsp proteinlerinin Blast2Go analiz

detaylari
GO:
Uzunluk GO: BIYOLOJIK MOLEKULER  GO: HUCRE
Protein Adi Aciklama e-Degeri  Benzerlik SUREC FONKSIYON BILESENI
integral
component  of
CssHsp-01 kDa heat shock -like 168 1.35E-103 66.05% membrane
CssHsp-02 kDa class V heat shock | 127 1.76E-75 77.9%
kDa class | heat shock -
CssHsp-03 like 148 2.42E-91 69.05% | oksidatif strese cevap
1siya  tepki; sitoplazma;
yiiksek 151k yogunluguna
cevap; hidrojen peroksite
CssHsp-04 small heat shock 160 1.23E-78 86.9% | cevap
inactive RESTRICTED
TEV MOVEMENT 2-
CssHsp-05 like 356 0,00E+00 71.05% membran
inactive RESTRICTED
TEV MOVEMENT 2- membranin
CssHsp-06 like 351 3.85E-160 74.05% integral bileseni
inactive RESTRICTED membran;
TEV MOVEMENT 2- membranin
CssHsp-07 like 307 2.12E-176 67.79% integral bileseni
AT-rich interactive
CssHsp-08 domain-containing 6-like | 510 0,00E+00 79.35% DNA baglanmasi

187




EK 2’ nin devamz;

small heat shock
chloroplastic-like isoform
CssHsp-09 X2 186 2.37E-73 85.9%
small heat shock
CssHsp-10 chloroplastic 213 4.14E-109 83.3%
CssHsp-11 kDa class VI heat shock | 200 1.21E-133 80.15%
kDa class IV heat shock -
CssHsp-12 like 193 1.32E-128 77.3%
CssHsp-13 class | heat shock -like 144 1.62E-86 78.4%
kDa class | heat shock -
CssHsp-14 like 200 4.56E-132 74.5% stoplazma
kDa class | heat shock -
CssHsp-15 like 172 2.95E-126 57.35%
kDa heat shock
CssHsp-16 mitochondrial 210 2.61E-136 66.55%
inactive RESTRICTED
TEV MOVEMENT 2- membranin
CssHsp-17 like 196 5.45E-123 67.85% integral bileseni
kDa class | heat shock -
CssHsp-18 like 143 6.86E-90 83.75% | 1s1ya tepki; sitoplazma
kDa class Il heat shock -
CssHsp-19 like 156 1.64E-83 93%
kDa class Il heat shock -
CssHsp-20 like 158 7.71E-102 80.3%
small heat shock
CssHsp-21 chloroplastic 229 1.89E-140 80.7%
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EK 2’ nin devamu;

kDa class | heat shock —
CssHsp-22 like 159 1.16E-82 91.8%
cytosolic class | small
CssHsp-23 heat shock partial 55 2.49E-31 82.5%
kDa class | heat shock -
CssHsp-24 like 152 1.22E-96 95.45%
kDa class | heat shock -
CssHsp-25 like 159 1.52E-101 93.1%
kDa class | heat shock -
CssHsp-26 like 202 2.69E-134 89.3%
kDa class | heat shock -
CssHsp-27 like 191 6.27E-118 74.75%
kDa class | heat shock -
CssHsp-28 like 156 2.25E-76 87.05%
small heat shock
CssHsp-29 chloroplastic-like 232 1.73E-143 78.2%
integral
RESTRICTED TEV component  of
CssHsp-30 MOVEMENT 2-like 223 5.54E-146 58.2% membrane
integral
inactive RESTRICTED component  of
CssHsp-31 TEV MOVEMENT 2 352 3,00E-168 56.15% membrane
endoplasmic
CssHsp-32 kDa class IV heat shock | 189 1.33E-133 73.75% reticulum
kDa class | heat shock -
CssHsp-33 like 152 6.04E-97 88.9%
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EK 2’ nin devamu;

peroxisomal small heat

CssHsp-35 shock 246 0,00E+00 66.7% peroxisome
kDa class IV heat shock -
CssHsp-36 like 197 1.19E-127 79.05%
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EK3

Kromozom Gen Duplikasyon E degeri |Homoloji (%) [Mesafe Ks Ka Ka/Ks MYO
Chrl CssHsp-05 CssHsp-06 e-134 73% 5975 0,1971 0,1798 0,9122 1,5161
Chrl CssHsp-05 CssHsp-07 1,00E-87 60% 10693 0,5236 0,3130 0,5978 4,0276
Chrl CssHsp-06 CssHsp-07 4,00E-93 61% 4718 0,3559 0,2644 0,7429 2,7376
Chr3 CssHsp-09 CssHsp-10 7,00E-87 88% 3214 0,2216 0,068 0,3069 1,7046
Chr5 CssHsp-22 CssHsp-28 1,00E-78 92% 102003 0,0792 0,0267 0,3376 0,6092
Chr5 CssHsp-22 CssHsp-25 4,00E-78 86% 20553 0,6614 0,0672 0,1015 5,0876
Chr5 CssHsp-22 CssHsp-24 3,00E-72 86% 10294 0,578 0,0825 0,1427 4,4461
Chr5 CssHsp-22 CssHsp-26 3,00E-68 78% 92105 0,6303 0,1058 0,1679 4,8484
Chr5 CssHsp-23 CssHsp-25 2,00E-07 64% 16190 0,4392 0,1671 0,3805 3,3784
Chr5 CssHsp-23 CssHsp-22 5,00E-07 65% 4444 0,4779 0,1921 0,4019 3,6761
Chr5 CssHsp-23 CssHsp-26 1,00E-06 61% 87661 0,5872 0,2358 0,4016 4,5169
Chr5 CssHsp-24 CssHsp-25 5,00E-73 89% 10259 0,3719 0,0713 0,1918 2,8607
Chr5 CssHsp-24 CssHsp-28 2,00E-66 81% 91709 0,6527 0,0958 0,1467 5,0207
Chr5 CssHsp-24 CssHsp-26 4,00E-66 81% 81811 0,4809 0,0953 0,1983 3,6992
Chr5 CssHsp-25 CssHsp-22 4,00E-78 86% 20553 0,6614 0,0672 0,1015 5,0876
Chr5 CssHsp-25 CssHsp-26 6,00E-70 79% 71552 0,4488 0,0862 0,1922 3,4523
Chr5 CssHsp-25 CssHsp-28 8,00E-70 81% 81450 0,6702 0,0822 0,1227 5,1553
Chr5 CssHsp-26 CssHsp-28 2,00E-66 7% 9898 0,664 0,1296 0,1952 5,1076
Ortalama 0,48341 10,10 0,34043 |3,7185
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EK 4;

Genl Lokasyon Kro. Gen 2 Lokasyon Kro. | E degeri HO(T/:)) )Ioji Ks Ka Ka/Ks [ MYO
CssHsp-04 | 18410460-18411458 | Chrl | CssHsp-25 | 8623214-8623966 |Chr5| 1,00E-56 65% 2,1593| 0,2381| 0,1103| 16,6100
CssHsp-04 | 18410460-18411458 | Chrl | CssHsp-22 | 8602661-8603397 [ Chr5| 2,00E-56 63% 2,3329| 0,2414| 0,1035| 17,9454
CssHsp-04 | 18410460-18411458 | Chrl | CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | 2,00E-54 61% 3,6439| 0,2322| 0,0637| 28,0300
CssHsp-04 | 18410460-18411458 | Chrl | CssHsp-24 | 8612955-8613582 | Chr5| 8,00E-54 66% 5,3304| 0,2350( 0,0441| 41,0031
CssHsp-18 | 12354884-12355315 | Chr4 | CssHsp-22 | 8602661-8603397 [ Chr5| 1,00E-53 63% 11,9472| 0,1864| 0,0156| 91,9015
CssHsp-18 | 12354884-12355315 | Chr4 | CssHsp-25 | 8623214-8623966 |Chr5| 3,00E-53 64% 17,3482| 0,1923| 0,0111] 133,4480
CssHsp-18 | 12354884-12355315 | Chr4 | CssHsp-33 | 1010246-1010704 [ Chr6| 1,00E-51 64% 26,671| 0,2082| 0,0078]| 205,1620
CssHsp-18 | 12354884-12355315 | Chr4 | CssHsp-24 | 8612955-8613582 | Chr5| 1,00E-50 66% 21,2673| 0,2011( 0,0095| 163,5950
CssHsp-23 | 8607105-8607301 | Chr5 | CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | 9,00E-06 86% 4,9528| 0,2249( 0,0454| 38,0985
CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | CssHsp-25 | 8623214-8623966 |Chr5| 3,00E-66 72% 3,6699| 0,1363| 0,0371| 28,2300
CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | CssHsp-22 | 8602661-8603397 | Chr5| 5,00E-64 69% 3,3721| 0,1523| 0,0452| 25,9392
CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | CssHsp-24 | 8612955-8613582 [ Chr5| 7,00E-63 77% 3,6462| 0,1263| 0,0346| 28,0477
CssHsp-33 | 1010246-1010704 | Chr6 | CssHsp-26 | 8694766-8695432 | Chr5| 2,00E-60 68% 3,8146| 0,1661| 0,0435| 29,3431
Ortalama 8,47352]0,19343( 0,0417| 65,1809
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EKS

Salatalik — Arabidopsis

Protein Adi Kromozom Gen Adlar Kromozom Ks Ka Ka/Ks |Myo
CssHsp-04 1 AT2G29500.1 2 3,3487 0,1826 0,0545 |25,7592
CssHsp-04 1 AT5G59720.1 5 54,4602 0,2143 0,0039 |418,925
CssHsp-04 1 AT1G53540.1 1 55,3916 0,2149 0,0039 |426,089
CssHsp-04 1 AT3G46230.1 3 56,8017 0,224 0,0039 |436,936
CssHsp-04 1 AT1G07400.1 1 58,7951 0,2274 0,0039 (452,27
CssHsp-04 1 AT1G59860.1 1 2,7663 0,1952 0,0705 [21,2792
CssHsp-08 3 AT2G17410.1 2 2,5593 0,3761 0,1469 [19,6869
CssHsp-08 3 AT2G17410.2 2 2,6442 0,3754 0,142 20,3400
CssHsp-08 3 AT1G76510.1 1 2,145 0,4295 0,2002 |16,5000
CssHsp-08 3 AT1G76510.2 1 2,145 0,4295 0,2002 |16,5000
CssHsp-08 3 AT1G20910.1 1 2,2317 0,4146 0,1858 |17,1669
CssHsp-08 3 AT1G76510.3 1 2,1525 0,4289 0,1993 |16,5577
CssHsp-11 3 AT5G54660.1 5 48,3559 0,3874 0,008 371,968
CssHsp-18 4 AT1G53540.1 1 2,5313 0,1825 0,0721 [19,4715
CssHsp-18 4 AT5G59720.1 5 18,162 0,191 0,0105 |139,708
CssHsp-18 4 AT3G46230.1 3 4,4347 0,2046 0,0461 |[34,1131
CssHsp-18 4 AT1G07400.1 1 3,3205 0,2159 0,065 25,5423
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EK 5’ in devamu;

CssHsp-18 4 AT2G29500.1 2 11,771 0,2258 0,0192 [90,5462
CssHsp-18 4 AT1G59860.1 1 4,5444 0,2461 0,0542 [34,9569
CssHsp-19 4 AT5G12020.1 5 7,243 0,2227 0,0308 [55,7154
CssHsp-19 4 AT5G12030.1 5 7,8085 0,2738 0,0351 [60,0654
CssHsp-21 5 AT4G27670.1 4 4,1593 0,3839 0,0923 [31,9946
CssHsp-22 5 AT1G53540.1 1 50,8498 0,1787 0,0035 [391,152
CssHsp-22 5 AT5G59720.1 5 32,4669 0,1896 0,0058 |249,745
CssHsp-22 5 AT3G46230.1 3 41,8756 0,1767 0,0042 |322,120
CssHsp-22 5 AT1G07400.1 1 10,8083 0,2095 0,0194 |83,1408
CssHsp-22 5 AT2G29500.1 2 14,8116 0,2015 0,0136 |113,935
CssHsp-22 5 AT1G59860.1 1 45,0622 0,2089 0,0046 |346,632
CssHsp-24 5 AT5G59720.1 5 8,9467 0,2102 0,0235 |68,8208
CssHsp-24 5 AT1G53540.1 1 53,3796 0,1992 0,0037 [410,612
CssHsp-24 5 AT3G46230.1 3 50,756 0,1979 0,0039 (390,431
CssHsp-24 5 AT1G07400.1 1 55,0891 0,2378 0,0043 [423,762
CssHsp-24 5 AT2G29500.1 2 17,5595 0,214 0,0122 [135,073
CssHsp-24 5 AT1G59860.1 1 54,4125 0,2308 0,0042 [418,558
CssHsp-25 5 AT1G53540.1 1 48,8259 0,1777 0,0036 [375,584
CssHsp-25 5 AT3G46230.1 3 48,6074 0,1722 0,0035 |373,903
CssHsp-25 5 AT5G59720.1 5 13,4724 0,1915 0,0142 [103,634
CssHsp-25 5 AT2G29500.1 2 16,1987 0,211 0,013 124,605
CssHsp-25 5 AT1G07400.1 1 4,5524 0,2382 0,0523 |35,0185
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EK 5’ in devamu;

CssHsp-25 5 AT1G59860.1 1 13,7533 0,2233 0,0162 [105,795
CssHsp-26 5 AT5G59720.1 5 52,0866 0,1948 0,0037 [400,666
CssHsp-26 5 AT1G53540.1 1 52,7709 0,1706 0,0032 [405,93

CssHsp-26 5 AT3G46230.1 3 49,8876 0,1846 0,0037 [383,751
CssHsp-26 5 AT1G07400.1 1 4,7681 0,2392 0,0502 36,6777
CssHsp-26 5 AT2G29500.1 2 5,646 0,2661 0,0471 [43,4308
CssHsp-26 5 AT1G59860.1 1 9,1566 0,226 0,0247 [70,4354
CssHsp-28 5 AT1G53540.1 1 30,7535 0,1852 0,006 236,565
CssHsp-28 5 AT3G46230.1 3 13,8252 0,2172 0,0157 |106,348
CssHsp-28 5 AT5G59720.1 5 14,6893 0,2046 0,0139 [112,995
CssHsp-28 5 AT1G07400.1 1 52,4942 0,246 0,0047 {403,802
CssHsp-28 5 AT1G59860.1 1 51,8143 0,2333 0,0045 [398,572
CssHsp-28 5 AT2G29500.1 2 13,7029 0,2365 0,0173 [105,407
CssHsp-32 5 AT4G10250.1 4 4,1303 0,3037 0,0735 |[31,7715
CssHsp-33 6 AT5G59720.1 5 44,5299 0,1809 0,0041 [342,538
CssHsp-33 6 AT3G46230.1 3 41,8453 0,2099 0,005 321,887
CssHsp-33 6 AT1G53540.1 1 29,036 0,1937 0,0067 |[223,354
CssHsp-33 6 AT2G29500.1 2 54,4871 0,2201 0,004 419,132
CssHsp-33 6 AT1G07400.1 1 3,6923 0,2199 0,0596 |28,4023
CssHsp-33 6 AT1G59860.1 1 6,2118 0,226 0,0364 |47,7831
CssHsp-36 7 AT4G10250.1 4 54,7329 0,5186 0,0095 [421,022
Ortalama 25,491 0,243195 |0,037458 | 196,085
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EK 6

Salatalik - Celtik

Protein Ad1 Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks |Myo

CssHsp-04 1 LOC_0s03g16020.1 3 58,8532 0,2207 0,0037 |452,717
CssHsp-04 1 LOC_0s01g04360.1 1 15,2484 0,1995 0,0131 |117,295
CssHsp-04 1 LOC_0s03g15960.1 3 74,1816 0,2062 0,0028 |570,628
CssHsp-04 1 LOC_0s03g16030.1 3 58,6307 0,2104 0,0036 |451,005
CssHsp-04 1 LOC_0s01g04380.1 1 68,9385 0,2091 0,003 530,296
CssHsp-04 1 LOC_0s01g04370.1 1 67,3338 0,2153 0,0032 |517,952
CssHsp-04 1 LOC_0s03g16040.1 3 12,6365 0,2871 0,0227 97,2038
CssHsp-08 3 LOC_0s06g41730.1 6 4,5377 0,4127 0,0909 [34,9054
CssHsp-08 3 LOC_0s06g41730.2 6 4,5377 0,4127 0,0909 [34,9054
CssHsp-08 3 LOC_0s02g48370.1 2 3,3405 0,4832 0,1446 |25,6962
CssHsp-08 3 LOC_0s02g48370.2 2 3,3405 0,4832 0,1446 |25,6962
CssHsp-18 4 LOC_0s01g04380.1 1 72,2523 0,2224 0,0031 |555,787
CssHsp-18 4 LOC_0s01g04370.1 1 74,6808 0,2295 0,0031 |574,468
CssHsp-18 4 LOC_0s01g04360.1 1 85,7957 0,2369 0,0028 |659,967
CssHsp-18 4 LOC_0s01g08860.1 1 55,6969 0,2302 0,0041 |428,438
CssHsp-21 5 LOC_0s03g14180.1 3 49,526 0,4335 0,0088 |380,969
CssHsp-22 5 LOC_0s03g15960.1 3 57,2217 0,1988 0,0035 |440,167
CssHsp-22 5 LOC_0s03g16040.1 3 22,5839 0,24 0,0106 [173,722
CssHsp-22 5 LOC_0s01g04380.1 1 34,692 0,1543 0,0044 {266,862
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EK 6’ nin devamu;

CssHsp-22 5 LOC_0Os01g04370.1 1 38,0232 0,159 0,0042 292,486
CssHsp-22 5 LOC_0Os03g16030.1 3 75,8004 0,1991 0,0026  [583,08

CssHsp-22 5 LOC_0Os01g04360.1 1 14,1501 0,1512 0,0107 [108,847
CssHsp-22 5 LOC_0Os03g16020.1 3 55,0012 0,2107 0,0038 [423,086
CssHsp-24 5 LOC_0Os03g16020.1 3 49,0819 0,2168 0,0044 (377,553
CssHsp-24 5 LOC_0Os03g16030.1 3 39,1862 0,212 0,0054 (301,432
CssHsp-24 5 LOC_0Os01g04380.1 1 35,485 0,1915 0,0054 [272,962
CssHsp-24 5 LOC_0Os01g04370.1 1 49,584 0,1974 0,004 381,415
CssHsp-24 5 LOC_0Os01g04360.1 1 37,8079 0,1845 0,0049 (290,83

CssHsp-24 5 LOC_0Os03g16040.1 3 18,1019 0,2566 0,0142 [139,245
CssHsp-24 5 LOC_0Os03g15960.1 3 18,8677 0,2284 0,0121 [145,136
CssHsp-25 5 LOC_0Os03g16020.1 3 54,5775 0,2003 0,0037 [419,827
CssHsp-25 5 LOC_0s03g16030.1 3 36,3197 0,1989 0,0055 |279,382
CssHsp-25 5 LOC_0s01g04370.1 1 20,097 0,1648 0,0082 |154,592
CssHsp-25 5 LOC_0s01g04380.1 1 19,1176 0,1640 0,0086 |147,059
CssHsp-25 5 LOC_0s03g16040.1 3 17,3908 0,2301 0,0132 |133,775
CssHsp-25 5 LOC_0s01g04360.1 1 16,9181 0,1649 0,0097 {130,139
CssHsp-25 5 LOC_0s03g15960.1 3 27,9581 0,2025 0,0072 |215,062
CssHsp-25 5 LOC_0s039g15960.2 3 25,0497 0,2511 0,01 192,69

CssHsp-26 5 LOC_0s03g16020.1 3 37,5949 0,1976 0,0053 [289,192
CssHsp-26 5 LOC_0s03g16030.1 3 44,9812 0,2097 0,0047 {346,009
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EK 6’ nin devamu;

CssHsp-26 5 LOC_0Os03g16040.1 3 16,9267 0,2281 0,0135 [130,205
CssHsp-26 5 LOC_0Os01g04380.1 1 13,984 0,2014 0,0144 (107,569
CssHsp-26 5 LOC_0Os01g04370.1 1 13,0272 0,2073 0,0159 (100,209
CssHsp-26 5 LOC_0Os01g04360.1 1 10,9434 0,2025 0,0185 (84,18
CssHsp-26 5 LOC_0Os03g15960.1 3 19,6434 0,2131 0,0108 |[151,103
CssHsp-26 5 LOC_0Os039g15960.2 3 19,8329 0,2782 0,014 152,561
CssHsp-28 5 LOC_0Os03g15960.1 3 74,7498 0,2266 0,003 574,999
CssHsp-28 5 LOC_0Os03g16040.1 3 56,1483 0,2461 0,0044 (431,91
CssHsp-28 5 LOC_0Os01g04380.1 1 30,8578 0,1823 0,0059 |[237,368
CssHsp-28 5 LOC_0Os01g04370.1 1 26,202 0,1875 0,0072 [201,554
CssHsp-32 5 LOC_0Os04g36750.1 4 59,2552 0,4481 0,0076  [455,809
CssHsp-33 6 LOC_0Os01g04380.1 1 11,9291 0,1875 0,0157 [91,7623
CssHsp-33 6 LOC_0s01g04370.1 1 10,178 0,1935 0,019 78,2923
CssHsp-33 6 LOC_0s01g04370.1 1 10,1754 0,1935 0,019 78,2723
CssHsp-33 6 LOC_0s03g16030.1 3 12,6487 0,1815 0,0143 |97,2977
CssHsp-33 6 LOC_0s03g16020.1 3 10,7048 0,1995 0,0186 |82,3446
CssHsp-33 6 LOC_0s01g04360.1 1 17,7248 0,1837 0,0104 |136,345
CssHsp-33 6 LOC_0s03g16040.1 3 6,5682 0,2153 0,0328 [50,5246
CssHsp-33 6 LOC_0s03g15960.1 3 9,8551 0,1959 0,0199 |75,8085
CssHsp-33 6 LOC_0s03g15960.2 3 12,9224 0,2852 0,0221 99,4031
Ortalama 33,3233 0,23244 0,01775 |256,333
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EK7

Salatalik - Kavak

Protein Adi Kromozom Gen Adlar Kromozom Ks Ka Ka/Ks |Myo

CssHsp-04 1 GRMZM2G306679_T01 1 8,8819 0,2283 0,0257 68,3223
CssHsp-04 1 GRMZM2G158232_TO01 3 46,725 0,2321 0,005 359,423
CssHsp-04 1 GRMZM2G046382_T01 1 11,8654 0,2392 0,0202 [91,2723
CssHsp-04 1 AC208204.3_FGT006 1 11,0681 0,2401 0,0217 (85,1392
CssHsp-04 1 GRMZM2G479260_TO01 9 8,6051 0,2272 0,0264 66,1931
CssHsp-04 1 GRMZM2G333635_TO01 8 46,1057 0,2625 0,0057 [354,659
CssHsp-04 1 GRMZM2G437100_TO01 3 40,4952 0,2073 0,0051 [311,502
CssHsp-08 3 GRMZM2G180654_T04 6 2,144 0,2219 0,1035 |[16,4923
CssHsp-08 3 GRMZM2G421899 T03 5 11,405 0,4468 0,0392 (87,7308
CssHsp-08 3 GRMZM2G421899 _T02 5 37,7108 0,4562 0,0121 {290,083
CssHsp-08 3 GRMZM2G421899 TO01 5 48,9869 0,4795 0,0098 376,822
CssHsp-08 3 GRMZM5G883993_T01 9 1,7882 0,4793 0,268 13,7554
CssHsp-08 3 GRMZM5G883993 _T02 9 2,1273 0,3695 0,1737 |16,3638
CssHsp-08 3 GRMZM2G180654_T05 6 2,8308 0,3907 0,138 21,7754
CssHsp-08 3 GRMZM2G180654_T02 6 2,7667 0,4006 0,1448 21,2823
CssHsp-08 3 GRMZM2G110109_TO01 4 6,6896 0,4394 0,0657 [51,4585
CssHsp-18 4 GRMZM2G333635_T01 8 76,4297 0,2164 0,0028 (587,921
CssHsp-18 4 GRMZM2G158232_TO01 3 58,0704 0,2348 0,004 446,695
CssHsp-19 4 GRMZM2G034157_TO01 8 68,9771 0,2324 0,0034 [530,593
CssHsp-19 4 GRMZM5G899188_TO01 9 69,3072 0,2074 0,003 533,132
CssHsp-19 4 GRMZM2G404249 T01 9 69,3059 0,2076 0,003 533,122
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EK 7’ nin devamu;

CssHsp-19 4 GRMZM2G083810_T01 3 69,1077 0,1997 0,0029 [531,598
CssHsp-21 5 GRMZM2G149647_T01 1 60,1525 0,4568 0,0076 |462,712
CssHsp-21 5 GRMZM2G306679_T01 1 14,8692 0,2174 0,0146 [114,379
CssHsp-21 5 GRMZM2G479260_TO01 9 52,788 0,2391 0,0045 (406,062
CssHsp-21 5 AC208204.3_FGT006 1 52,0126 0,1927 0,0037  [400,097
CssHsp-21 5 GRMZM2G046382_T01 1 44,2142 0,1931 0,0044 {340,109
CssHsp-21 5 GRMZM2G158232_T01 3 32,3791 0,1995 0,0062 |249,07
CssHsp-21 5 GRMZM2G333635_T01 8 31,9865 0,2012 0,0063 [246,05
CssHsp-24 5 AC208204.3_FGT006 1 13,5669 0,2187 0,0161 |[104,361
CssHsp-24 5 GRMZM2G306679_TO01 1 33,5198 0,2277 0,0068 |[257,845
CssHsp-24 5 GRMZM2G158232_T01 3 30,927 0,2355 0,0076 |237,9
CssHsp-24 5 GRMZM2G046382_T01 1 12,953 0,2194 0,0169 [99,6385
CssHsp-24 5 GRMZM2G479260_TO01 9 27,6872 0,2648 0,0096 (212,979
CssHsp-24 5 GRMZM2G333635_T01 8 31,6127 0,221 0,007 243,175
CssHsp-25 5 AC208204.3_FGTO006 1 14,1826 0,1908 0,0135 |109,097
CssHsp-25 5 GRMZM2G158232_TO01 3 23,0583 0,2061 0,0089 |177,372
CssHsp-25 5 GRMZM2G306679_T01 1 16,0993 0,2369 0,0147 |123,841
CssHsp-25 5 GRMZM2G333635_T01 8 21,0096 0,1936 0,0092 (161,612
CssHsp-25 5 GRMZM2G046382_T01 1 13,8776 0,1914 0,0138 |[106,751
CssHsp-25 5 GRMZM2G479260_T01 9 15,2017 0,2365 0,0156 |116,936
CssHsp-25 5 GRMZM2G422240_TO01 3 13,7526 0,2348 0,0171 |105,789
CssHsp-25 5 GRMZM2G437100_T01 3 27,0602 0,2446 0,009 208,155
CssHsp-26 5 AC208204.3_FGTO006 1 22,4006 0,2039 0,0091 (172,312
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EK 7’ nin devamu;

CssHsp-26 5 GRMZM2G333635_T01 8 23,9721 0,2109 0,0088 [184,401
CssHsp-26 5 GRMZM2G046382_T01 1 23,3251 0,2091 0,0090 |179,424
CssHsp-26 5 GRMZM2G158232_T01 3 17,758 0,2309 0,013 136,6
CssHsp-26 5 GRMZM2G306679_T01 1 13,3931 0,2437 0,0182 (103,024
CssHsp-26 5 GRMZM2G479260_TO01 9 18,7091 0,2389 0,0128 |[143,916
CssHsp-26 5 GRMZM2G437100_T01 3 14,6882 0,2408 0,0164 |112,986
CssHsp-28 5 GRMZM2G306679_T01 1 13,7058 0,2306 0,0168 |105,429
CssHsp-28 5 GRMZM2G479260_TO01 9 22,7565 0,2579 0,0113 [175,05
CssHsp-32 5 GRMZM2G331701_TO01 2 57,1749 0,4517 0,0079 [439,807
CssHsp-32 5 GRMZM2G346839_TO01 10 55,2016 0,463 0,0084 (424,628
CssHsp-33 5 AC208204.3_FGTO006 1 6,9739 0,1791 0,0257 [53,6454
CssHsp-33 6 GRMZM2G306679_T01 1 7,8703 0,2074 0,0263 |60,5408
CssHsp-33 6 GRMZM2G306679_T01 1 7,8697 0,2074 0,0263 |[60,5362
CssHsp-33 6 GRMZM2G046382_T01 1 6,746 0,1795 0,0266 [51,8923
CssHsp-33 6 GRMZM2G158232_TO01 3 10,5235 0,2143 0,0204 80,95
CssHsp-33 6 GRMZM2G333635_T01 8 13,3437 0,2212 0,0166 |[102,644
CssHsp-33 6 GRMZM2G479260_T01 9 9,0841 0,2296 0,0253 |69,8777
CssHsp-33 6 GRMZM2G437100_TO01 3 9,8579 0,2408 0,0244 [75,83
CssHsp-33 6 GRMZM2G422240_TO01 3 7,9233 0,2442 0,0308 (60,9485
CssHsp-36 7 GRMZM2G375517_T01 2 53,3895 0,4512 0,0085 |410,689
Ortalama 26,5777 0,26321 0,02812 204,444
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EK 8

Salatalik - Uziim

Protein Adi Kromozom Gen Adlar Kromozom Ks Ka Ka/Ks |Myo

CssHsp-02 1 GSVIVT01002954001.1 scaffold 1,6974 0,2331 0,1373 |13,0569
CssHsp-02 1 GSVIVT01002382001.2 scaffold 1,7161 0,2446 0,1425 13,2008
CssHsp-08 3 GSVIVT01026435001 4 1,3193 0,0549 0,0416 10,1485
CssHsp-08 3 GSVIVT01013439001 18 1,8706 0,3812 0,2038 14,3892
CssHsp-10 3 GSVIVT01001315001 2 1,4738 0,2642 0,1793 11,3369
CssHsp-10 3 GSVIVT01018654001 16 1,3016 0,2786 0,214 10,0123
CssHsp-11 3 GSVIVT01014582001 19 2,407 0,2848 0,1183 18,5154
CssHsp-12 3 GSVIVT01023134001 12 6,6623 0,3271 0,0491 51,2485
CssHsp-19 4 GSVIVT01035435001 4 3,9343 0,1184 0,0301 30,2638
CssHsp-19 4 GSVIVT01035434001 4 4,0603 0,1128 0,0278 31,2331
CssHsp-19 4 GSVIVT01035436001 4 8,2491 0,1906 0,0231 |63,4546
CssHsp-19 4 GSVIVT01035430001 4 4,4846 0,1062 0,0237 |34,4969
CssHsp-19 4 GSVIVT01035428001 4 12,6446 0,3048 0,0241 (97,2662
CssHsp-21 5 GSVIVT01038631001 16 4,548 0,3902 0,0858 |34,9846
CssHsp-24 5 GSVIVT01016403001 13 7,7586 0,1588 0,0205 59,6815
CssHsp-24 5 GSVIVT01016408001 13 62,511 0,3205 0,0051 (480,854
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EK 8’ in devamu;

CssHsp-25 5 GSVIVT01016403001 13 5,297 0,1605 0,0303 [40,7462
CssHsp-25 5 GSVIVT01016412001 13 13,0362 0,2637 0,0202 {100,278
CssHsp-25 5 GSVIVT01016429001 13 3,1868 0,1797 0,0564 (24,5138
CssHsp-25 5 GSVIVT01016408001 13 55,5611 0,3038 0,0055 [427,393
CssHsp-26 5 GSVIVT01016403001 13 11,5144 0,1595 0,0139 (88,5723
CssHsp-29 5 GSVIVT01010308001 1 2,5208 0,1686 0,0669 {19,3908
CssHsp-33 6 GSVIVT01016403001 13 3,7239 0,1564 0,042 28,6454
CssHsp-33 6 GSVIVT01016429001 13 3,2245 0,1776 0,0551 |24,8038
CssHsp-33 6 GSVIVT01016408001 13 7,512 0,2691 0,0358 |[57,7846
CssHsp-35 6 GSVIVT01020783001 12 1,1253 0,3696 0,3285 |8,65615
CssHsp-36 7 GSVIVT01023134001 12 14,4256 0,2927 0,0203 [110,966
Ortalama 9,17653 0,23728 0,08636 70,5887
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EK9

Salatalik - Misir

Protein Adi Kromozom Gen Adlar Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo

CssHsp-02 1 Potri.011G001600.1 11 2,6162 0,2857 0,1092 20,1246
CssHsp-04 1 Potri.009G039200.1 9 4,4832 0,197 0,0439 34,4862
CssHsp-04 1 Potri.008G062300.1 8 54,066 0,2009 0,0372 415,892
CssHsp-04 1 Potri.019G081200.1 19 3,9516 0,1965 0,0497 30,3969
CssHsp-04 1 Potri.004G187400.1 4 2,5399 0,205 0,0807 19,5377
CssHsp-04 1 Potri.010G195700.1 10 55,7404 |0,2037 0,0037 428,772
CssHsp-04 1 Potri.009G049800.1 9 35,715 0,2003 0,0561 274,731
CssHsp-04 1 Potri.009G147900.1 9 2,0311 0,1991 0,098 15,6238
CssHsp-04 1 Potri.009G148000.1 9 2,5822 0,1986 0,0769 19,8631
CssHsp-04 1 Potri.009G049900.1 9 3,0103 0,2495 0,0829 23,1562
CssHsp-04 1 Potri.006G093500.1 6 56,9935 [0,216 0,0038 438,412
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-08 3 Potri.001G456500.1 1 1,6367 0,3087 0,1886 12,59
CssHsp-08 3 Potri.001G456500.2 1 1,7182 0,3438 0,2001 13,2169
CssHsp-08 3 Potri.004G208900.1 4 2,3338 0,3763 0,1612 17,9523
CssHsp-08 3 Potri.004G208900.2 4 2,3338 0,3763 0,1612 17,9523
CssHsp-08 3 Potri.011G145400.1 11 1,4708 0,1178 0,0801 11,3138
CssHsp-08 3 Potri.001G456500.3 1 1,928 0,3817 0,1980 14,8308
CssHsp-08 3 Potri.005G257300.1 5 2,836 0,6072 0,2141 21,8154
CssHsp-08 3 Potri.002G003700.1 2 3,8962 0,4536 0,1164 29,9708
CssHsp-11 3 Potri.001G416200.1 1 2,9442 0,286 0,0971 22,6477
CssHsp-11 3 Potri.011G131800.1 11 3,4484 0,352 0,1021 26,5262
CssHsp-13 3 Potri.T125900.1 scaffold 6,3624 0,1942 0,0305 48,9415
CssHsp-18 4 Potri.006G093500.1 6 4,4608 0,1678 0,0376 34,3138
CssHsp-18 4 Potri.001G238700.1 1 51,1359 |0,1936 0,0038 393,353
CssHsp-18 4 Potri.008G062300.1 8 49,1725 10,1924 0,0039 378,25
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-18 Potri.009G039200.1 9 17,3662 |0,2065 0,0119 133,586
CssHsp-18 Potri.010G195700.1 10 25,1699 10,2034 0,0081 193,615
CssHsp-18 Potri.009G148000.1 9 6,0172 0,202 0,0336 46,2862
CssHsp-18 Potri.019G081200.1 19 6,07 0,2181 0,0359 46,6923
CssHsp-18 Potri.004G187400.1 4 31,513 0,217 0,0069 242,408
CssHsp-18 Potri.009G147900.1 9 6,393 0,2275 0,0356 49,1769
CssHsp-18 Potri.009G049800.1 9 3,9466 0,2528 0,0641 30,3585
CssHsp-19 Potri.006G223900.1 6 2,1334 0,0991 0,0464 16,4108
CssHsp-20 Potri.006G223900.1 6 2,9165 0,3741 0,1283 22,4346
CssHsp-21 Potri.012G022400.1 12 26,6054 | 0,3355 |0,0126 204,657
CssHsp-22 Potri.008G062300.1 8 2,9255 0,1367 0,0467 22,5038
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-22 Potri.001G238700.1 1 41,2992 |0,1237 0,003 317,686
CssHsp-22 Potri.010G195700.1 10 5,803 0,1449 0,025 44,6385
CssHsp-22 Potri.009G039200.1 9 1,4637 0,1889 0,129 11,2592
CssHsp-22 Potri.009G147900.1 9 1,6882 0,2034 0,1205 12,9862
CssHsp-22 Potri.004G187400.1 4 1,2907 0,205 0,1589 9,9285
CssHsp-22 Potri.009G148000.1 9 1,6815 0,1977 0,1175 12,9346
CssHsp-22 Potri.009G049800.1 9 1,8152 0,2139 0,1179 13,9631
CssHsp-22 Potri.019G081200.1 19 2,6052 0,176 0,0676 20,04
CssHsp-22 Potri.009G049900.1 9 2,4997 0,236 0,0944 19,2285
CssHsp-22 Potri.001G254700.1 1 1,5846 0,2501 0,1579 12,1892
CssHsp-24 Potri.001G238700.1 1 10,5623 10,1331 0,0126 81,2485
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-24 5 Potri.008G062300.1 8 3,4865 0,172 0,0493 26,8192
CssHsp-24 5 Potri.010G195700.1 10 4,2748 0,1597 0,0374 32,8831
CssHsp-24 5 Potri.009G039200.1 9 2,9091 0,2356 0,081 22,3777
CssHsp-24 5 Potri.004G187400.1 4 1,4135 0,2379 [0,1683 10,8731
CssHsp-24 5 Potri.009G148000.1 9 1,8625 0,2235 0,12 14,3269
CssHsp-24 5 Potri.009G147900.1 9 1,9278 0,2202 [0,1142 14,8292
CssHsp-24 5 Potri.019G081200.1 19 4,0853 0,2048 0,0501 31,4254
CssHsp-24 5 Potri.009G049800.1 9 2,5865 0,2334 0,0902 19,8962
CssHsp-24 5 Potri.009G049900.1 9 3,212 0,2601 0,081 24,7077
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-24 Potri.006G093500.1 6 3,23 0,2339 0,0724 24,8462
CssHsp-25 Potri.008G062300.1 8 3,7517 0,1447 0,0386 28,8592
CssHsp-25 Potri.010G195700.1 10 4,5651 0,1438 0,0315 35,1162
CssHsp-25 Potri.001G238700.1 1 9,7633 0,1333 (0,0137 75,1023
CssHsp-25 Potri.009G039200.1 9 3,9412 0,1926 [0,0489 30,3169
CssHsp-25 Potri.004G187400.1 4 1,332 0,2119 0,1591 10,2462
CssHsp-25 Potri.019G081200.1 19 4,5044 0,1786 0,0396 34,6492
CssHsp-25 Potri.009G148000.1 9 1,6694 0,1972 0,1181 12,8415
CssHsp-25 Potri.009G147900.1 9 1,595 0,2161 0,1355 12,2692
CssHsp-25 Potri.009G049800.1 9 2,5156 0,2004 0,0797 19,3508
CssHsp-25 Potri.006G093500.1 6 56,0195 ]0,2155 0,0038 430,919
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-25 5 Potri.009G049900.1 9 2,7273 0,2475 [0,0908 20,9792
CssHsp-26 5 Potri.010G195700.1 10 4,1256 0,1868 0,0453 31,7354
CssHsp-26 5 Potri.008G062300.1 8 2,1969 0,1982 0,0902 16,8992
CssHsp-26 5 Potri.001G238700.1 1 19,4955 | 0,1735 0,0089 149,965
CssHsp-26 5 Potri.009G039200.1 9 1,9644 0,2161 (0,11 15,1108
CssHsp-26 5 Potri.004G187400.1 4 1,4718 0,2373 [0,1612 11,3215
CssHsp-26 5 Potri.019G081200.1 19 2,2357 0,2188 0,0978 17,1977
CssHsp-26 5 Potri.009G148000.1 9 1,8247 0,2408 0,1320 14,0362
CssHsp-26 5 Potri.009G147900.1 9 1,4337 0,2221 [0,1549 11,0285
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-26 5 Potri.009G049800.1 9 1,694 0,2418 0,1427 13,0308
CssHsp-26 5 Potri.006G093500.1 6 55,5904 | 0,2691 |0,0048 427,619
CssHsp-26 5 Potri.009G049900.1 9 2,0247 0,2763 0,1365 15,5746
CssHsp-28 5 Potri.008G062300.1 8 4,1733 0,1434 0,0344 32,1023
CssHsp-28 5 Potri.009G039200.1 9 2,0501 0,2472 0,1206 15,77
CssHsp-28 5 Potri.001G238700.1 1 48,3624 |0,1333 0,0028 372,019
CssHsp-28 5 Potri.010G195700.1 10 4,6909 0,1521 0,0324 36,0838
CssHsp-28 5 Potri.009G148000.1 9 1,572 0,2297 0,1461 12,0923
CssHsp-28 5 Potri.009G147900.1 9 1,9178 0,1995 0,104 14,7523
CssHsp-28 5 Potri.004G187400.1 4 1,2177 0,2339 0,1921 9,3669
CssHsp-28 5 Potri.009G049800.1 9 1,6511 0,2141 0,1297 12,7008
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-28 5 Potri.019G081200.1 19 2,3638 0,1867 0,079 18,1831
CssHsp-28 5 Potri.009G049900.1 9 24,66 0,2507 [0,1017 189,692
CssHsp-29 5 Potri.010G053400.1 10 4,8947 0,1929 0,0394 37,6515
CssHsp-29 5 Potri.010G053400.2 10 4,8949 0,1929 0,0394 37,6531
CssHsp-32 5 Potri.013G089200.1 13 3,4435 0,2946 0,0856 26,4885
CssHsp-33 6 Potri.010G195700.1 10 2,9042 0,1426 0,0491 22,34

CssHsp-33 6 Potri.008G062300.1 8 4,9289 0,161 0,0327 37,9146
CssHsp-33 6 Potri.001G238700.1 1 7,4809 0,1598 0,0214 57,5454
CssHsp-33 6 Potri.009G039200.1 9 7,9971 0,1946 0,0256 58,4392
CssHsp-33 6 Potri.019G081200.1 19 4,9769 0,1962 0,0394 38,2838
CssHsp-33 6 Potri.004G187400.1 4 3,6457 0,1936 0,0531 28,0438
CssHsp-33 6 Potri.009G148000.1 9 3,6035 0,2066 0,0573 27,7192
CssHsp-33 6 Potri.009G147900.1 9 5,6315 0,2153 0,0382 43,3192
CssHsp-33 6 Potri.009G049800.1 8 4,7256 0,2099 0,0444 36,3508
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EK 9’ un devamu;

CssHsp-33 Potri.006G093500.1 6 55,7785 | 0,2368 |0,0042 429,065
CssHsp-33 Potri.009G049900.1 9 2,9714 0,2733 0,0920 22,8569
CssHsp-35 Potri.014G141500.2 14 1,113 0,5064 (0,455 8,5615
CssHsp-35 Potri.014G141500.1 14 1,1961 0,5164 (0,4317 9,2008
CssHsp-35 Potri.014G141500.3 14 1,177 0,5263 [0,4472 9,0538
Ortalama 9,35669 |[0,22368 |0,08965 71,9746
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EK 11

100 Cucumis Sativus HSP40 Proteini Katalogu

Salatalik Genomunda Fiziksel Pozisyon

et Protein . Kararh . .
Protein Adi foi't]:l:';il p Baslangi Bitis Uzunlugu | pl A“gl‘;ll‘l’ll:'g;’:) Kégzr:l'(zsli‘k veya Fé'fggl’]' NCBI Erisim No.
o romozom Poz(lszl;)nu Poz(lsz;)nu (aa) TR VZ
CsHsp40-01 | CsalM001510.1 Chrl 266,604 260,244 841 9,06 | 94259,89 45,96 unstable IV XP_004138256.1
CsHsp40-02 | Csa1M009890.1 Chrl 1,534,932 | 1,546,189 704 591 | 78990,83 51,85 unstable X XP_004138176.1
CsHsp40-03 | CsalM011490.1 Chrl 1,613,065 | 1,615,990 119 9,46 | 13208,02 52,88 unstable IX XP_011660201.1
CsHsp40-04 | CsalM013230.1 Chrl 1,782,802 | 1,785,241 588 531 | 67454,09 51,44 unstable X XP_004138317.1
CsHsp40-05 | CsalM031210.1 Chrl 3,264,769 | 3,274,362 313 9,81 | 35618,20 43,94 unstable X KGN63946.1
CsHsp40-06 | CsalM031710.1 Chrl 3,284,188 | 3,303,460 387 896 | 42610,20 53,36 unstable VI KGN63947.1
CsHsp40-07 | CsalM042670.1 chrl 4,430,048 | 4,431,545 234 548 | 27081,43 49,25 unstable IX XP_004137622.1
CsHsp40-08 | CsalM045610.1 Chrl 5,036,912 | 5,039,959 346 9,13 | 38692,83 37,80 stable v XP_004152445.1
CsHsp40-09 | CsalM064710.1 Chrl 6,813,658 | 6,818,208 299 9,28 | 35197,53 48,15 unstable i XP_004153452.1
CsHsp40-10 | CsalM185100.1 Chrl 11,241,452 | 11,243,871 116 952 | 12934,73 48,48 unstable IX XP_004139541.1
CsHsp40-11 | CsalM320350.1 Chrl 13,738,487 | 13,741,140 361 7,60 | 40733,63 49,34 unstable X XP_004150020.1
CsHsp40-12 | CsalM397110.1 Chrl 14,711,311 | 14,728,796 2550 581 | 27955949 47,40 unstable | VIl | XP_004149863.1
CsHsp40-13 | CsalM535800.1 Chrl 19,204,081 | 19,207,106 467 488 | 53524,86 69,60 unstable X XP_004154377.1
CsHsp40-14 | CsalM572990.1 Chrl 21,351,042 | 21,354,512 847 8,82 | 94551,90 41,53 unstable IV XP_011659923.1
CsHsp40-15 | CsalM637960.1 Chrl 25,490,096 | 25,498,071 251 9,19 | 29889,13 53,99 unstable X XP_004139080.1
CsHsp40-16 | CsalM637960.2 Chrl 25,490,096 | 25,498,071 233 8,90 | 27461,26 48,23 unstable X XP_004139080.1
CsHsp40-17 | CsalM642540.1 chrl 25,607,133 | 25,609,719 413 586 | 45818,70 41,55 unstable VI XP_004139085.1
CsHsp40-18 | Csa2M022810.1 Chr2 2,736,153 | 2,738,850 264 537 | 2985366 49,39 unstable VI KGN60912.1
CsHsp40-19 | Csa2M033330.1 Chr2 3,197,987 | 3,200,621 161 552 | 1821334 63,52 unstable | XP_004144765.1
CsHsp40-20 | Csa2M058620.1 Chr2 43195569 | 4,324,459 333 550 | 37388,05 56,13 unstable VI XP_004150330.1
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EK 11’ in devamu;

CsHsp40-21 | Csa2M249270.1 Chr2 12,158,601 | 12,162,192 339 6,20 38112,16 36,66 stable I XP_004150069.1
CsHsp40-22 | Csa2M264570.1 Chr2 12,787,491 | 12,788,095 145 8,49 16060,92 54,67 unstable Vil XP_004147068.2
CsHsp40-23 | Csa2M301500.1 Chr2 14,466,098 | 14,470,314 283 9,54 31788,45 30,93 stable X XP_011649393.1
CsHsp40-24 | Csa2M353470.1 Chr2 16,349,111 | 16,352,145 244 9,40 29240,18 48,49 unstable X XP_004142908.1
CsHsp40-25 | Csa2M360030.1 Chr2 16,976,993 | 16,979,050 173 4,89 19229,75 30,01 stable Vil XP_004152732.1
CsHsp40-26 | Csa2M369750.1 Chr2 18,070,524 | 18,082,899 467 7,56 51461,32 43,83 unstable VI XP_011649674.1
CsHsp40-27 | Csa2M369750.2 Chr2 18,070,524 | 18,082,899 444 7,91 48894,14 46,30 unstable VI XP_011649675.1
CsHsp40-28 | Csa2M372140.1 Chr2 18,428,099 | 18,431,824 134 4,98 15909,82 37,58 stable | XP_004148414.1
CsHsp40-29 | Csa2M408950.1 Chr2 21,233,928 | 21,236,619 342 8,97 38041,08 35,73 stable \Y XP_004138602.1
CsHsp40-30 | Csa3M006750.1 Chr3 864,24 866,082 448 8,99 51836,12 58,38 unstable X XP_004146190.1
CsHsp40-31 | Csa3M020050.1 Chr3 2,083,620 2,090,586 539 9,01 60077,62 38,20 stable X XP_011650401.1
CsHsp40-32 | Csa3M129700.1 Chr3 8,368,761 8,370,568 217 9,61 25062,20 70,81 unstable VIl XP_004133982.1
CsHsp40-33 | Csa3M165080.1 Chr3 10,876,613 | 10,878,005 267 9,18 30777,65 46,58 unstable v XP_004134496.2
CsHsp40-34 | Csa3M184060.1 Chr3 12,941,508 | 12,946,289 685 5,52 76809,99 48,22 unstable Vi XP_004140746.1
CsHsp40-35 | Csa3M223330.1 Chr3 14,791,608 | 14,794,730 647 8,16 74158,16 61,11 unstable Vi XP_004146256.1
CsHsp40-36 | Csa3M710780.1 Chr3 26,888,164 | 26,889,931 156 6,13 17508,25 48,05 unstable Vil XP_011651813.1
CsHsp40-37 | Csa3M710790.1 Chr3 26,897,124 | 26,898,835 156 5,43 17641,41 46,18 unstable VIl XP_004137653.2
CsHsp40-38 | Csa3M730990.1 Chr3 27,445,080 | 27,449,407 572 9,41 62800,97 40,13 unstable Il XP_004137701.1
CsHsp40-39 | Csa3M731180.1 Chr3 27,558,672 | 27,560,991 343 8,99 37879,35 42,49 unstable \Y XP_004137718.1
CsHsp40-40 | Csa3M782800.1 Chr3 30,422,428 | 30,425,931 275 5,22 31191,29 51,41 unstable IX XP_004136528.1
CsHsp40-41 | Csa3M806290.1 Chr3 30,865,483 | 30,869,971 267 9,39 31032,27 44,72 unstable X XP_004136566.1
CsHsp40-42 | Csa3M810550.1 Chr3 31,089,653 | 31,092,665 282 8,47 32557,70 49,07 unstable 11| XP_004136585.1
CsHsp40-43 | Csa3M810550.2 Chr3 31,089,653 | 31,092,665 215 6,92 2484121 42,62 unstable 11| XP_004136585.1
CsHsp40-44 | Csa3M843760.1 Chr3 34,066,279 | 34,069,137 316 9,50 35601,89 49,23 unstable Vil XP_004141138.1
CsHsp40-45 | Csa3M859680.1 Chr3 35,959,418 | 35,965,559 1457 4,87 | 16321461 49,31 unstable X KGN59981.1

CsHsp40-46 | Csa3M878950.1 Chr3 37,009,441 | 37,011,982 335 8,66 36836,66 41,70 unstable \Y XP_004136336.1
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EK 11’ in devamu;

CsHsp40-47 | Csa3M878950.2 Chr3 37,009,441 | 37,011,982 289 7,75 31380,66 43,02 unstable \Y XP_004136336.1
CsHsp40-48 | Csa3M890060.1 Chr3 37,991,530 | 37,994,560 137 4,87 16243,92 31,85 stable | XP_004136261.1
CsHsp40-49 | Csa3M891630.1 Chr3 38,046,989 | 38,048,804 335 8,32 37619,54 47,33 unstable v XP_004136257.1
CsHsp40-50 | Csa4M003100.1 Chr4 631,456 634,325 558 8,62 62318,26 52,91 unstable X XP_004152231.1
CsHsp40-51 | Csa4M006450.1 Chr4 1,129,977 1,137,749 505 9,01 54495,41 39,18 stable VI XP_004152176.1
CsHsp40-52 | Csa4M011640.1 Chr4 1,683,695 1,688,164 785 9,32 88321,66 49,99 unstable v XP_004152307.1
CsHsp40-53 | Csa4M064050.1 Chr4 5,150,715 5,158,029 557 8,65 63659,17 47,66 unstable I XP_004147756.1
CsHsp40-54 | Csa4M095550.1 Chr4 6,246,049 6,250,698 445 9,23 47927,55 43,77 unstable VI XP_004137194.1
CsHsp40-55 | Csa4M095550.2 Chr4 6,246,049 6,250,698 441 9,18 47484,04 43,64 unstable VI XP_011653349.1
CsHsp40-56 | Csa4M292450.1 Chr4 11,482,044 | 11,483,605 112 10,27 | 12174,06 29,08 stable IX XP_011653595.1
CsHsp40-57 | Csa4M343090.1 Chr4 14,208,070 | 14,217,583 1368 5,95 | 150585,73 46,36 unstable IX XP_004142715.1
CsHsp40-58 | Csa4M361870.1 Chr4 14,660,756 | 14,662,306 364 9,32 40508,92 48,06 unstable \Y XP_004142703.1
CsHsp40-59 | Csa4M593910.1 Chr4 19,036,303 | 19,037,201 198 9,22 22362,26 40,80 unstable VIl KGN54906.1
CsHsp40-60 | Csa4M665650.1 Chr4 23,260,271 | 23,282,496 398 5,76 44165,75 38,96 stable I XP_011654298.1
CsHsp40-61 | Csa5M139530.1 Chr5 3,617,391 3,620,332 759 9,16 85654,81 32,31 stable v XP_004145984.1
CsHsp40-62 | Csa5M175710.1 Chr5 7,327,362 7,329,584 465 9,23 51275,83 40,46 unstable Vil XP_011654903.1
CsHsp40-63 | Csa5M467910.1 Chr5 16,420,635 | 16,426,713 407 8,59 46061,27 40,42 unstable 1| XP_004143771.1
CsHsp40-64 | Csa5M523160.1 Chr5 18,508,684 | 18,512,685 301 8,77 34222,86 39,10 stable Vil XP_004142792.1
CsHsp40-65 | Csa5M571570.1 Chr5 19,994,469 | 19,995,680 138 4,80 15948,86 75,79 unstable | XP_004150474.1
CsHsp40-66 | Csa5M577340.1 Chr5 20,263,640 | 20,267,696 344 5,89 38533,49 34,09 stable Il KGN51543.1
CsHsp40-67 | Csa5M585980.1 Chr5 20,909,760 | 20,912,016 134 10,00 | 14888,00 56,42 unstable VI XP_004135355.1
CsHsp40-68 | Csa5M604140.1 Chr5 22,402,004 | 22,404,623 316 9,12 35564,65 34,66 stable \Y XP_004135205.1
CsHsp40-69 | Csa5M610320.1 Chr5 23,699,983 | 23,704,976 409 6,17 45377,95 30,11 stable 11| XP_004135086.1
CsHsp40-70 | Csa5M613470.1 Chr5 24,102,123 | 24,104,968 413 6,06 46064,14 37,79 stable VI Q04960.1
CsHsp40-71 | Csa5M623520.1 Chr5 24,863,348 | 24,866,050 112 10,56 | 12099,93 4511 unstable IX XP_004142436.1
CsHsp40-72 | Csa6M067950.1 Chr6 4,818,083 4,821,462 940 5,70 | 107265,11 53,05 unstable v XP_004153904.1
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EK 11’ in devamu;

CsHsp40-73 | Csa6M190200.1 Chré 12,300,916 | 12,303,900 273 5,37 31507,91 60,42 unstable Vil XP_011657144.1
CsHsp40-74 | Csa6M306340.1 Chré 14,649,575 | 14,651,979 348 8,58 39934,09 54,94 unstable X XP_004148209.1
CsHsp40-75 | Csa6M324860.1 Chr6 15,126,474 | 15,131,174 730 8,47 81350,85 48,05 unstable I XP_004148820.2
CsHsp40-76 | Csa6M344270.1 Chr6 15,645,519 | 15,650,234 385 5,52 43448,70 41,99 unstable I XP_011657312.1
CsHsp40-77 | Csa6M367120.1 Chré 16,836,152 | 16,842,153 393 6,26 45023,41 60,62 unstable X XP_004144161.2
CsHsp40-78 | Csa6M399770.1 Chré 17,734,003 | 17,735,932 271 9,40 32041,35 58,74 unstable | XP_004146779.2
CsHsp40-79 | Csa6M417870.1 Chré 19,237,389 | 19,239,863 392 9,61 43604,48 73,99 unstable \Y XP_011657541.1
CsHsp40-80 | Csa6M434360.1 Chré 20,551,854 | 20,561,950 1341 5,55 | 148406,23 49,87 unstable X XP_004140209.1
CsHsp40-81 | Csa6M445030.1 Chré 20,678,413 | 20,683,581 498 6,39 54754,36 39,94 stable IX XP_004143240.1
CsHsp40-82 | Csa6M502820.1 Chré 25,402,473 | 25,408,232 1433 521 | 16038151 43,74 unstable IX XP_011658022.1
CsHsp40-83 | Csa6M505950.1 Chré 25,811,706 | 25,812,690 164 9,77 18190,55 65,43 unstable VIl XP_004134859.1
CsHsp40-84 | Csa6M518110.1 Chré 27,357,927 | 27,360,377 349 9,13 38044,40 33,79 stable \Y XP_004134686.1
CsHsp40-85 | Csa6M524620.1 Chré 28,237,753 | 28,241,178 469 5,13 52811,60 67,35 unstable X KGN49424.1

CsHsp40-86 | Csa7M014590.2 Chr7 910,221 914,594 297 9,03 33334,97 54,24 unstable I XP_004144862.1
CsHsp40-87 | Csa7M014590.1 Chr7 910,221 914,594 290 9,14 32600,19 53,13 unstable I XP_004144862.1
CsHsp40-88 | Csa7M019910.1 Chr7 1,169,032 1,171,062 221 8,31 2414491 36,14 stable X XP_004144937.1
CsHsp40-89 | Csa7M032270.1 Chr7 1,819,347 1,823,445 708 8,84 78912,04 35,76 stable v XP_004144545.1
CsHsp40-90 | Csa7M039200.1 Chr7 2,096,427 2,098,557 339 8,93 37599,60 31,98 stable \Y XP_004144520.1
CsHsp40-91 | Csa7M061190.1 Chr7 3,563,962 3,564,459 165 9,93 18579,10 56,63 unstable VIl XP_004136866.1
CsHsp40-92 | Csa7M065180.1 Chr7 3,930,497 3,933,920 577 6,27 63276,94 53,80 unstable v XP_004136890.1
CsHsp40-93 | Csa7M190690.1 Chr7 6,926,212 6,926,975 120 9,38 13688,28 112,01 unstable VIl XP_004139766.1
CsHsp40-94 | Csa7M280860.1 Chr7 9,912,318 9,918,086 227 8,99 26178,39 32,36 stable X KGN44406.1

CsHsp40-95 | Csa7M405850.1 Chr7 15,519,490 | 15,520,689 130 8,67 14881,89 66,02 unstable | XP_004136162.1
CsHsp40-96 | Csa7M407530.1 Chr7 15,637,312 | 15,641,532 344 6,11 38827,08 41,90 unstable VI XP_004136000.1
CsHsp40-97 | Csa7M407590.1 Chr7 15,676,241 | 15,679,062 580 9,09 64577,17 46,58 unstable X XP_004135998.2
CsHsp40-98 | Csa7M428930.1 Chr7 16,580,272 | 16,585,384 447 8,89 49033,32 34,13 stable VI XP_004135911.1
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CsHsp40-99 | Csa7M428930.2|  Chr7 16,580,272 | 16,585,384 | 403 | 846 | 4457141 35,70 stable VI | XP_004135911.1
CSTS%“' Csa7M448690.1|  Chr7 18,324,127 | 18,326,791 243 645 | 2742019 54,30 unstable | XP_004141723.1
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EK 12

CsHsp40 proteinlerinin Blast2Go analiz detaylari

Uzunluk GO: HUCRE
Protein Ad1 Aciklama (aa) e-Degeri Benzerlik  GO: BIYOLOJIK SUREC GO: MOLEKULER FONKSiYON BiLESENI
meiotically up-
regulated gene 184 - 841 0,00E+00 | 66.15%
CsHsp40-01 | like
homolog subfamily C membranin  integral
CsHsp40-02 | member 10 704 0,00E+00 | 75.55% bileseni
mitochondrial import mitokondriyal i¢
inner membrane zarin onceligi
translocase  subunit 119 1.158-82 86% mitokondriyal matrise protein transkripsiyon
CsHsp40-03 | tim16 aktarimi kompleksi;
niikleik asit baglanmasi; ¢inko iyonu
CsHspd0-04 | DNAJ 3301 homolog | 220 | 0.00E+00 | 87% baglanmast
chaperone dnal
mitochondrial 313 0,00E+00 | 84.25%
CsHsp40-05 | isoform X1 protein katlama acilmamisg protein baglanmasi sitoplazma; zar;
151 soku proteini baglanmasi; metal iyonu
CsHsp40-06 | chaperone isoform X1 387 0,00E+00 | 78.15% protein katlama baglanmasi; zar,
membranin ayrilmaz
bileseni; NAD (P) H
dehidrogenaz
234 | 20| 833% kompleksi
NAD(P)H-quinone (plastokinon);
oxidoreductase kloroplast thylakoid
CsHsp40-07 | subunit chloroplastic membran
dnaJ homolog
subfamily B member 346 0,00E+00 | 82.1%
CsHsp40-08 |1 protein katlama agilmamug protein baglanmas,
membranin ayrilmaz
209 | 0,00E+00 | 89.25% bileseni;
endoplazmik
CsHsp40-09 | chaperone dnaJ 50 retikulum
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EK 12’ nin devamz;

mitochondrial import mitokondriyal ic
inner membran_e 116 1.61E-79 90% . ' ) . zarm onceligi
translocase  subunit mitokondriyal matrise protein transkripsiyon
CsHsp40-10 |tim16 aktarimi kompleksi;
chaperone dnal 49- 0
CsHspa0-11 | like 361 |0,00E+00| 83.6%
endozom organizasyonu; tohum
dormansinda biten embriyo tasinmasi; endoplazmik
2550 0,00E+00 90.6% gelisimi; amiloplast organizasyonu; retikulum; Clate
dnaJ homolog subfamily agliga tepki; vakuole ge¢ endozom; endozom  membran;
CsHsp40-12 C GRV2 negatif gravitizm; 1s1kgociim trans-Golgi ag1;
auxilin-related 2 0
CsHsp40-13 | isoform X2 467 |0,00E+00| 66.85%
DNAJ heat shock N-
terminal domain-| 847 |0,00E+00| 60.6% | sinyal iletimi; lipit metabolik
CsHsp40-14 | containing slireci; hiicre i¢i sinyal iletimi | fosfatidilinositol fosfolipaz C aktivitesi sitoplazma
dnal homolog
subfamily C member | 251 1.3E-133 | 94.6%
CsHsp40-15 | 8
J domain-containing 4.09E- 0
CsHspd0-16 | spf3l 233 115 | 8715%
metal iyonu baglanmasi; agilmamig protein
413 0,00E+00 95% baglanmasi; ATP baglanmasi; 1s1 soku
CsHsp40-17 | dnaJ homolog protein katlanmast; 1siya tepki | proteini baglanmasi; hiicre zar1
pentatricopeptide
repeat-containing 264 | 0,00E+00 | 84.15%
CsHsp40-18 | At3g05340 kloroplast
dnal homolog
subfamily B member 161 2.2E-107 | 88.15%
CsHsp40-19 |6
dnal homolog
subfamily C member 333 0,00E+00 | 84.1% demir iyonu baglanmasi; elektron tasiyici
CsHsp40-20 |2 etkinligi kloroplast;
chaperone dnaJ 10- o
CsHspd0-21 | like 339 | 0,00E+00| 89.8%
chaperone dnal 0
CsHsp40-22 | chloroplastic-like 145 | 261E-77 | 76.05%
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Chaperone  -domain

0,
CsHsp40-23 | superfamily 283 0,00E+00 | 69.6% kloroplast
dnal homolog
subfamily C member 4.49E- 0
7 homolog isoform 244 148 85.7% membranin  integral
CsHsp40-24 | X1 bileseni
4.12E- 0
CsHsp40-25 | DPH4 homolog 173 104 | 8115%
chaperone dnal ATP  baglanmasi; 1s1  gsoku proteini
mitochondrial 467 0,00E+00| 78.5% baglanmasi; a¢ilmamis protein baglanmast;
CsHsp40-26 | isoform X1 protein katlanmasi; 1siya tepki | metal iyonu baglanmast,
chaperone dnal metal iyonu baglanmasi; agilmamig protein
mitochondrial 444 0,00E+00 | 78.75% baglanmasi; ATP baglanmasi; 1s1 soku
CsHsp40-27 | isoform X2 protein katlanmasi; 1siya tepki | proteini baglanmasi;
CsHsp40-28 | chaperone -like 134 | 1.45E-96 | 81.9%
dnal homolog
subfamily B member 342 0,00E+00 | 85.55%
CsHsp40-29 | 13-like protein katlanmasi acilmamig protein baglanmas;
CsHsp40-30 | Chaperone dnaJ 49 448 | 0,00E+00 | 77.15%
¢ok diisiik 151k siddeti uyaranina
539 0,00E+00 | 89.7% |cevap; meristemin vejetatif membranin ayrilmaz
CsHsp40-31 | chaperone dnaJ 13 lireme faz gegisi bileseni; C: Plastid
chaperone o dnalJ 217 6,00E- 73.95% _ o hiicre igi zar-simirl
CsHsp40-32 | chloroplastic-like 160 biyolojik diizenleme organel
CsHsp40-33 | Chaperone dnal 49 267 | 0,00E+00 | 65.5%
endoplazmik
retikulum
685 0,00E+00 | 90.9% membraninin integral
bileseni; C: plazma
CsHsp40-34 | dnaJ ERDJ2A-like zart
dnal homolog
subfamily C member 647 0,00E+00 | 86.95%
CsHsp40-35 | 2-like DNA baglanmasi cekirdegi;
chaperone dnal . 0
CsHsp40-36 | chloroplastic 156 1.8E-100 | 75.8% kloroplast
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chaperone dnal
CsHsp40-37 | chloroplastic-like 156 1.938-89 | 75.15% kloroplast
1stya  tepki;  polen  tiipl endoplazmik
572 0,00E+00 | 81.8% | biiyiimesi; oksidasyon retikulum limeni; C:
CsHsp40-38 | dnal ERDJ3A rediiksiyon iglemi oksidorediiktaz aktivitesi; plasmodesma;
dnaJ homolog
subfamily B member 343 0,00E+00 | 76.75%
CsHsp40-39 | 13-like protein katlanmasi acilmamug protein baglanmast,
iron-sulfur cluster co- protein  katlanmasi;  protein
chaperone 275 0,00E+00 | 80.55% | oligomerizasyonu; demir-kiikiirt
CsHsp40-40 | mitochondrial kiime derlemesi saperon baglanmas, Mitokondri;
CsHsp40-41 | heat shock binding 267 | 0,00E+00 | 73.05%
ATP baglanmasi; demir iyonu baglanmasi;
molekiiler oksijenin dahil edilmesi veya
azaltilmasit  ile eslestirilmis  dondrler
282 0,00E+00 | 89.65% izerinde etki eden  oksidorediiktaz
oksidasyon-indirgeme iglemi; | aktivitesi; protein serin / treonin kinaz | membranin ayrilmaz
CsHsp40-42 | chaperone dnal 6 protein fosforilasyonu aktivitesi; heme baglanmasi bileseni;
ATP baglanmasi; demir iyonu baglanmasi,
molekiiler oksijenin dahil edilmesi veya
azaltilmasi  ile eslestirilmis  dondrler
215 6.6E-143 | 88.95% izerinde etki eden  oksidorediiktaz
oksidasyon-indirgeme  islemi; | aktivitesi; protein serin / treonin kinaz
CsHsp40-43 | chaperone dnaJ 6 protein fosforilasyonu aktivitesi; heme baglanmasi
dnal homolog
subfamily C member 316 0,00E+00 | 80.25% membranin  integral
CsHsp40-44 |18 bileseni
CsHsp40-45 | auxilin 1 1457 | 0,00E+00 | 79.75% hidrolaz aktivitesi
dnaJ homolog
subfamily B member 335 0,00E+00 | 90.15%
CsHsp40-46 |1 protein katlanmast acilmamis protein baglanmasi;
dnal homolog 1.62E-
subfamily B member 289 '154 88.7%
CsHsp40-47 |1 protein katlanmasi acilmamuisg protein baglanmasi;
CsHsp40-48 | chaperone -like 137 | 1.62E-97 | 84%
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CsHsp40-49 | J JJJ2-like 335 | 0,00E+00| 79.7%
Heat shock  with
tetratricopeptide 558 0,00E+00 | 77.75%
CsHsp40-50 | repeat isoform 1
ATP baglanmasi; 1s1  soku proteini | kloroplast zarfi; C:
505 0,00E+00| 88.3% baglanmasi; metal iyonu baglanmasi; | kloroplast thylakoid
CsHsp40-51 | chaperone 1s1ya tepki; protein katlanmasi | agilmamus protein baglanmast; membran
DNAJ heat shock N-
terminal domain- 785 0,00E+00 | 73.6%
CsHsp40-52 | containing isoform 1
dnaJ homolog dnj-5- membranin  integral
CsHsp40-53 | like o 557 0,00E+00 | 87.5% bileseni ¢
ATP baglanmasi; 1s1  soku proteini
dnal homolog 445 0,00E+00 | 91.65% baglanmasi; metal iyonu baglanmasi;
CsHsp40-54 | mitochondrial-like 1stya tepki; protein katlanmasi1 | agilmamus protein baglanmasi;
ATP baglanmasi; 1s1  soku proteini
dnaJ homolog 441 0,00E+00 | 90.95% baglanmasi; metal iyonu baglanmasi;
CsHsp40-55 | mitochondrial-like 1stya tepki; protein katlanmasi1 | agilmamis protein baglanmas,
mitochondrial import
inner _membrane | 15 | g ggr 60 | 94.15%
translocase  subunit
CsHsp40-56 | TIM14-1
DNAJ heat shock N-
terminal domain- | 1368 |0,00E+00| 65.7%
CsHsp40-57 | containing family kloroplast
dnal homolog
subfamily B member 364 0,00E+00 | 74.95%
CsHsp40-58 | 13-like protein katlanmasi acilmamug protein baglanmast;
4.59E- membranin  integral
CsHsp40-59 | chaperone dnal 72 198 101 88.65% bileseni
chaperone dnaJ 10-
CoHspd0-60 “kep 398 |0,00E+00| 92.35%
CsHsp40-61 | Curved DNA-binding | 759 | 0,00E+00 | 74.95% DNA baglanmasi
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DNAJ heat shock N- sitoplazma;
terminal domain- 465 0,00E+00 | 73.75% membranin  integral
CsHsp40-62 | containing bileseni
CsHsp40-63 | chaperone dnaJ 16 407 | 0,00E+00 | 90.6%
chaperone -like 0
CsHsp40-64 | isoform X3 301 |000E+00| 78.6%
CsHsp40-65 | chaperone -like 138 2.35E-93 | 80.8% ¢ekirdegi; sitoplazma
CsHsp40-66 | chaperone dnaJ 15 344 | 0,00E+00 | 95.05% | pozitif gravitizm
Heat  shock  N- o membranin  integral
CsHsp40-67 | terminal 134 | 113E-84 | 83.05% bileseni
dnal homolog
subfamily B member | 316 0,00E+00 | 83.15% DNA baglanmasi; agilmamig protein
CsHsp40-68 |1 protein katlama baglanmast,
CsHsp40-69 | chaperone dnaJ 15 409 | 0,00E+00 | 91.15% | pozitif gravitizm
ATP baglanmasi; 1s1  soku proteini
413 0,00E+00 | 96.4% baglanmasi; metal iyonu baglanmasi;
CsHsp40-70 | dnaJ homolog 1s1ya tepki; protein katlanmasi | agilmamus protein baglanmas, hiicre zar1
mitochondrial import
inner _membrane | ), | 519k 65 | 92,20 .
translocase  subunit membranin  integral
CsHsp40-71 | TIM14-1 bileseni
DNAJ heat shock N-
terminal domain- | 940 |0,00E+00| 66.2%
CsHsp40-72 | containing
dnal homolog
subfamily B member 273 0,00E+00 | 78.45%
CsHsp40-73 | 9 isoform X2
0 membranin  integral
CsHsp40-74 | chaperone dnaJ 49 348 0,00E+00 | 80.8% bileseni
homolog subfamily C 0 membranin  integral
CsHsp40-75 | member 14 730 0,00E+00 | 76.5% bileseni
CsHsp40-76 | chaperone dnal 10 385 | 0,00E+00| 91.15%
WEB family o
CsHsp40-77 | chloroplastic 393 0,00E+00 |~ 84.9% vakumlu membran
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chaperone dnal

1.16E-

0,
CsHsp40-78 | chloroplastic 271 177 853% kloroplast
CsHsp40-79 | chaperone -like 392 0,00E+00 | 81.9% | protein katlanmasi acilmamus protein baglanmast;
homolog subfamily C o
CsHsp40-80 | member 7 1341 1 0,00E+00 | 6565% kloroplast
endoplazmik
o retikulum  liimeni;
dnaJ P58IPK 498 0,00E+00 | 92.7% viral siire¢ ev sahibi tarafindan membranin ayrilmaz
CsHsp40-81 | homolog pozitif diizenleme bileseni; hiicre zar1
CsHsp40-82 | auxilin 1 1433 | 0,00E+00 | 77.2%
chaperone dnal o
CsHsp40-83 | chloroplastic-like 164 5.25E-87 | 83.35%
dnal homolog
subfamily B member 349 0,00E+00 | 88.25%
CsHsp40-84 | 13-like protein katlanmast actlmamug protein baglanmast,
auxilin-related 2 0
CsHsp40-85 | isoform X2 469 | 0.00E+00 | 73.5%
dnal homolog
subfamily C member 297 6.9E-180 | 84.8% niikleotit ~ baglanmasi;  niikleik  asit
CsHsp40-86 |17 baglanmasi
dnaJ homolog 6.21E-
subfamily C member 290 .180 84.85% niikleotit ~ baglanmasi;  niikleik  asit
CsHsp40-87 |17 baglanmast
cytokinin riboside 5 -
monophosphate 221 | A% 1 93650 . T B
phosphoribohydrolase 155 hidrolaz aktivitesi, N-glikozil bilesiklerinin | ¢ekirdegi;
CsHsp40-88 | LOGbH-like sitokinin biyosentez siireci hidrolize edilmesi; liyaz aktivitesi; sitozolunda
CsHsp40-89 | Chaperone dnaJ 49 708 | 0,00E+00| 79.65%
dnaJ homolog
subfamily B member 339 0,00E+00 | 87.65%
CsHsp40-90 | 13-like protein katlanmasi actlmamug protein baglanmast, sitoplazma;
chaperone dnaJ 3.17E- o
CsHsp40-91 | chloroplastic-like 165 101 67.6%
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AT-rich  interactive
domain-containing 577 0,00E+00 | 72.4%
CsHsp40-92 | 1A
chaperone dnal 0
CsHsp40-93 | chloroplastic 120 7.44E-67 | 65.55% kloroplast
calponin  homology 1.07E-
domain-containing 227 '129 85.15% cekirdegi;
CsHsp40-94 | DDB_G0272472 protein ¢ekirdegi niikleus igine | protein tastyict etkinligi sitoplazma;
CsHsp40-95 | chaperone -like 130 | 5.81E-92 | 77.8%
CsHsp40-96 | dnaJ ERDJ3B 344 | 0,00E+00 | 92.65% | protein katlanmasi acilmamug protein baglanmasi,
Heat shock  with
tetratricopeptide 580 | 0,00E+00| 83.7%
CsHsp40-97 | repeat isoform 1
1stya tepki; sinerjik 6liim; polar
niikleus  fiizyonu;  kofaktor
o gerektiren chaperone aracili
a4t 0,00E+00 | 80.9% protein  katlanmasi; niikleer | ATP  baglanmasi; 1s1  soku proteini
chaperone dnal membran flizyonu; embriyo | baglanmasi; metal iyonu baglanmast;
CsHsp40-98 | mitochondrial kesesi hiicresellesme acilmamisg protein baglanmas; Mitokondri;
1stya tepki; sinerjik 6liim; polar
niikleus  flizyonu;  kofaktor
0 gerektiren chaperone aracili
403 0,00E+00 | 78.5% protein  katlanmasi; niikleer | ATP  baglanmasi;; 1s1  soku proteini
chaperone dnal membran flizyonu; embriyo | baglanmasi; metal iyonu baglanmasi;
CsHsp40-99 | mitochondrial kesesi hiicresellesme acilmamisg protein baglanmas; Mitokondri;
dnal _ homolog 5 05E-
CsHsp40- subfamily B member 243 123 80.85%
100 6-like
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Kromozom |Gen Duplikasyon (Eegeri ?,/(;;nOIOJ' Mesafe |Ks Ka Ka/Ks |MYO
1 CsHsp40-03 | CsHsp40-10 | 2,00E-49 81% 9,628,387(0,2547 10,0995 |0,3907 |1,9592
3 CsHsp40-34 | CsHsp40-35 | 9,00E-79 91% 8960 27,5444 11,1755 |0,0427 |211,8800
3 CsHsp40-39 | CsHsp40-46 | 2,00E-88 47% 9,450,769 (11,9331 |0,4598 |0,0385 [91,7931
4 CsHsp40-51 | CsHsp40-55 e-112 54% 5,116,072 (54,3998 |0,4376 |0,0080 |418,4600
4 CsHsp40-51 | CsHsp40-54 | e-112 54% 5,116,072 (54,1456 |0,4533 |0,0084 |416,5046
7 CsHsp40-99 | CsHsp40-98 0.0 100% 0 0,0335 |0,0444 |1,3254 10,1952
4 CsHsp40-55 | CsHsp40-54 0.0 99% 0 0,0061 |0,0010 [0,1639 [1,2610

Ortalama 21,1882 10,3816 [0,2825 ]164,5790

228




EK 14

Gene 1 Lokasyon Kro. Gene 2 Lokasyon Kro. | E degeri | Homoloji (%0) Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp40-08 | 5,036,912-5,039,959 1 CsHsp40-68 | 22,402,004-22,404,623 5 -116 62% 2,8285 | 0,2302 | 0,0814 | 21,7577
CsHsp40-08 | 5,036,912-5,039,959 1 CsHsp40-90 | 20,964,27-20,985,57 7 -113 58% 31,51771 0,3158 | 0,0100 |242,4438
CsHsp40-08 | 5,036,912-5,039,959 1 CsHsp40-84 | 27,357,927-27,360,377 6 -109 56% 10,4725] 0,3398 | 0,0324 | 80,5577
CsHsp40-08 | 5,036,912-5,039,959 1 CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 -109 56% 11,3062 ] 0,3349 | 0,0296 | 86,9708
CsHsp40-13 | 19,204,081-19,207,106 1 CsHsp40-85 |28,237,753-28,241,178 6 e-121 51% 1,5866 | 0,3448 | 0,2173 | 12,2046
CsHsp40-17 | 25,607,133-25,609,719 1 CsHsp40-70 | 24,102,123-24,104,968 5 0 91% 2,5952 | 0,0490 | 0,0189 | 19,9631
CsHsp40-21 | 12,158,601-12,162,192 2 CsHsp40-60 | 23,260,271-23,282,496 4 e-105 57% 3,5976 | 0,3435 | 0,0955 | 27,6738
CsHsp40-21 | 12,158,601-12,162,192 2 CsHsp40-76 | 15,645,519-15,650,234 6 9,00E-92 52% 57,1071 0,3846 | 0,0067 |439,2854
CsHsp40-28 | 18,428,099-18,431,824 2 CsHsp40-48 | 37,991,530-37,994,560 3 1,00E-47 65% 1,4343 | 0,2987 | 0,2083 | 11,0331
CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 e-157 77% 2,2226 | 0,1268 | 0,0571 | 17,0969
CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 CsHsp40-84 | 27,357,927-27,360,377 6 e-155 74% 2,4600 | 0,1415 | 0,0575 | 18,9231
CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 CsHsp40-46 | 37,009,441-37,011,982 3 e-121 61% 54,5575 0,3152 | 0,0058 |419,6731
CsHsp40-39 | 27,558,672-27,560,991 3 CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 e-107 57% 7,7410 | 0,3045 | 0,0393 | 59,5462
CsHsp40-39 | 27,558,672-27,560,991 3 CsHsp40-84 | 27,357,927-27,360,377 6 e-104 56% 6,6052 | 0,3275 | 0,0496 | 50,8092
CsHsp40-39 | 27,558,672-27,560,991 3 CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 e-103 56% 38,0211 0,3248 | 0,0085 |292,4700
CsHsp40-46 | 37,009,441-37,011,982 3 CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 e-123 63% 39,1609 | 0,2641 | 0,0067 |301,2377
CsHsp40-46 | 37,009,441-37,011,982 3 CsHsp40-84 | 27,357,927-27,360,377 6 e-121 61% 9,2282 | 0,2784 | 0,0302 | 70,9862
CsHsp40-46 | 37,009,441-37,011,982 3 CsHsp40-29 | 21,233,928-21,236,619 2 e-121 61% 54,5608 | 0,3152 | 0,0058 |419,6985
CsHsp40-48 | 37,991,530-37,994,560 3 CsHsp40-28 | 18,428,099-18,431,824 2 1,00E-47 65% 1,4343 | 0,2987 | 0,2083 | 11,0331
CsHsp40-50 631,456-634,325 4 CsHsp40-97 | 15,676,241-15,679,062 7 0 62% 2,7835 | 0,2063 | 0,0741 | 21,4115
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EK 14’ iin devamu;

CsHsp40-97 | 15,676,241-15,679,062 | 7 | CsHsp40-50 631,456-634,325 4 0.0 62% 2,7834 | 0,2063 10,074118] 21,41
CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 | CsHsp40-29 |21,233,928-21,236,619| 2 e-157 7% 2,2226 | 0,1268 | 0,05705 | 17,10
CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 CsHsp40-84 | 27,357,927-27,360,377| © e-156 76% 50,1311 ] 0,1272 | 0,002537| 385,62
CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 CsHsp40-46 |37,009,441-37,011,982| 3 e-123 63% 38,7210 | 0,2642 |0,006823| 297,85
CsHsp40-90 | 2,096,427-2,098,557 7 CsHsp40-08 | 5,036,912-5,039,959 1 e-113 58% 30,4685 | 0,3158 10,010365] 234,37
CsHsp40-89 | 1,819,347-1,823,445 7 CsHsp40-61 | 3,617,391-3,620,332 5 e-139 38% 8,2787 | 0,551 |0,066556| 63,68
CsHsp40-85 | 28,237,753-28,241,178 | 6 CsHsp40-13 | 19,204,081-19,207,106 1 e-121 51% 1,5866 | 0,3448 | 0,21732 | 12,20
CsHspao-84 | 27397 92121360377 6 | coptepao-29 | 21,233,928-21,36619| 2 | e-155 61% | 24600 | 0141° [ 005752 | 18,92
CsHsp40-70 | 24,102,123-24,104,968 | 5 | CsHsp40-17 |25,607,133-25,609,719| 1 0.0 91% 2,5954 | 0,049 | 0,01888 | 19,96
CsHsp40-69 | 23,699,983-23,704,976 | 5 CsHsp40-66 | 20,263,640-20,267,696| © e-174 86% 1,6899 | 0,072 10,042606| 13,00
Ortalama 16,07190,2581 |0,0599 |123,6303
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EK 15

Salatalik -Arabidopsis

Protein Adi | Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| MYO
CsHsp40-01 1 AT5G53150.1 5 24,832 | 0,564 | 0,0227 | 191,016
CsHsp40-01 1 AT5G35753.1 5 13,27 | 0,676 | 0,0509 | 102,075
CsHsp40-01 1 AT2G25560.1 2 3,9074 | 0,5309 | 0,1359 | 30,0569
CsHsp40-01 1 AT5G50115.1 5 31,232 [ 0,566 | 0,0181 | 240,247
CsHsp40-02 1 AT1G18700.1 1 2,3679 [ 0,3451 | 0,1457 | 18,2146
CsHsp40-02 1 AT1G18700.2 1 2,4363 | 0,353 | 0,1449 | 18,7408
CsHsp40-02 1 AT1G18700.4 1 2,3679 | 0,3451 | 0,1457 | 18,2146
CsHsp40-02 1 AT1G18700.3 1 2,427 | 0,3542 | 0,1459 | 18,6692
CsHsp40-03 1 AT3G59280.1 3 30,533 | 0,2243 | 0,0073 | 234,869
CsHsp40-04 1 AT1G74250.1 1 6,0123 [ 0,374 | 0,0622 | 46,2485
CsHsp40-06 1 AT3G17830.1 3 1,559 | 0,3481 | 0,2233 | 11,9923
CsHsp40-07 1 AT4G09350.1 4 4,743 | 0,3243 | 0,0684 | 36,4846
CsHsp40-08 1 AT3G47940.1 3 2,7963 | 0,2071 | 0,0741 | 21,51
CsHsp40-08 1 AT1G10350.1 1 2,5643 [ 0,3006 | 0,1172 | 19,7254
CsHsp40-08 1 AT2G20560.1 2 9,4309 | 0,3185 | 0,0338 | 72,5454
CsHsp40-08 1 AT4G28480.1 4 15,057 | 0,3262 | 0,0217 | 115,824
CsHsp40-08 1 AT1G59725.1 1 4,0629 | 0,3008 | 0,074 | 31,2531
CsHsp40-08 1 AT3G08910.1 3 4,7326 | 0,3364 | 0,0711 | 36,4046
CsHsp40-08 1 AT5G01390.1 5 7,611 [ 0,3576 | 0,047 | 58,5462
CsHsp40-08 1 AT5G25530.1 5 9,2879 | 0,3553 | 0,0383 | 71,4454
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-08 1 AT2G20550.2 2 6,0002 | 0,4119 | 0,0686 | 46,1554
CsHsp40-08 1 AT2G20550.1 2 6,0008 | 0,4119 | 0,0686 46,16

CsHsp40-09 1 AT1G61770.1 1 1,9919 | 0,1994 | 0,1001 | 15,3223
CsHsp40-10 1 AT3G59280.1 3 2,1765 | 0,1653 | 0,0759 | 16,7423
CsHsp40-11 1 AT3G57340.1 3 10,922 | 0,2691 | 0,0246 | 84,0162
CsHsp40-11 1 AT3G57340.2 3 10,899 | 0,2691 | 0,0247 | 83,8408
CsHsp40-11 1 AT5G05750.1 5 6,6117 | 0,3026 | 0,0458 | 50,8592
CsHsp40-12 1 AT2G26890.1 2 2,0785 | 0,1507 | 0,0725 | 15,9885
CsHsp40-13 1 AT1G30280.1 1 3,1869 | 0,5547 | 0,1741 | 24,5146
CsHsp40-14 1 AT5G18750.1 5 4,2662 | 0,6783 | 0,159 | 32,8169
CsHsp40-15 1 AT5G22080.1 5 2,8477 | 0,117 | 0,0411 | 21,9054
CsHsp40-15 1 AT5G22080.2 5 2,7354 | 0,1249 | 0,0457 | 21,0415
CsHsp40-16 1 AT5G22080.2 5 2,8204 | 0,1221 | 0,0433 | 21,6954
CsHsp40-16 1 AT5G22080.1 5 2,7807 | 0,1249 | 0,0449 21,39

CsHsp40-17 1 AT3G44110.1 3 2,2458 | 0,0857 | 0,0382 | 17,2754
CsHsp40-17 1 AT5G22060.1 5 61,055 | 0,1046 | 0,0017 | 469,654
CsHsp40-17 1 AT3G44110.2 3 2,3059 | 0,1007 | 0,0437 | 17,7377
CsHsp40-18 2 AT3G05345.1 3 1,9053 | 0,2516 | 0,1321 | 14,6562
CsHsp40-19 2 AT1G56300.1 1 3,6017 | 0,2042 | 0,0567 | 27,7054
CsHsp40-20 2 AT2G42750.1 2 2,5812 | 0,2235 | 0,0866 | 19,8554
CsHsp40-21 2 AT4G39150.1 4 3,2526 | 0,1905 | 0,0586 25,02

CsHsp40-21 2 AT4G39150.2 4 3,2525 | 0,1905 | 0,0586 | 25,0192
CsHsp40-21 2 AT2G21510.1 2 2,9374 | 0,185 0,063 | 22,5954
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-21 2 AT1G76700.1 1 5,3293 | 0,3334 | 0,0626 | 40,9946
CsHsp40-21 2 AT1G21080.1 1 4,2404 | 0,3577 | 0,0844 | 32,6185
CsHsp40-21 2 AT1G21080.3 1 4,2403 | 0,3577 | 0,0844 | 32,6177
CsHsp40-21 2 AT1G77020.1 1 51,441 | 0,3794 | 0,0074 395,7

CsHsp40-21 2 AT1G21080.2 1 2,9283 | 0,4204 | 0,1436 | 22,5254
CsHsp40-24 2 AT4G07990.1 4 1,8874 | 0,2945 0,156 | 14,5185
CsHsp40-24 2 ATA4G07990.2 4 2,2689 | 0,3303 | 0,1456 | 17,4531
CsHsp40-25 2 ATA4G10130.1 4 10,919 | 0,3925 | 0,0359 | 83,9954
CsHsp40-26 2 AT1G28210.2 1 3,6144 | 0,3085 | 0,0854 | 27,8031
CsHsp40-26 2 AT1G28210.1 1 3,5053 | 0,3047 | 0,0869 | 26,9638
CsHsp40-27 2 AT1G28210.1 1 2,6937 | 0,2876 | 0,1068 | 20,7208
CsHsp40-27 2 AT1G28210.2 1 3,2995 | 0,3061 | 0,0928 | 25,3808
CsHsp40-29 2 AT2G20560.1 2 49,236 | 0,1367 | 0,0028 | 378,739
CsHsp40-29 2 AT4G28480.1 4 6,6966 | 0,1619 | 0,0242 | 51,5123
CsHsp40-29 2 AT5G01390.1 5 11,065 | 0,2456 | 0,0222 | 85,1169
CsHsp40-29 2 AT3G08910.1 3 23,923 | 0,195 | 0,0082 | 184,022
CsHsp40-29 2 ATAG28480.2 4 5,5942 | 0,1347 | 0,0241 | 43,0323
CsHsp40-29 2 AT1G10350.1 1 15,292 | 0,3562 | 0,0233 | 117,628
CsHsp40-29 2 AT1G59725.1 1 7,1617 | 0,3064 | 0,0428 55,09

CsHsp40-29 2 AT3G47940.1 3 11,145 1 0,3543 | 0,0318 | 85,7338
CsHsp40-29 2 AT5G25530.1 5 46,226 | 0,3137 | 0,0068 | 355,584
CsHsp40-29 2 AT5G01390.2 5 11,495 0,23 0,02 88,4231
CsHsp40-29 2 AT5G01390.4 5 13,52 | 0,2579 | 0,0191 | 104,003
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-29 2 AT2G20550.2 2 6,7678 | 0,3449 | 0,051 52,06

CsHsp40-29 2 AT2G20550.1 2 6,7672 | 0,3449 | 0,051 | 52,0554
CsHsp40-30 3 AT2G35540.1 2 64,113 | 0,5331 | 0,0083 | 493,18
CsHsp40-31 3 AT2G35720.1 2 2,198 | 0,2064 | 0,0939 | 16,9077
CsHsp40-32 3 AT4G13830.2 4 4,2409 | 0,4219 | 0,0995 | 32,6223
CsHsp40-34 3 AT1G79940.1 1 1,8365 | 0,1403 | 0,0764 | 14,1269
CsHsp40-34 3 AT1G79940.3 1 1,8365 | 0,1403 | 0,0764 | 14,1269
CsHsp40-34 3 AT1G79940.2 1 1,8365 | 0,1403 | 0,0764 | 14,1269
CsHsp40-34 3 AT1G79940.4 1 1,7965 | 0,1504 | 0,0837 | 13,8192
CsHsp40-34 3 AT4G21180.1 4 2,3401 | 0,2012 | 0,086 | 18,0008
CsHsp40-35 3 AT3G11450.1 3 4,8685 | 0,2339 | 0,048 37,45

CsHsp40-35 3 AT5G06110.1 5 3,582 10,2721 | 0,076 | 27,5538
CsHsp40-35 3 AT5G06110.2 5 3,582 10,2721 | 0,076 | 27,5538
CsHsp40-38 3 AT3G08970.1 3 2,3506 | 0,3047 | 0,1296 | 18,0815
CsHsp40-39 3 AT3G08910.1 3 2,7206 | 0,2966 | 0,109 | 20,9277
CsHsp40-39 3 AT5G01390.1 5 2,9601 | 0,318 | 0,1074 22,77

CsHsp40-39 3 AT2G20560.1 2 6,0119 | 0,3177 | 0,0528 | 46,2454
CsHsp40-39 3 ATAG28480.1 4 8,5267 | 0,3421 | 0,0401 65,59

CsHsp40-39 3 AT5G01390.4 5 2,6793 10,3241 | 0,121 20,61

CsHsp40-39 3 AT2G20550.2 2 8,3793 | 0,5082 | 0,0606 | 64,4562
CsHsp40-39 3 AT2G20550.1 2 8,3825 | 0,5082 | 0,0606 | 64,4808
CsHsp40-40 3 AT5G06410.1 5 3,2992 | 0,3441 | 0,1043 | 25,3785
CsHsp40-41 3 AT2G42080.1 2 2,7658 | 0,3577 | 0,1293 | 21,2754
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-42 3 AT3G12170.1 3 7,9038 | 0,1729 | 0,0219 | 60,7985
CsHsp40-42 3 AT5G06910.1 5 3,7765 | 0,1947 | 0,0516 29,05

CsHsp40-43 3 AT5G06910.1 5 2,3798 | 0,1493 | 0,0627 | 18,3062
CsHsp40-43 3 AT3G12170.1 3 3,9011 | 0,1584 | 0,0406 | 30,0085
CsHsp40-44 3 AT5G18140.1 5 2,3884 | 0,4029 | 0,1687 | 18,3723
CsHsp40-45 3 AT4G36520.1 4 7,4148 | 0,8171 | 0,1102 | 57,0369
CsHsp40-45 3 AT1G75310.1 1 7,0933 | 0,8356 | 0,1178 | 54,5638
CsHsp40-45 3 ATAG12780.1 4 17,5251 0,8306 | 0,0474 | 134,81
CsHsp40-45 3 AT4G12770.1 4 14,663 | 0,8218 [ 0,056 | 112,791
CsHsp40-45 3 AT4G12770.2 4 13,857 | 0,8269 | 0,0597 | 106,59
CsHsp40-45 3 AT1G21660.1 1 6,6467 | 0,8137 | 0,1224 | 51,1285
CsHsp40-46 3 AT5G25530.1 5 4,167 | 0,1184 | 0,0284 | 32,0538
CsHsp40-46 3 AT2G20560.1 2 4,7208 | 0,2701 | 0,0572 | 36,3138
CsHsp40-46 3 AT3G08910.1 3 17,675 | 0,2747 | 0,0155 | 135,959
CsHsp40-46 3 AT4G28480.1 4 5,8246 | 0,2894 | 0,0497 | 44,8046
CsHsp40-46 3 AT5G01390.1 5 12,99 | 0,3045 | 0,0234 99,92

CsHsp40-46 3 AT1G10350.1 1 55,079 | 0,3249 | 0,0059 | 423,686
CsHsp40-46 3 AT1G59725.1 1 55,715 | 0,3249 | 0,0058 | 428,576
CsHsp40-46 3 AT3G47940.1 3 54,997 | 0,3809 | 0,0069 | 423,051
CsHsp40-46 3 AT5G01390.4 5 15,991 1 0,3082 | 0,0193 | 123,005
CsHsp40-46 3 AT2G20550.2 2 4,8012 | 0,4268 | 0,0889 | 36,9323
CsHsp40-46 3 AT2G20550.1 2 4,8012 | 0,4268 | 0,0889 | 36,9323
CsHsp40-46 3 AT4G28480.2 4 5,5035 | 0,2578 | 0,0468 | 42,3346
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-46 3 AT1G44160.1 1 54,993 | 0,7347 | 0,0134 | 423,019
CsHsp40-47 3 AT5G25530.1 5 6,1664 | 0,1469 | 0,0238 | 47,4338
CsHsp40-47 3 AT2G20560.1 2 3,4344 10,3375 | 0,0983 | 26,4185
CsHsp40-47 3 AT3G08910.1 3 9,5009 | 0,3538 | 0,0372 | 73,0838
CsHsp40-47 3 AT1G59725.1 1 57,104 | 0,3993 | 0,007 | 439,264
CsHsp40-47 3 AT4G28480.1 4 52,111 | 0,365 0,007 | 400,857
CsHsp40-47 3 AT5G01390.1 5 5,7688 | 0,3908 | 0,0677 | 44,3754
CsHsp40-47 3 AT1G10350.1 1 53,858 | 0,412 | 0,0076 | 414,293
CsHsp40-47 3 AT2G20550.2 2 4,8012 | 0,4268 | 0,0889 | 36,9323
CsHsp40-47 3 AT2G20550.1 2 4,8011 | 0,4268 | 0,0889 | 36,9315
CsHsp40-47 3 ATAG28480.2 4 52,401 | 0,3406 | 0,0065 | 403,088
CsHsp40-47 3 AT5G01390.2 5 5,0268 | 0,3956 | 0,0787 | 38,6677
CsHsp40-49 3 AT2G01710.1 2 53,672 | 0,3795 | 0,0071 | 412,862
CsHsp40-50 3 AT4G02100.1 4 4,4483 | 0,2967 | 0,0667 | 34,2177
CsHsp40-50 3 AT2GA47440.1 2 3,063 | 0,3105 | 0,1014 | 23,5615
CsHsp40-51 4 AT1G80030.3 1 2,9749 | 0,1973 | 0,0663 | 22,8838
CsHsp40-51 4 AT1G80030.1 1 2,9747 | 0,1973 | 0,0663 | 22,8823
CsHsp40-51 4 AT1G80030.2 1 2,9747 | 0,1973 | 0,0663 | 22,8823
CsHsp40-51 4 AT3G17830.1 3 15,619 | 0,5034 | 0,0322 | 120,149
CsHsp40-51 4 AT2G22360.1 2 52,164 | 0,4416 | 0,0085 | 401,263
CsHsp40-51 4 AT4G39960.1 4 24,445 | 0,4543 | 0,0186 | 188,04
CsHsp40-52 4 AT2G25560.1 2 2,5553 | 0,4673 | 0,1829 | 19,6562
CsHsp40-52 4 AT5G53150.1 5 5,3813 | 0,5706 | 0,106 | 41,3946
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-52 4 AT5G35753.1 5 8,9484 | 0,681 | 0,0761 | 68,8338
CsHsp40-53 4 AT1G16680.1 1 2,1176 | 0,1839 | 0,0868 | 16,2892
CsHsp40-53 4 AT1G79030.1 1 2,0683 | 0,173 | 0,0836 15,91

CsHsp40-54 4 AT2G22360.1 2 7,9857 | 0,1499 | 0,0188 | 61,4285
CsHsp40-54 4 AT4G39960.1 4 8,4701 | 0,1521 | 0,018 | 65,1546
CsHsp40-54 4 AT1G80030.1 1 52,109 | 0,4555 | 0,0087 | 400,84
CsHsp40-54 4 AT1G80030.2 1 52,109 | 0,4555 | 0,0087 | 400,84
CsHsp40-54 4 AT1G80030.3 1 52,109 | 0,4555 | 0,0087 | 400,84
CsHsp40-54 4 AT3G17830.1 3 52,824 | 0,5287 0,01 406,341
CsHsp40-55 4 AT2G22360.1 2 6,7811 | 0,1515 | 0,0223 | 52,1623
CsHsp40-55 4 ATA4G39960.1 4 7,4686 | 0,1577 | 0,0211 | 57,4508
CsHsp40-55 4 AT1G80030.3 1 52,188 | 0,4607 | 0,0088 | 401,449
CsHsp40-55 4 AT1G80030.1 1 52,188 | 0,4607 | 0,0088 | 401,449
CsHsp40-55 4 AT1G80030.2 1 52,188 | 0,4607 | 0,0088 | 401,449
CsHsp40-55 4 AT3G17830.1 3 50,634 | 0,53 0,0105 | 389,494
CsHsp40-57 4 AT5G12430.1 5 6,998 | 0,5893 | 0,0842 | 53,8308
CsHsp40-57 4 AT2G41520.1 2 3,5818 | 0,5997 | 0,1674 | 27,5523
CsHsp40-58 4 AT1G11040.1 1 4,7327 | 0,5743 | 0,1213 | 36,4054
CsHsp40-58 4 AT1G44160.1 1 53,857 | 0,5413 | 0,0101 | 414,285
CsHsp40-60 4 AT1G21080.1 1 1,6932 | 0,1485 | 0,0877 | 13,0246
CsHsp40-60 4 AT1G21080.3 1 1,823 | 0,1505 | 0,0826 | 14,0231
CsHsp40-60 4 AT1G76700.1 1 2,091 | 0,1582 | 0,0757 | 16,0846
CsHsp40-60 4 AT1G21080.2 1 1,6728 | 0,1765 | 0,1055 | 12,8677
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-60 4 AT1G77020.1 1 23,218 | 0,36 0,0155 | 178,603
CsHsp40-60 4 AT4G39150.1 4 53,957 | 0,3775 | 0,007 415,05
CsHsp40-60 4 AT4G39150.2 4 53,957 | 0,3775 | 0,007 415,05
CsHsp40-60 4 AT2G21510.1 2 56,193 | 0,3691 | 0,0066 | 432,252
CsHsp40-62 4 AT5G23240.1 5 3,6754 | 0,3851 | 0,1077 | 27,5031
CsHsp40-63 4 AT1G24120.1 1 2,6472 | 0,1652 | 0,0624 | 20,3631
CsHsp40-63 4 AT1G68370.1 1 13,802 | 0,3134 | 0,0227 | 106,169
CsHsp40-63 4 AT1G59980.1 1 5,8198 | 0,2356 | 0,0405 | 44,7677
CsHsp40-66 5 AT1G68370.1 1 1,9455 | 0,0887 | 0,0456 | 14,9654
CsHsp40-66 5 AT1G24120.1 1 10,011 | 0,3016 | 0,0301 | 77,0046
CsHsp40-66 5 AT1G59980.1 1 28,385 | 0,3533 | 0,0124 | 218,346
CsHsp40-68 5 AT1G10350.1 1 1,9407 | 0,1938 | 0,0999 [ 14,9285
CsHsp40-68 5 AT1G59725.1 1 52842 | 0,197 | 0,0373 | 40,6477
CsHsp40-68 5 AT2G20560.1 2 33,999 | 0,2727 | 0,008 | 261,527
CsHsp40-68 5 AT3G08910.1 3 9,4727 1 0,2993 | 0,0316 | 72,8669
CsHsp40-68 5 AT3G47940.1 3 19,159 | 0,2799 | 0,0146 | 147,379
CsHsp40-68 5 AT5G01390.1 5 7,149 10,2877 | 0,0402 | 54,9923
CsHsp40-68 5 ATAG28480.1 4 17,2551 0,2825 | 0,0164 | 132,731
CsHsp40-68 5 AT5G25530.1 5 9,041 | 0,2901 | 0,0321 | 69,5462
CsHsp40-68 5 AT5G01390.2 5 8,1605 | 0,27 0,0331 | 62,7731
CsHsp40-68 5 AT2G20550.2 2 17,462 | 0,4051 | 0,0232 | 134,319
CsHsp40-68 5 AT2G20550.1 2 17,498 | 0,4051 | 0,0232 | 134,596
CsHsp40-69 5 AT1G68370.1 1 3,1121 | 0,1128 | 0,0362 | 23,9392
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-69 5 AT1G24120.1 1 8,6627 | 0,3431 | 0,0396 | 66,6362
CsHsp40-69 5 AT1G59980.1 1 5,3584 | 0,4062 | 0,0758 | 41,2185
CsHsp40-70 5 AT3G44110.1 3 3,5903 | 0,0941 | 0,0262 | 27,6177
CsHsp40-70 5 AT5G22060.1 5 5,6027 | 0,1193 | 0,0217 | 42,3285
CsHsp40-70 5 AT3G44110.2 3 4,1184 | 0,1071 | 0,026 31,68

CsHsp40-73 6 AT5G59610.1 5 60,389 | 0,3745 | 0,0062 | 464,532
CsHsp40-76 6 AT1G77020.1 1 5,0473 | 0,1643 | 0,0326 | 38,8254
CsHsp40-76 6 AT1G76700.1 1 38,457 | 0,3488 | 0,0091 | 295,82
CsHsp40-76 6 AT1G21080.3 1 57,912 | 0,3916 | 0,0068 | 445,477
CsHsp40-76 6 AT1G21080.1 1 42,43 10,3901 | 0,0092 | 326,381
CsHsp40-76 6 AT2G21510.1 2 59,05 10,3692 | 0,0063 | 454,232
CsHsp40-76 6 AT4G39150.1 4 57,15 10,3955 | 0,0069 | 439,617
CsHsp40-76 6 ATA4G39150.2 4 57,154 | 0,3955 | 0,0069 | 439,646
CsHsp40-76 6 AT1G21080.2 1 5,3077 | 0,4544 | 0,0856 | 40,8285
CsHsp40-78 6 AT1G77930.2 1 4,0654 | 0,1876 | 0,0461 | 31,2723
CsHsp40-78 6 AT1G77930.1 1 4,0654 | 0,1876 | 0,0461 | 31,2723
CsHsp40-79 6 AT1G11040.1 1 51,44 10,5173 | 0,0101 | 395,695
CsHsp40-81 6 AT5G03160.1 5 2,3369 | 0,1535 | 0,0657 | 17,9762
CsHsp40-82 6 AT4G36520.1 4 7,4077 | 0,6036 | 0,0815 | 56,9823
CsHsp40-82 6 AT1G75310.1 1 6,3468 | 0,8761 | 0,138 | 48,8215
CsHsp40-84 6 AT1G10350.1 1 45,59 10,3665 | 0,008 | 350,689
CsHsp40-84 6 AT1G59725.1 1 12,844 | 0,3267 | 0,0254 98,8

CsHsp40-84 6 AT5G25530.1 5 4,2858 | 0,2984 | 0,0696 | 32,9677
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-84 6 AT3G47940.1 3 55,155 | 0,3548 | 0,0064 | 424,271
CsHsp40-84 6 AT2G20560.1 2 5,2251 |1 0,1292 | 0,0247 | 40,1931
CsHsp40-84 6 AT4G28480.1 4 3,8775 10,1411 | 0,0364 | 29,8269
CsHsp40-84 6 AT3G08910.1 3 50,932 | 0,1777 | 0,0035 | 391,781
CsHsp40-84 6 AT2G20550.2 2 4,6566 | 0,2736 | 0,0588 35,82

CsHsp40-84 6 AT2G20550.1 2 4,6566 | 0,2736 | 0,0588 35,82

CsHsp40-84 6 AT5G01390.1 5 9,7254 | 0,2062 | 0,0212 | 74,8108
CsHsp40-84 6 ATAG28480.2 4 4,6235 | 0,1299 | 0,0281 | 35,5654
CsHsp40-86 7 AT5G23590.1 5 3,7714 | 0,2805 | 0,0744 | 29,0108
CsHsp40-86 7 AT5G23590.2 5 3,7714 | 0,2805 | 0,0744 | 29,0108
CsHsp40-88 7 ATA4G35190.1 4 2,9557 | 0,1424 | 0,0482 | 22,7362
CsHsp40-88 7 AT2G37210.1 2 51,57 10,2052 | 0,004 | 396,695
CsHsp40-88 7 AT3G53450.1 3 13,428 | 0,2133 | 0,0159 [ 103,295
CsHsp40-88 7 AT2G28305.1 2 8,2338 | 0,2121 | 0,0258 | 63,3369
CsHsp40-88 7 AT5G06300.1 5 3,6831 | 0,2323 | 0,0631 | 28,3315
CsHsp40-88 7 AT2G37210.2 2 39,87 10,2082 | 0,0052 | 306,691
CsHsp40-88 7 AT2G35990.1 2 7,0321 | 0,2674 | 0,038 [ 54,0931
CsHsp40-88 7 AT5G11950.1 5 4,5836 | 0,3376 | 0,0737 | 35,2585
CsHsp40-88 7 AT5G11950.2 5 4,5836 | 0,3376 | 0,0737 | 35,2585
CsHsp40-88 7 AT5G03270.1 5 16,192 1 0,2823 | 0,0174 | 124,55
CsHsp40-88 7 AT2G35990.2 2 7,9876 | 0,2638 | 0,033 | 61,4431
CsHsp40-88 7 AT2G35990.3 2 7,9876 | 0,2638 | 0,033 | 61,4431
CsHsp40-89 7 AT2G05230.1 2 6,388 | 0,385 | 0,0603 | 49,1385
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EK 15’ in devamu;

CsHsp40-89 7 AT2G05250.1 2 6,3875 | 0,385 | 0,0603 | 49,1346
CsHsp40-94 7 AT1G65280.1 1 5,1162 | 0,2513 | 0,0491 | 39,3554
CsHsp40-96 7 AT3G62600.1 3 2,8877 |1 0,1333 | 0,0462 | 22,2131
CsHsp40-97 7 AT2G47440.1 2 4,4763 | 0,2214 | 0,0495 | 34,4331
CsHsp40-97 7 AT4G02100.1 4 4,3377 | 0,2588 | 0,0597 | 33,3669
CsHsp40-97 7 AT3G62570.1 3 4,2802 | 0,2839 | 0,0663 | 32,9246
CsHsp40-99 7 AT5G48030.1 5 5,1093 | 0,3078 | 0,0602 | 39,3023
Ortalama 14,67 | 0,323 | 0,055 | 112,85
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EK 16

Salatalik - Celtik

Protein Adi1 [ Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| MYO
CsHsp40-01 1 LOC_0s049g31940.1 4 7,4087 | 0,5377 | 0,07258 | 56,99
CsHsp40-01 LOC_0s01g69930.1 1 6,156 | 0,6168 | 0,10019 | 47,35
CsHsp40-02 1 LOC_0s07g43870.1 7 2,4263 | 0,4772 | 0,19668 | 18,66
CsHsp40-02 1 LOC_0s07g43870.3 7 2,4263 | 0,4772 | 0,19668 | 18,66
CsHsp40-02 1 LOC_0s07g43870.2 7 2,4263 | 0,4772 | 0,19668 | 18,66
CsHsp40-03 1 LOC_0s10g33910.1 10 2,7898 | 0,2502 | 0,08968 | 21,46
CsHsp40-04 1 LOC_0s12g31840.1 12 53,705 | 0,4963 | 0,00924 | 413,11
CsHsp40-08 1 LOC_0s02g20394.1 2 54,23 | 0,336 | 0,0062 | 417,15
CsHsp40-08 1 LOC_0s08g06460.1 8 56,796 | 0,3576 | 0,0063 | 436,89
CsHsp40-08 1 LOC_0s05g03630.1 5 14,666 | 0,3794 | 0,02587 | 112,82
CsHsp40-08 1 LOC_0s05g48810.1 5 60,329 | 0,3067 | 0,00508 | 464,07
CsHsp40-08 1 LOC_0s08g06460.2 8 57,134 | 0,3953 | 0,00692 | 439,5
CsHsp40-08 1 LOC_0s08g28700.1 8 58,238 | 0,3908 | 0,00671 | 447,99
CsHsp40-09 1 LOC_0s12g15590.1 12 2,353 | 0,1933 | 0,08215 | 18,1
CsHsp40-09 1 LOC_0s12915590.2 12 2,353 | 0,1933 | 0,08215 | 18,1
CsHsp40-10 1 LOC_0s10g33910.1 10 2,4199 | 0,1861 | 0,0769 | 18,61
CsHsp40-11 1 LOC_0s01g37560.1 1 56,154 | 0,333 | 0,00593 | 431,96
CsHsp40-11 1 LOC_0s01g37560.2 1 56,16 | 0,3332 | 0,00593 | 432
CsHsp40-11 1 LOC_0s019g37560.3 1 55,537 | 0,3331 [ 0,006 | 4272
CsHsp40-12 1 LOC_0s10g42439.1 10 2,8921 | 0,1726 | 0,05968 | 22,25

242




EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-15 1 LOC_0s03g15480.1 3 5,3383 | 0,1186 | 0,02222 | 41,06
CsHsp40-16 1 LOC_0s03g15480.1 3 3,855 | 0,1283 | 0,03328 | 29,65
CsHsp40-17 1 LOC_0s03g44620.2 3 4,1889 | 0,0789 | 0,01884 | 32,22
CsHsp40-17 1 LOC_0s03g57340.1 3 31,882 | 0,0741 | 0,00232 | 245,25
CsHsp40-17 1 LOC_0s02g43930.2 2 40,321 | 0,1815 | 0,0045 | 310,16
CsHsp40-17 1 LOC_0s02g43930.3 2 38,597 | 0,1816 | 0,00471 | 296,9
CsHsp40-17 1 LOC_0s02g43930.1 2 36,778 | 0,1859 | 0,00505 | 282,91
CsHsp40-17 1 LOC_0s04g46390.1 4 8,5568 | 0,1962 | 0,02293 | 65,82
CsHsp40-17 1 LOC_0s04g46390.2 4 8,5426 | 0,1962 | 0,02297 | 65,71
CsHsp40-17 1 LOC_0s04g46390.3 4 6,6376 | 0,2979 | 0,04488 | 51,06
CsHsp40-17 1 LOC_0Os12g42440.1 12 58,053 | 0,4972 | 0,00856 | 446,56
CsHsp40-18 2 LOC_0s05¢33010.2 5 5,4335 | 0,2613 | 0,04809 41,8

CsHsp40-20 2 LOC_0s01g53020.1 1 6,8223 | 0,2531 | 0,0371 52,48
CsHsp40-20 2 LOC_0s05g45350.2 5 48,718 | 0,3002 | 0,00616 | 374,75
CsHsp40-20 2 LOC_0s05g45350.1 5 48,425 | 0,2963 | 0,00612 | 372,5
CsHsp40-20 2 LOC_0s05g45350.3 5 49,01 | 0,3304 | 0,00674 377

CsHsp40-21 2 LOC_0s05946620.1 5 3,5629 | 0,2501 | 0,0702 27,41
CsHsp40-21 2 LOC_0s01g50700.1 1 4,8571 | 0,2662 | 0,05481 | 37,36
CsHsp40-21 2 LOC_0s09g32050.1 9 5,8682 | 0,3672 | 0,06257 | 45,14
CsHsp40-21 2 LOC_0Os08g41110.1 8 10,691 | 0,384 | 0,03592 | 82,24
CsHsp40-21 2 LOC_0s02g35000.1 2 26,589 | 0,4312 | 0,01622 | 204,53
CsHsp40-21 2 LOC_0s09g32050.2 9 10,99 | 0,4459 | 0,04057 | 84,54
CsHsp40-24 2 LOC_0s03g51830.1 3 5,868 | 0,3837 | 0,06539 | 45,14
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-24 2 LOC_0s07¢03270.1 7 3,2216 | 0,4807 | 0,14921 | 24,78
CsHsp40-28 2 LOC_0s02¢52270.1 2 12,765 | 0,306 | 0,02397 | 98,19
CsHsp40-29 2 LOC_0s05¢48810.1 5 23,118 | 0,1605 | 0,00694 | 177,83
CsHsp40-29 2 LOC_0s02¢20394.1 2 7,2023 | 0,2217 | 0,03078 | 554
CsHsp40-29 2 LOC_0s01g13760.1 1 12,991 | 0,2857 | 0,02199 | 99,93
CsHsp40-29 2 LOC_0s08g06460.1 8 55498 | 0,334 | 0,00602 | 426,91
CsHsp40-29 2 LOC_0s05g03630.1 5 53,415 | 0,2965 | 0,00555 | 410,88
CsHsp40-30 3 LOC_0s06g02170.1 6 51,972 | 05973 | 0,01149 | 399,78
CsHsp40-31 3 LOC_0s10936370.1 10 2,7804 | 0,2301 | 0,08276 | 21,39
CsHsp40-34 3 LOC_0s04¢24180.1 4 6,5376 | 0,1667 | 0,0255 | 50,29
CsHsp40-34 3 LOC_0s04g24180.2 4 6,5365 | 0,1667 | 0,0255 | 50,28
CsHsp40-35 3 LOC_0s04g30890.1 4 56959 | 041 |0,07198 | 4381
CsHsp40-38 3 LOC_0s03g18200.2 3 6,2167 | 0,4161 | 0,06693 | 47,82
CsHsp40-38 3 LOC_0s03¢18200.1 3 563 | 0,093 | 0,0727 | 4331
CsHsp40-39 3 LOC_0s05g48810.1 5 54,514 | 0,3335 | 0,00612 | 419,34
CsHsp40-39 3 LOC_0s02g20394.1 2 50,839 | 0,3615 | 0,00711 | 391,07
CsHsp40-39 3 LOC_0s01g13760.1 1 4,1162 | 0,417 | 0,10131 | 31,66
CsHsp40-39 3 LOC_0s05¢03630.1 5 6,8555 | 0,3908 | 0,05701 | 52,73
CsHsp40-40 3 LOC_0s12¢27070.1 12 6,1714 | 0,3955 | 0,06409 | 47,47
CsHsp40-42 3 LOC_0s02¢10220.1 2 51,723 | 0,1967 | 0,0038 | 397,87
CsHsp40-43 3 LOC_0s02910220.1 2 11,915 | 0,1492 | 0,01252 | 91,66
CsHsp40-45 3 LOC_0s01g44310.2 1 9,7284 | 0,8845 | 0,09092 | 74,83
CsHsp40-45 3 LOC_0s01g44310.1 1 10,353 | 0,8733 | 0,08435 | 79,64
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-45 3 LOC_0s05g50370.1 5 5,6554 | 0,7916 | 0,13997 43,5

CsHsp40-45 3 LOC_0s01g25320.1 1 13,806 | 0,8415 | 0,06095 | 106,2
CsHsp40-45 3 LOC_0s12¢g36180.1 12 13,566 | 0,9229 | 0,06803 | 104,36
CsHsp40-45 3 LOC_0s11g43950.1 11 54,973 | 0,8547 | 0,01555 | 422,87
CsHsp40-46 3 LOC_0s08g06460.1 8 4,2353 | 0,216 0,051 32,58
CsHsp40-46 3 LOC_0s02g20394.1 2 42,744 | 0,3099 | 0,00725 | 328,8
CsHsp40-46 3 LOC_0s08g28700.1 8 53,516 | 0,2992 | 0,00559 | 411,66
CsHsp40-46 3 LOC_0s01g13760.1 1 50,068 | 0,3785 | 0,00756 | 385,14
CsHsp40-46 3 LOC_0s05g03630.1 5 11,414 | 0,3903 | 0,0342 87,8

CsHsp40-46 3 LOC_0s08g06460.2 8 5,245 10,2268 | 0,04324 | 40,35
CsHsp40-46 3 LOC_0s05g48810.1 5 42,987 | 0,2635 | 0,00613 | 330,67
CsHsp40-47 3 LOC_0s08g06460.1 8 4,6216 | 0,2578 | 0,05578 | 35,55
CsHsp40-47 3 LOC_0s08g06460.2 8 5,2447 | 0,2268 | 0,04324 | 40,34
CsHsp40-47 3 LOC_0s02g20394.1 2 53,006 | 0,3775 | 0,00712 | 407,74
CsHsp40-47 3 LOC_0Os05g48810.1 5 54,606 | 0,3301 | 0,00605 | 420,05
CsHsp40-47 3 LOC_0s08g28700.1 8 32,056 | 0,343 | 0,0107 | 246,58
CsHsp40-47 3 LOC_0s05g03630.1 5 6,5256 | 0,433 | 0,06635 50,2

CsHsp40-48 3 LOC_0s02g52270.1 2 3,4881 | 0,2566 | 0,07356 | 26,83
CsHsp40-51 4 LOC_0s02g56040.1 2 9,0433 | 0,2302 | 0,02546 | 69,56
CsHsp40-51 4 LOC_0s05926926.1 5 53,156 | 0,4536 | 0,00853 | 408,89
CsHsp40-51 4 LOC_0s05926902.1 5 53,158 | 0,4535 | 0,00853 | 408,9
CsHsp40-52 4 LOC_0s04g31940.1 4 5,4745 | 0,5219 | 0,09533 | 42,11
CsHsp40-52 4 LOC_0s02g30620.1 2 6,9892 | 0,5487 | 0,07851 | 53,76
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-52 4 LOC_0s02¢30620.2 2 6,9896 | 0,5487 | 0,0785 | 53,77
CsHsp40-52 4 LOC_0s02¢30620.3 2 6,9893 | 0,5487 | 0,07851 | 53,76
CsHsp40-52 4 LOC_0s03¢28310.1 3 5,7758 | 0,4849 | 0,08395 | 44,43
CsHsp40-53 4 LOC_0s12¢41820.1 12 3,6213 | 0,3165 | 0,0874 | 27,86
CsHsp40-53 4 LOC_0s03¢61730.1 3 52,365 | 0,605 | 0,01155 | 402,81
CsHsp40-54 4 LOC_0s05¢26926.1 5 4,776 | 0,1739 | 0,03641 | 36,74
CsHsp40-54 4 LOC_0s05926902.1 5 4,776 | 0,1739 | 0,03641 | 36,74
CsHsp40-54 4 LOC_0s02g56040.1 2 50,02 | 0,4423 | 0,00884 | 384,77
CsHsp40-55 4 LOC_0s05¢26926.1 5 54652 | 0,1763 | 0,03226 | 42,04
CsHsp40-55 4 LOC_0s05¢26902.1 5 54597 | 0,1763 | 0,03229 [ 42
CsHsp40-55 4 LOC_0s02g56040.1 2 50,208 | 0,431 | 0,00858 | 386,22
CsHsp40-57 4 LOC_0s05931062.1 5 8,6253 | 0,4679 | 0,05425 | 66,35
CsHsp40-60 4 LOC_0s08g41110.1 8 2,2009 | 0,1824 | 0,08288 | 16,93
CsHsp40-60 4 LOC_0s09g32050.1 9 14592 | 0,1771 | 0,01214 | 112,25
CsHsp40-60 4 LOC_0s09g32050.2 9 13,113 | 0,2181 | 0,01663 | 100,87
CsHsp40-60 4 LOC_0s02935000.1 2 49,188 | 0,3589 | 0,0073 | 378,37
CsHsp40-60 4 LOC_0s05g46620.1 5 32,578 | 0,3535 | 0,01085 | 250,6
CsHsp40-60 4 LOC_0s01g50700.1 1 52,434 | 0,4335 | 0,00827 | 403,34
CsHsp40-62 4 LOC_0s04g57880.1 4 17,783 | 0,4846 | 0,02725 | 136,79
CsHsp40-63 4 LOC_0s02¢50760.2 2 7,7598 | 0,2134 | 0,0275 | 59,69
CsHsp40-63 4 LOC_0s02g50760.1 2 7,7662 | 0,2134 | 0,02748 | 59,74
CsHsp40-63 4 LOC_0s06g13060.1 6 7,6243 | 0,2158 | 0,0283 | 58,65
CsHsp40-63 4 LOC_0s01¢32870.1 1 11,832 | 0,3142 | 0,02656 | 91,01
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-63 4 LOC_0s01932870.2 1 11,835 | 0,3142 | 0,02655 | 91,03
CsHsp40-63 4 LOC_0s02g50760.3 2 23,933 1 0,2199 | 0,00919 | 184,1
CsHsp40-66 5 LOC_0s01g32870.1 1 3,0643 | 0,0982 | 0,03205 [ 23,57
CsHsp40-66 5 LOC_0s01g32870.2 1 3,0644 | 0,0982 | 0,03205 | 23,57
CsHsp40-66 5 LOC_0s06g13060.1 6 54,547 | 0,2817 | 0,00516 | 419,59
CsHsp40-66 5 LOC_0s02g50760.2 2 54,746 | 0,2917 | 0,00533 | 421,13
CsHsp40-66 5 LOC_0s02g50760.1 2 54,749 | 0,2914 | 0,00532 | 421,15
CsHsp40-66 5 LOC_0s02g50760.3 2 53,905 | 0,3097 | 0,00575 | 414,65
CsHsp40-68 5 LOC_0s05g48810.1 5 18,08 | 0,2536 | 0,01403 | 139,08
CsHsp40-68 5 LOC_0s08g06460.1 8 21,847 | 0,313 | 0,01433 | 168,05
CsHsp40-68 5 LOC_0s02g20394.1 2 10,549 | 0,2953 | 0,02799 | 81,15
CsHsp40-68 5 LOC_0s01g13760.1 1 10,762 | 0,3751 | 0,03485 | 82,79
CsHsp40-68 5 LOC_0s05g03630.1 5 22,08 | 0,3566 | 0,01615 | 169,85
CsHsp40-68 5 LOC_0s08g06460.2 8 14,147 1 0,3761 | 0,02659 | 108,82
CsHsp40-69 5 LOC_0s01g32870.1 1 9,1118 | 0,14 | 0,01536 | 70,09
CsHsp40-69 5 LOC_0s01g32870.2 1 9,1118 | 0,14 | 0,01536 | 70,09
CsHsp40-69 5 LOC_0s02g50760.2 2 42,793 | 0,3399 | 0,00794 | 329,18
CsHsp40-69 5 LOC_0s02g50760.1 2 42,793 | 0,3399 | 0,00794 | 329,18
CsHsp40-69 5 LOC_0s06g13060.1 6 54,783 | 0,3352 | 0,00612 | 421,41
CsHsp40-69 5 LOC_0s02g50760.3 2 53,419 | 0,2996 | 0,00561 | 410,91
CsHsp40-70 5 LOC_0s03g44620.2 3 2,1762 | 0,0635 | 0,02918 | 16,74
CsHsp40-70 5 LOC_0s03g57340.1 3 35,442 | 0,0753 | 0,00212 | 272,63
CsHsp40-70 5 LOC_0s02g43930.2 2 33,936 | 0,167 | 0,00492 | 261,05
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-70 5 LOC_0s02g43930.3 2 34,177 | 0,1671 | 0,00489 | 262,9
CsHsp40-70 5 LOC_0s02g43930.1 2 22,748 |1 0,1693 | 0,00744 | 174,98
CsHsp40-70 5 LOC_0Os04g46390.1 4 8,6833 | 0,1865 | 0,02148 | 66,79
CsHsp40-70 5 LOC_0s04g46390.2 4 8,701 | 0,1865 | 0,02143 | 66,93
CsHsp40-75 6 LOC_0s03g61730.1 3 3,7514 | 0,4332 | 0,11548 | 28,86
CsHsp40-76 6 LOC_0s02g35000.1 2 7,512 | 0,235 | 0,03128 | 57,78
CsHsp40-76 6 LOC_0Os08g41110.1 8 37,991 | 0,4125 | 0,01086 | 292,24
CsHsp40-76 6 LOC_0s09g32050.1 9 9,697 | 0,3848 | 0,03968 | 74,59
CsHsp40-76 6 LOC_0s01g50700.1 1 56,266 | 0,4414 | 0,00784 | 432,82
CsHsp40-76 6 LOC_0s05g46620.1 5 55,93 | 0,3701 | 0,00662 | 430,23
CsHsp40-76 6 LOC_0s09g32050.2 9 8,1731 | 0,4461 | 0,05458 | 62,87
CsHsp40-78 6 LOC_0s07g43330.1 7 5,4877 | 0,2497 | 0,0455 42,21
CsHsp40-81 6 LOC_0Os01g74580.1 1 4,1757 | 0,2089 | 0,05003 | 32,12
CsHsp40-81 6 LOC_0s01g74580.2 1 3,8964 | 0,1938 | 0,04974 [ 29,97
CsHsp40-81 6 LOC_0s02g10180.1 1 4,0278 | 0,2208 | 0,05482 | 30,98
CsHsp40-81 6 LOC_0s02910180.2 1 4,0278 | 0,2208 | 0,05482 | 30,98
CsHsp40-82 6 LOC_0s05g50370.1 5 7,4082 | 0,827 | 0,11163 | 56,99
CsHsp40-82 6 LOC_0Os01g44310.1 1 5,3022 | 0,8278 | 0,15612 | 40,79
CsHsp40-82 6 LOC_0s01g44310.2 1 2,1791 |1 0,8325 | 0,38204 | 16,76
CsHsp40-82 6 LOC_0s01g25320.1 1 6,8315 | 0,7569 | 0,1108 52,55
CsHsp40-84 6 LOC_0s02g20394.1 2 23,512 | 0,1636 | 0,00696 | 180,86
CsHsp40-84 6 LOC_0s01g13760.1 1 39,774 | 0,2158 | 0,00543 | 305,96
CsHsp40-84 6 LOC_0Os05g48810.1 5 33,739 | 0,1262 | 0,00374 | 259,53
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EK 16’ nin devamz;

CsHsp40-84 6 LOC_0s05g03630.1 5 53,852 | 0,284 | 0,00527 | 414,25
CsHsp40-88 7 LOC_0s10g33900.1 10 18,624 | 0,1701 | 0,00913 | 143,26
CsHsp40-88 7 LOC_0s03g01880.1 3 13,988 | 0,2054 | 0,01468 | 107,6
CsHsp40-88 7 LOC_0s02g41770.1 2 8,8854 | 0,2398 | 0,02699 | 68,35
CsHsp40-88 7 LOC_0s04g43840.1 4 46,099 | 0,2476 | 0,00537 | 354,6
CsHsp40-88 7 LOC_0s01g40630.1 1 5,8369 | 0,3027 | 0,05186 449
CsHsp40-88 7 LOC_0s05¢51390.1 5 49,837 | 0,2878 | 0,00577 | 383,36
CsHsp40-88 7 LOC_0s09g37540.1 9 47,8 |0,2093 | 0,00438 | 367,69
CsHsp40-88 7 LOC_0s01g51210.1 1 46,723 | 0,3433 | 0,00735 | 359,41
CsHsp40-88 7 LOC_0s03g64070.1 3 25,988 | 0,2922 | 0,01124 | 199,91
CsHsp40-88 7 LOC_0s05g46360.1 5 40,204 | 0,3706 | 0,00922 | 309,26
CsHsp40-88 7 LOC_0s05g46360.2 5 31,798 | 0,3537 | 0,01112 | 244.,6
CsHsp40-94 7 LOC_0s01g33800.2 1 4,4813 | 0,2977 | 0,06643 | 34,47
CsHsp40-94 7 LOC_0s01g33800.1 1 4,4813 | 0,2977 | 0,06643 | 34,47
CsHsp40-94 7 LOC_0s01g33840.1 1 7,6591 | 0,6526 | 0,08521 | 58,92
CsHsp40-96 7 LOC_0s05g06440.1 5 4,8887 | 0,1374 | 0,02811 | 37,61
CsHsp40-97 7 LOC_0s03g19200.1 3 45,865 | 0,3693 | 0,00805 | 352,81
CsHsp40-97 7 LOC_0s07g49000.1 7 45,492 | 0,4342 | 0,00954 | 349,93
CsHsp40-98 7 LOC_0s06902620.1 6 48,318 | 0,3359 | 0,00695 | 371,68
CsHsp40-98 7 LOC_0s12g07060.1 12 10,425 | 0,3509 | 0,03366 | 80,19
CsHsp40-99 7 LOC_0s06g02620.1 6 49,299 | 0,4303 | 0,00873 | 379,22
CsHsp40-99 7 LOC_0s12g07060.1 12 55,418 | 0,394 | 0,00711 | 426,29
Ortalama 23,3 | 0,336 | 0,038 | 179,24

249




EK 17

Salatahik -Kavak

Protein Adi [ Kromozom Gen Adlari Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| MYO
CsHsp40-01 1 Potri.001G057200.2 1 2,8949 | 0,4515 | 0,15596 | 22,27
CsHsp40-01 Potri.001G057200.1 1 2,8949 | 0,4515 | 0,15596 | 22,27
CsHsp40-01 1 Potri.003G171200.2 3 2,5708 | 0,1768 | 0,06877 | 19,78
CsHsp40-01 1 Potri.003G171200.1 3 2,5708 | 0,1768 | 0,06877 | 19,78
CsHsp40-01 1 Potri.012G098800.2 12 2,0736 | 0,3942 | 0,1901 | 15,95
CsHsp40-01 1 Potri.012G098800.1 12 1,8519 | 0,4029 | 0,21756 | 14,25
CsHsp40-01 1 Potri.015G097500.1 15 2,4596 | 0,4247 | 0,17267 | 18,92
CsHsp40-01 1 Potri.015G097500.2 15 2,4596 | 0,4247 | 0,17267 | 18,92
CsHsp40-01 1 Potri.015G097500.2 15 2,4596 | 0,4247 | 0,17267 | 18,92
CsHsp40-01 1 Potri.001G057200.3 1 2,5544 | 0,4101 | 0,16055 | 19,65
CsHsp40-01 1 Potri.003G171200.3 3 2,7187 | 0,4239 | 0,15592 | 20,91
CsHsp40-01 1 Potri.012G001100.2 12 7,114 | 0,4838 | 0,06801 | 54,72
CsHsp40-01 1 Potri.015G020200.1 15 55166 | 0,4357 | 0,07898 | 42,44
CsHsp40-02 1 Potri.017G112200.2 17 1,2366 | 0,2883 | 0,23314 | 9,51
CsHsp40-02 1 Potri.017G112200.1 17 1,2503 | 0,2996 | 0,23962 | 9,62
CsHsp40-02 1 Potri.017G112200.3 17 1,2119 | 0,3039 | 0,25076 | 9,32
CsHsp40-03 1 Potri.014G151200.2 14 1,4771 | 0,1651 | 0,11177 | 11,36
CsHsp40-03 1 Potri.014G151200.1 14 1,7909 | 0,965 | 0,10972 | 13,78
CsHsp40-03 1 Potri.012G108600.1 12 1,6536 | 0,2555 | 0,15451 | 12,72
CsHsp40-03 1 Potri.015G106600.1 15 1,2914 [ 0,2597 | 0,2011 | 9,93
CsHsp40-04 1 Potri.009G018400.3 9 3,7086 | 0,3048 | 0,08219 | 28,53
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-04 1 Potri.009G018400.1 9 3,7086 | 0,3048 | 0,08219 | 28,53
CsHsp40-04 1 Potri.009G018400.2 9 3,9751 | 0,321 | 0,08075 | 30,58
CsHsp40-04 1 Potri.009G018400.4 9 3,975 | 0,321 | 0,08075 | 30,58
CsHsp40-05 1 Potri.015G035300.2 15 2,4769 | 0,4347 | 0,1755 19,05
CsHsp40-05 1 Potri.015G035300.1 15 2,8838 | 0,5292 | 0,18351 | 22,18
CsHsp40-06 1 Potri.015G035300.2 15 3,7338 | 0,3442 | 0,09218 | 28,72
CsHsp40-06 1 Potri.015G035300.1 15 3,7338 | 0,3442 | 0,09218 | 28,72
CsHsp40-07 1 Potri.013G109000.1 13 2,7925 | 0,2707 | 0,09694 | 21,48
CsHsp40-08 1 Potri.015G066100.1 15 1,7146 | 0,2052 | 0,11968 | 13,19
CsHsp40-08 1 Potri.010G035000.1 10 3,8777 | 0,2251 | 0,05805 | 29,83
CsHsp40-08 1 Potri.008G194000.1 8 2,688 | 0,2352 | 0,0875 20,68
CsHsp40-08 1 Potri.018G034600.1 18 10,315 | 0,3174 | 0,03077 | 79,35
CsHsp40-08 1 Potri.017G016100.1 17 7,4476 | 0,3551 | 0,04768 | 57,29
CsHsp40-08 1 Potri.007G136700.1 7 11,061 | 0,3381 | 0,03057 | 85,08
CsHsp40-08 1 Potri.007G135700.1 7 4,3586 | 0,3716 | 0,08526 | 33,53
CsHsp40-08 1 Potri.017G016000.1 17 5,5116 | 0,3253 | 0,05902 42,4
CsHsp40-08 1 Potri.006G246700.1 6 6,5107 | 0,3525 | 0,05414 | 50,08
CsHsp40-08 1 Potri.007G136700.2 7 11,132 |1 0,3379 | 0,03035 | 85,63
CsHsp40-08 1 Potri.007G135800.1 7 8,9881 | 0,4509 | 0,05017 | 69,14
CsHsp40-08 1 Potri.007G136400.1 7 7,3547 | 0,5383 | 0,07319 [ 56,57
CsHsp40-08 1 Potri.007G136400.2 7 6,6849 | 0,4997 | 0,07475 | 51,42
CsHsp40-08 1 Potri.007G136600.1 7 8,8361 | 0,5249 | 0,0594 67,97
CsHsp40-08 1 Potri.007G136200.1 7 11,375 | 0,5319 | 0,04676 87,5
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-08 1 Potri.007G135900.2 7 8,9133 | 0,4018 | 0,04508 | 68,56
CsHsp40-08 1 Potri.007G135900.1 7 8,9128 | 0,4018 | 0,04508 | 68,56
CsHsp40-08 1 Potri.007G136000.1 7 7,5534 1 0,4797 | 0,06351 58,1
CsHsp40-09 1 Potri.004G022600.1 4 1,1824 | 0,1252 | 0,10589 91

CsHsp40-10 1 Potri.014G151200.2 14 1,2251 | 0,1147 | 0,09363 9,42
CsHsp40-10 1 Potri.014G151200.1 14 1,4745 | 0,1342 | 0,09101 | 11,34
CsHsp40-10 1 Potri.012G108600.1 12 2,0416 | 0,1823 | 0,08929 15,7
CsHsp40-10 1 Potri.015G106600.1 15 1,3302 | 0,1871 | 0,14066 | 10,23
CsHsp40-11 1 Potri.006G153700.2 6 5,0581 | 0,2421 | 0,04786 | 38,91
CsHsp40-11 1 Potri.006G153700.1 6 5,0575 | 0,2421 | 0,04787 38,9
CsHsp40-12 1 Potri.018G072600.2 18 1,2778 | 0,1041 | 0,08147 9,83
CsHsp40-12 1 Potri.018G072600.3 18 1,2778 | 0,1041 | 0,08147 9,83
CsHsp40-12 1 Potri.018G072600.1 18 1,2797 | 0,1041 | 0,08135 9,84
CsHsp40-15 1 Potri.001G215800.3 1 0,9265 | 0,0734 | 0,07922 7,13
CsHsp40-15 1 Potri.001G215800.1 1 0,9605 | 0,0751 | 0,07819 7,39
CsHsp40-15 1 Potri.009G016700.1 9 0,9611 | 0,0702 | 0,07304 7,39
CsHsp40-15 1 Potri.001G215800.2 1 0,9378 | 0,0737 | 0,07859 7,21
CsHsp40-15 1 Potri.001G215800.4 1 0,9749 | 0,0757 | 0,07765 75

CsHsp40-16 1 Potri.001G215800.3 1 0,9219 | 0,0805 | 0,08732 7,09
CsHsp40-16 1 Potri.001G215800.1 1 0,9583 | 0,0824 | 0,08599 7,37
CsHsp40-16 1 Potri.009G016700.1 9 0,9343 | 0,077 | 0,08241 7,19
CsHsp40-16 1 Potri.001G215800.2 1 0,9342 | 0,0808 | 0,08649 7,19
CsHsp40-16 1 Potri.001G215800.4 1 0,9546 | 0,0828 | 0,08674 7,34
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-17 1 Potri.009G015700.1 9 2,7855 | 0,0494 | 0,01773 | 21,43
CsHsp40-17 1 Potri.008G018800.1 8 2,4336 | 0,0618 | 0,02539 [ 18,72
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.6 10 2,361 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.8 10 2,361 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.3 10 2,361 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.2 10 2,361 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.5 10 2,3609 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.4 10 2,3609 | 0,0611 | 0,02588 | 18,16
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.1 10 2,3946 | 0,061 | 0,02547 | 18,42
CsHsp40-17 1 Potri.002G141100.2 2 10,214 | 0,1648 | 0,01613 | 78,57
CsHsp40-17 1 Potri.002G141100.1 2 11,309 | 0,1677 | 0,01483 | 86,99
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.9 10 2,7348 | 0,0816 | 0,02984 | 21,04
CsHsp40-17 1 Potri.002G141100.5 2 19,607 | 0,2003 | 0,01022 | 150,82
CsHsp40-17 1 Potri.002G141100.4 2 8,3019 | 0,1937 | 0,02333 | 63,86
CsHsp40-17 1 Potri.002G141100.3 2 8,2863 | 0,1937 | 0,02338 | 63,74
CsHsp40-17 1 Potri.001G215100.1 1 2,5202 | 0,1782 | 0,07071 | 19,39
CsHsp40-17 1 Potri.010G243100.7 10 2,2933 | 0,0502 | 0,02189 | 17,64
CsHsp40-17 1 Potri.014G055300.1 14 6,341 | 0,2275 | 0,03588 | 48,78
CsHsp40-18 2 Potri.013G021000.1 13 1,2283 | 0,1966 | 0,16006 9,45

CsHsp40-19 2 Potri.005G020300.1 5 1,6621 | 0,1862 | 0,11203 | 12,79
CsHsp40-19 2 Potri.013G010800.2 13 2,1145 | 0,1678 | 0,07936 | 16,27
CsHsp40-19 2 Potri.013G010800.1 13 2,1098 | 0,1716 | 0,08133 | 16,23
CsHsp40-20 2 Potri.014G143400.1 14 1,7651 | 0,1708 | 0,09677 | 13,58
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-20 2 Potri.014G143400.2 14 1,8351 | 0,2246 | 0,12239 | 14,12
CsHsp40-20 2 Potri.014G143400.3 14 2,1283 | 0,2267 | 0,10652 | 16,37
CsHsp40-20 2 Potri.014G143400.4 14 2,1399 | 0,193 | 0,09019 | 16,46
CsHsp40-21 2 Potri.009G119800.1 9 1,2311 | 0,1771 | 0,14386 9,47
CsHsp40-21 2 Potri.004G158300.4 4 1,3644 | 0,1985 | 0,14549 10,5
CsHsp40-21 2 Potri.004G158300.1 4 1,3644 | 0,1985 | 0,14549 10,5
CsHsp40-21 2 Potri.004G158300.3 4 1,3644 | 0,1985 | 0,14549 10,5
CsHsp40-21 2 Potri.004G158300.2 4 1,3644 | 0,1985 | 0,14549 10,5
CsHsp40-21 2 Potri.009G119800.2 9 1,1288 | 0,1927 | 0,17071 8,68
CsHsp40-21 2 Potri.005G260400.4 5 4,6991 | 0,3462 | 0,07367 | 36,15
CsHsp40-21 2 Potri.005G260400.3 5 4,6991 | 0,3462 | 0,07367 | 36,15
CsHsp40-21 2 Potri.005G260400.1 5 4,6991 | 0,3462 | 0,07367 | 36,15
CsHsp40-21 2 Potri.002G000300.2 2 5,5891 | 0,3373 | 0,06035 | 42,99
CsHsp40-21 2 Potri.002G000300.1 2 5,5898 | 0,3373 | 0,06034 43
CsHsp40-21 2 Potri.005G260400.2 5 6,422 | 0,3183 | 0,04956 49,4
CsHsp40-21 2 Potri.004G158300.5 4 1,3377 |1 0,2291 | 0,17126 | 10,29
CsHsp40-21 2 Potri.002G000300.4 2 8,0048 | 0,3096 | 0,03868 | 61,58
CsHsp40-21 2 Potri.002G000300.3 2 4,6689 | 0,3479 | 0,07451 | 35,91
CsHsp40-21 2 Potri.005G185800.1 5 26,906 | 0,3875 | 0,0144 | 206,97
CsHsp40-21 2 Potri.002G074600.2 2 24,685 | 0,3864 | 0,01565 | 189,89
CsHsp40-21 2 Potri.002G074600.1 2 12,797 | 0,3887 | 0,03037 | 98,44
CsHsp40-21 2 Potri.002G000300.5 2 3,6351 | 0,4137 | 0,11703 | 27,19
CsHsp40-21 2 Potri.005G260400.5 5 2,7406 | 0,4214 | 0,15376 | 21,08

254




EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-23 2 Potri.019G010000.2 19 1,3375 | 0,3861 | 0,28867 | 10,29
CsHsp40-24 2 Potri.002G114600.1 2 1,0191 | 0,2106 | 0,20665 7,84
CsHsp40-24 2 Potri.002G114600.2 2 1,0609 | 0,1983 | 0,18692 8,16
CsHsp40-24 2 Potri.005G146600.2 5 1,2855 | 0,1662 | 0,12929 9,89
CsHsp40-24 2 Potri.005G146600.4 5 1,2855 | 0,1662 | 0,12929 9,89
CsHsp40-24 2 Potri.005G146600.3 5 1,2855 | 0,1662 | 0,12929 9,89
CsHsp40-24 2 Potri.002G114600.3 2 1,1604 | 0,2741 | 0,23621 8,93
CsHsp40-24 2 Potri.005G146600.1 5 1,5964 | 0,3112 | 0,19494 | 12,28
CsHsp40-25 2 Potri.014G032000.2 14 4,5709 | 0,2843 | 0,0622 35,16
CsHsp40-25 2 Potri.014G032000.1 14 4,5709 | 0,2843 | 0,0622 35,16
CsHsp40-26 2 Potri.005G160200.1 5 1,7799 | 0,2562 | 0,14394 | 13,69
CsHsp40-27 2 Potri.005G160200.1 5 1,924 | 0,2424 | 0,12599 14,8
CsHsp40-28 2 Potri.002G103900.1 2 2,9361 | 0,2118 | 0,07214 | 22,59
CsHsp40-28 2 Potri.002G103900.2 2 2,1309 | 0,2313 | 0,10855 | 16,39
CsHsp40-29 2 Potri.007G136700.1 7 2,697 | 0,1359 | 0,05039 | 20,75
CsHsp40-29 2 Potri.017G016100.1 17 2,1609 | 0,1535 | 0,07104 | 16,62
CsHsp40-29 2 Potri.017G016000.1 17 2,5813 | 0,1397 | 0,05412 | 19,86
CsHsp40-29 2 Potri.007G135700.1 7 2,0979 | 0,1514 | 0,07217 | 16,14
CsHsp40-29 2 Potri.018G034600.1 18 8,1688 | 0,2819 | 0,03451 | 62,84
CsHsp40-29 2 Potri.010G035000.1 10 9,6654 | 0,27 | 0,02793 | 74,35
CsHsp40-29 2 Potri.008G194000.1 8 13,461 | 0,2684 | 0,01994 | 103,55
CsHsp40-29 2 Potri.006G246700.1 6 45,195 | 0,3199 | 0,00708 | 347,65
CsHsp40-29 2 Potri.015G066100.1 15 55,704 | 0,3605 | 0,00647 | 428,49
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-29 2 Potri.007G136400.1 7 2,4062 | 0,3172 | 0,13183 | 18,51
CsHsp40-29 2 Potri.007G136600.1 7 2,8457 |1 0,3388 | 0,11906 | 21,89
CsHsp40-29 2 Potri.007G136400.2 7 2,5774 10,3619 | 0,14041 | 19,83
CsHsp40-29 2 Potri.007G136200.1 7 2,7866 | 0,3382 | 0,12137 | 21,44
CsHsp40-29 2 Potri.007G135800.1 7 2,1878 | 0,3116 | 0,14243 | 16,83
CsHsp40-29 2 Potri.007G135900.2 7 2,0292 | 0,2854 | 0,14065 | 15,61
CsHsp40-29 2 Potri.007G135900.1 7 2,0292 | 0,2854 | 0,14065 | 15,61
CsHsp40-29 2 Potri.007G136000.1 7 2,4431 | 0,3346 | 0,13696 | 18,79
CsHsp40-29 2 Potri.011G057600.1 11 5,2846 | 0,2796 | 0,05291 | 40,65
CsHsp40-29 2 Potri.007G136700.2 7 2,6084 | 0,108 | 0,0414 20,06
CsHsp40-29 2 Potri.T099100.1 scaffold_139:108343..109769 | 2,2063 | 0,3454 | 0,15655 | 16,97
CsHsp40-29 2 Potri.007G136100.1 7 3,0359 | 0,1828 | 0,06021 | 23,35
CsHsp40-29 2 Potri.T099000.1 scaffold_139:104122..104820 3,077 | 0,183 | 0,05947 | 23,67
CsHsp40-29 2 Potri.007G136300.1 7 3,0359 | 0,1828 | 0,06021 | 23,35
CsHsp40-30 3 Potri.003G097800.1 3 4,3443 | 0,4225 | 0,09725 | 33,42
CsHsp40-31 3 Potri.003G076600.1 3 1,3846 | 0,1403 | 0,10133 | 10,65
CsHsp40-31 3 Potri.001G158200.1 1 1,3419 | 0,1443 | 0,10753 | 10,32
CsHsp40-31 3 Potri.003G076600.2 3 1,3485 | 0,1385 | 0,10271 | 10,37
CsHsp40-31 3 Potri.003G076600.3 3 1,344 | 0,1748 | 0,13006 | 10,34
CsHsp40-31 3 Potri.003G076600.4 3 1,5691 | 0,1922 | 0,12249 | 12,07
CsHsp40-32 3 Potri.017G058400.1 17 2,5714 | 0,3431 | 0,13343 | 19,78
CsHsp40-32 3 Potri.001G319100.1 1 6,4587 | 0,3239 | 0,05015 | 49,68
CsHsp40-32 3 Potri.017G058400.2 17 3,5339 | 0,3652 | 0,10334 | 27,18
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-34 3 Potri.004G072200.1 4 1,3847 | 0,1029 | 0,07431 | 10,65
CsHsp40-34 3 Potri.017G148800.1 17 1,5175 | 0,1067 | 0,07031 | 11,67
CsHsp40-34 3 Potri.004G072200.2 4 1,4098 | 0,1027 | 0,07285 | 10,84
CsHsp40-35 3 Potri.003G190000.1 3 1,8936 | 0,1472 | 0,07774 | 14,57
CsHsp40-35 3 Potri.001G035800.1 1 1,767 | 0,1574 | 0,08908 | 13,59
CsHsp40-38 3 Potri.016G120000.1 16 1,574 | 0,2393 | 0,15203 | 12,11
CsHsp40-39 3 Potri.017G016100.1 17 11,182 | 0,3296 | 0,02948 | 86,02
CsHsp40-39 3 Potri.007G135700.1 7 7,8639 | 0,3212 | 0,04084 | 60,49
CsHsp40-39 3 Potri.007G136700.1 7 9,1213 | 0,3062 | 0,03357 | 70,16
CsHsp40-39 3 Potri.017G016000.1 17 11,784 | 0,3359 | 0,02851 | 90,65
CsHsp40-39 3 Potri.018G034600.1 18 3,756 | 0,436 | 0,11608 | 28,89
CsHsp40-39 3 Potri.007G136700.2 7 13,971 | 0,2941 | 0,02105 | 107,47
CsHsp40-39 3 Potri.011G057600.1 11 61,971 | 0,4908 | 0,00792 | 476,7
CsHsp40-40 3 Potri.006G200900.2 6 1,9635 | 0,3596 | 0,18314 151

CsHsp40-40 3 Potri.006G200900.1 6 1,9635 | 0,3596 | 0,18314 151

CsHsp40-40 3 Potri.006G200900.3 6 1,9635 | 0,3596 | 0,18314 15,1

CsHsp40-41 3 Potri.016G045400.2 16 1,1906 | 0,3353 | 0,28162 9,16

CsHsp40-41 3 Potri.016G045400.3 16 1,1746 | 0,3208 | 0,27311 9,04

CsHsp40-42 3 Potri.006G056400.2 6 1,721 | 0,1715 | 0,09965 | 13,24
CsHsp40-42 3 Potri.006G056400.1 6 1,7902 | 0,177 | 0,09887 | 13,77
CsHsp40-42 3 Potri.016G051800.1 16 2,0165 | 0,1689 | 0,08376 | 15,51
CsHsp40-43 3 Potri.016G051800.1 16 1,8871 | 0,1282 | 0,06793 | 14,52
CsHsp40-43 3 Potri.006G056400.2 6 1,4795 ] 0,1296 | 0,0876 11,38
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-43 3 Potri.006G056400.1 6 1,5263 | 0,136 | 0,0891 11,74
CsHsp40-44 3 Potri.013G058100.1 13 1,5119 | 0,3396 | 0,22462 | 11,63
CsHsp40-44 3 Potri.019G035100.1 19 1,5704 | 0,383 | 0,24389 | 12,08
CsHsp40-45 3 Potri.005G229300.1 5 4,4112 | 0,7298 | 0,16544 | 33,93
CsHsp40-45 3 Potri.002G033800.1 2 4,4561 | 0,7402 | 0,16611 | 34,28
CsHsp40-45 3 Potri.005G120700.2 5 5,4697 | 0,7627 | 0,13944 | 42,07
CsHsp40-45 3 Potri.005G120700.1 5 5,2583 | 0,7601 | 0,14455 | 40,45
CsHsp40-45 3 Potri.007G022600.1 7 6,8836 | 0,785 | 0,11404 | 52,95
CsHsp40-45 3 Potri.002G217200.3 2 9,0852 | 0,8195 | 0,0902 69,89
CsHsp40-45 3 Potri.002G217200.2 2 8,802 | 0,8204 | 0,09321 | 67,71
CsHsp40-45 3 Potri.002G217200.1 2 8,8021 | 0,8203 | 0,09319 | 67,71
CsHsp40-45 3 Potri.014G197600.1 14 8,6314 | 0,7914 | 0,09169 66,4
CsHsp40-45 3 Potri.014G197600.2 14 59,108 | 0,954 | 0,01614 | 454,68
CsHsp40-45 3 Potri.002G079200.1 2 8,9865 | 0,8705 | 0,09687 | 69,13
CsHsp40-46 3 Potri.018G034600.1 18 1,6048 | 0,0964 | 0,06007 | 12,34
CsHsp40-46 3 Potri.006G246700.1 6 1,5287 | 0,0945 | 0,06182 | 11,76
CsHsp40-46 3 Potri.007G136700.1 7 11,995 | 0,2686 | 0,02239 | 92,27
CsHsp40-46 3 Potri.017G016100.1 17 6,3544 | 0,2668 | 0,04199 | 48,88
CsHsp40-46 3 Potri.007G135700.1 7 4,9162 | 0,2819 | 0,05734 | 37,82
CsHsp40-46 3 Potri.010G035000.1 10 29,594 1 0,2778 | 0,00939 | 227,65
CsHsp40-46 3 Potri.008G194000.1 8 39,118 | 0,2895 | 0,0074 | 300,91
CsHsp40-46 3 Potri.017G016000.1 17 7,4564 | 0,2586 | 0,03468 | 57,36
CsHsp40-46 3 Potri.015G066100.1 15 56,137 | 0,3462 | 0,00617 | 431,83
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-46 3 Potri.007G136600.1 7 7,5826 | 0,4838 | 0,0638 58,33
CsHsp40-46 3 Potri.007G135800.1 7 6,3193 | 0,4748 | 0,07513 | 48,61
CsHsp40-46 3 Potri.007G136200.1 7 7,6462 | 0,4938 | 0,06458 | 58,82
CsHsp40-46 3 Potri.007G136400.1 7 6,5833 | 0,4848 | 0,07364 | 50,64
CsHsp40-46 3 Potri.007G136400.2 7 6,753 ] 0,5023 | 0,07438 | 51,95
CsHsp40-46 3 Potri.007G135900.2 7 6,7597 | 0,4215 | 0,06235 52

CsHsp40-46 3 Potri.007G135900.1 7 6,7597 | 0,4215 | 0,06235 52

CsHsp40-46 3 Potri.007G136000.1 7 6,7419 | 0,4748 | 0,07043 | 51,86
CsHsp40-46 3 Potri.007G136700.2 7 15,288 | 0,2575 | 0,01684 | 117,6
CsHsp40-46 3 Potri.011G057600.1 11 4,1779 | 0,4218 | 0,10096 | 32,14
CsHsp40-47 3 Potri.018G034600.1 18 1,8657 | 0,1252 | 0,06711 | 14,35
CsHsp40-47 3 Potri.006G246700.1 6 1,8357 | 0,1247 | 0,06793 | 14,12
CsHsp40-47 3 Potri.017G016100.1 17 6,6608 | 0,3382 | 0,05077 | 51,24
CsHsp40-47 3 Potri.007G136700.1 7 17,383 | 0,341 | 0,01962 | 133,71
CsHsp40-47 3 Potri.017G016000.1 17 7,8667 | 0,3235 | 0,04112 [ 60,51
CsHsp40-47 3 Potri.007G135700.1 7 5,2903 | 0,3509 | 0,06633 | 40,69
CsHsp40-47 3 Potri.010G035000.1 10 43,168 | 0,3479 | 0,00806 | 332,06
CsHsp40-47 3 Potri.008G194000.1 8 49,257 | 0,3597 | 0,0073 378,9
CsHsp40-47 3 Potri.015G066100.1 15 55,934 | 0,4257 | 0,00761 | 430,26
CsHsp40-47 3 Potri.007G136600.1 7 7,583 | 0,4838 | 0,0638 58,33
CsHsp40-47 3 Potri.007G135800.1 7 6,3193 | 0,4748 | 0,07513 | 48,61
CsHsp40-47 3 Potri.007G136200.1 7 7,647 | 0,4938 | 0,06457 | 58,82
CsHsp40-47 3 Potri.007G136400.1 7 6,6852 | 0,4898 | 0,07327 | 51,42
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-47 3 Potri.007G136400.2 7 6,7536 | 0,5023 | 0,07438 | 51,95
CsHsp40-47 3 Potri.007G135900.2 7 6,7592 | 0,4215 | 0,06236 | 51,99
CsHsp40-47 3 Potri.007G135900.1 7 6,7589 | 0,4215 | 0,06236 | 51,99
CsHsp40-47 3 Potri.007G136000.1 7 6,7422 | 0,4748 | 0,07042 | 51,86
CsHsp40-47 3 Potri.007G136700.2 7 16,52 | 0,3397 | 0,02056 | 127,08
CsHsp40-48 3 Potri.002G103900.1 2 2,2272 | 0,2585 | 0,11607 | 17,13
CsHsp40-48 3 Potri.002G103900.2 2 2,4613 | 0,2897 | 0,1177 18,93
CsHsp40-49 3 Potri.005G156100.3 5 2,4751 | 0,2981 | 0,12044 | 19,04
CsHsp40-49 3 Potri.005G156100.1 5 2,4751 | 0,2981 | 0,12044 | 19,04
CsHsp40-49 3 Potri.002G105500.1 2 3,6146 | 0,3025 | 0,08369 27,8

CsHsp40-49 3 Potri.005G156100.4 5 2,342 10,2703 | 0,11541 | 18,02
CsHsp40-49 3 Potri.005G156100.2 5 2,342 10,2703 | 0,11541 | 18,02
CsHsp40-49 3 Potri.002G105500.2 2 3,2046 | 0,3024 | 0,09436 | 24,65
CsHsp40-50 3 Potri.014G122300.1 14 3,6364 | 0,2389 | 0,0657 27,97
CsHsp40-50 3 Potri.002G197300.1 2 2,9882 | 0,3082 | 0,10314 | 22,99
CsHsp40-50 3 Potri.002G197300.2 2 2,7042 | 0,3201 | 0,11837 20,8

CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.2 3 1,8014 | 0,1329 | 0,07378 | 13,86
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.1 3 1,8243 | 0,1488 | 0,08157 | 14,03
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.6 3 1,8589 | 0,1351 | 0,07268 14,3

CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.7 3 1,8416 | 0,1326 | 0,072 14,17
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.8 3 1,7906 | 0,1325 | 0,074 13,77
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.5 3 1,7933 | 0,1333 | 0,07433 | 13,79
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.3 3 1,7755 1 0,1394 | 0,07851 | 13,66
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.4 3 1,6243 | 0,1316 | 0,08102 | 12,49
CsHsp40-51 4 Potri.003G031800.9 3 1,6276 | 0,1324 | 0,08135 | 12,52
CsHsp40-51 4 Potri.015G035300.2 15 39,223 | 0,5414 | 0,0138 | 301,71
CsHsp40-51 4 Potri.015G035300.1 15 10,183 | 0,5468 | 0,0537 78,33
CsHsp40-51 4 Potri.007G094900.2 7 53,223 | 0,4682 | 0,0088 409,4
CsHsp40-51 4 Potri.007G094900.4 7 53,226 | 0,468 | 0,00879 | 409,43
CsHsp40-51 4 Potri.007G094900.1 7 53,226 | 0,4682 | 0,0088 | 409,43
CsHsp40-51 4 Potri.007G094900.3 7 53,227 | 0,4681 | 0,00879 | 409,44
CsHsp40-51 4 Potri.005G073900.2 5 52,568 | 0,4898 | 0,00932 | 404,37
CsHsp40-51 4 Potri.005G073900.3 5 52,57 | 0,4897 | 0,00932 | 404,38
CsHsp40-51 4 Potri.005G073900.5 5 52,566 | 0,4897 | 0,00932 | 404,36
CsHsp40-51 4 Potri.005G073900.4 5 52,568 | 0,4898 | 0,00932 | 404,37
CsHsp40-51 4 Potri.005G073900.1 5 52,568 | 0,4896 | 0,00931 | 404,37
CsHsp40-52 4 Potri.001G057200.2 1 1,6354 | 0,3068 | 0,1876 12,58
CsHsp40-52 4 Potri.001G057200.1 1 1,6354 | 0,3068 | 0,1876 12,58
CsHsp40-52 4 Potri.003G171200.2 3 1,7036 | 0,3187 | 0,18707 13,1

CsHsp40-52 4 Potri.003G171200.1 3 1,7036 | 0,3187 | 0,18707 13,1

CsHsp40-52 4 Potri.001G057200.3 1 1,6793 | 0,3035 | 0,18073 | 12,92
CsHsp40-52 4 Potri.003G171200.3 3 1,6546 | 0,3156 | 0,19074 | 12,73
CsHsp40-52 4 Potri.012G001100.3 12 4,7207 | 0,4604 | 0,09753 | 36,31
CsHsp40-52 4 Potri.012G001100.1 12 4,7207 | 0,4604 | 0,09753 | 36,31
CsHsp40-52 4 Potri.012G001100.2 12 4,0097 | 0,4517 | 0,11265 | 30,84
CsHsp40-52 4 Potri.015G020200.1 15 3,5558 | 0,4322 | 0,12155 | 27,35
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-52 4 Potri.015G097500.1 15 3,2279 | 0,4691 | 0,14533 | 24,83
CsHsp40-52 4 Potri.015G097500.2 15 3,2279 |1 0,4691 | 0,14533 | 24,83
CsHsp40-52 4 Potri.012G098800.1 12 2,7901 | 0,4669 | 0,16734 | 21,46
CsHsp40-53 4 Potri.001G438300.1 1 1,1854 | 0,1114 | 0,09398 9,12

CsHsp40-53 4 Potri.001G438300.2 1 1,1854 | 0,1114 | 0,09398 9,12

CsHsp40-53 4 Potri.011G142000.1 11 1,2357 | 0,1223 | 0,09897 9,51

CsHsp40-53 4 Potri.011G142000.2 11 1,2019 | 0,116 | 0,09651 9,25

CsHsp40-53 4 Potri.011G142000.3 11 1,4854 | 0,1333 | 0,08974 | 11,43
CsHsp40-54 4 Potri.007G094900.2 7 1,6734 | 0,0736 | 0,04398 | 12,87
CsHsp40-54 4 Potri.007G094900.3 7 1,6734 | 0,0736 | 0,04398 | 12,87
CsHsp40-54 4 Potri.007G094900.1 7 1,6734 | 0,0736 | 0,04398 | 12,87
CsHsp40-54 4 Potri.007G094900.4 7 1,6734 | 0,0736 | 0,04398 | 12,87
CsHsp40-54 4 Potri.005G073900.1 5 1,6933 | 0,092 | 0,05433 | 13,03
CsHsp40-54 4 Potri.005G073900.2 5 1,6933 | 0,092 | 0,05433 | 13,03
CsHsp40-54 4 Potri.005G073900.3 5 1,6933 | 0,092 | 0,05433 | 13,03
CsHsp40-54 4 Potri.005G073900.4 5 1,6933 | 0,092 | 0,05433 | 13,03
CsHsp40-54 4 Potri.005G073900.5 5 1,6933 | 0,092 | 0,05433 | 13,03
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.8 3 54,245 | 0,4406 | 0,00812 | 417,27
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.5 3 54,245 | 0,4406 | 0,00812 | 417,27
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.7 3 54,241 | 0,4404 | 0,00812 | 417,24
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.6 3 54,241 | 0,4404 | 0,00812 | 417,24
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.1 3 54,242 | 0,4406 | 0,00812 | 417,25
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.2 3 54,239 | 0,4406 | 0,00812 | 417,22
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.3 3 53,09 | 0,4619 | 0,0087 | 408,38
CsHsp40-54 4 Potri.015G035300.2 15 55,538 | 0,6271 | 0,01129 | 427,21
CsHsp40-54 4 Potri.015G035300.1 15 55,538 | 0,6271 | 0,01129 | 427,22
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.9 3 53,665 | 0,4649 | 0,00866 | 412,81
CsHsp40-54 4 Potri.003G031800.4 3 52,906 | 0,4822 | 0,00911 | 406,97
CsHsp40-55 4 Potri.007G094900.2 7 1,656 | 0,0697 | 0,04209 | 12,74
CsHsp40-55 4 Potri.007G094900.4 7 1,656 | 0,0697 | 0,04209 | 12,74
CsHsp40-55 4 Potri.007G094900.1 7 1,656 | 0,0697 | 0,04209 | 12,74
CsHsp40-55 4 Potri.007G094900.3 7 1,656 | 0,0697 | 0,04209 | 12,74
CsHsp40-55 4 Potri.005G073900.2 5 1,6823 | 0,0886 | 0,05267 | 12,94
CsHsp40-55 4 Potri.005G073900.1 5 1,6823 | 0,0886 | 0,05267 | 12,94
CsHsp40-55 4 Potri.005G073900.3 5 1,6823 | 0,0886 | 0,05267 | 12,94
CsHsp40-55 4 Potri.005G073900.4 5 1,6823 | 0,0886 | 0,05267 | 12,94
CsHsp40-55 4 Potri.005G073900.5 5 1,6823 | 0,0886 | 0,05267 | 12,94
CsHsp40-55 4 Potri.003G031800.8 3 54,477 | 0,4393 | 0,00806 | 419,05
CsHsp40-57 4 Potri.006G047700.2 6 1,7564 | 0,5483 | 0,31217 | 13,51
CsHsp40-57 4 Potri.006G047700.1 6 1,7651 | 0,5461 | 0,30939 | 13,58
CsHsp40-57 4 Potri.001G255000.1 1 3,9925 | 0,6056 | 0,15168 | 30,71
CsHsp40-57 4 Potri.009G050200.2 9 3,9906 | 0,6363 | 0,15945 30,7

CsHsp40-57 4 Potri.009G050200.1 9 3,9691 | 0,6347 | 0,15991 | 30,53
CsHsp40-57 4 Potri.009G050200.3 9 4,3109 | 0,6541 | 0,15173 | 33,16
CsHsp40-58 4 Potri.002G081700.1 2 55,62 | 0,3523 | 0,00633 | 427,85
CsHsp40-60 4 Potri.002G000300.2 2 1,2025 | 0,0958 | 0,07967 9,25
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-60 4 Potri.002G000300.1 2 1,2025 | 0,0958 | 0,07967 9,25
CsHsp40-60 4 Potri.005G260400.1 5 1,1532 | 0,1006 | 0,08724 8,87
CsHsp40-60 4 Potri.002G000300.3 2 1,2079 | 0,0978 | 0,08097 9,29
CsHsp40-60 4 Potri.005G260400.4 5 1,1786 | 0,101 | 0,08569 9,07
CsHsp40-60 4 Potri.005G260400.3 5 1,1786 | 0,101 | 0,08569 9,07
CsHsp40-60 4 Potri.002G000300.5 2 1,4834 |1 0,1392 | 0,09384 | 11,41
CsHsp40-60 4 Potri.002G000300.4 2 1,3938 | 0,0635 | 0,04556 | 10,72
CsHsp40-60 4 Potri.005G260400.2 5 1,2334 | 0,0706 | 0,05724 9,49
CsHsp40-60 4 Potri.005G260400.5 5 1,302 | 0,1399 | 0,10745 | 10,02
CsHsp40-60 4 Potri.005G185800.1 5 14,09 | 0,3425 | 0,02431 | 108,39
CsHsp40-60 4 Potri.002G074600.1 2 4,3213 | 0,3629 | 0,08398 | 33,24
CsHsp40-60 4 Potri.002G074600.2 2 9,3211 | 0,3342 | 0,03585 71,7
CsHsp40-60 4 Potri.009G119800.1 9 57,394 | 0,372 | 0,00648 | 441,49
CsHsp40-60 4 Potri.004G158300.4 4 54,308 | 0,3796 | 0,00699 | 417,75
CsHsp40-60 4 Potri.004G158300.1 4 54,308 | 0,3796 | 0,00699 | 417,75
CsHsp40-60 4 Potri.004G158300.3 4 54,017 | 0,4046 | 0,00749 | 415,52
CsHsp40-60 4 Potri.004G158300.2 4 54,017 | 0,4046 | 0,00749 | 415,52
CsHsp40-60 4 Potri.009G119800.2 9 56,651 | 0,3987 | 0,00704 | 435,77
CsHsp40-60 4 Potri.004G158300.5 4 53,507 | 0,4358 | 0,00814 | 411,59
CsHsp40-61 5 Potri.012G001100.3 12 1,7371 1 0,3536 | 0,20356 | 13,36
CsHsp40-61 5 Potri.012G001100.1 12 1,7371 | 0,3536 | 0,20356 | 13,36
CsHsp40-61 5 Potri.012G001100.2 12 1,7276 | 0,34 0,1968 13,29
CsHsp40-61 5 Potri.015G020200.1 5 1,6973 | 0,3037 | 0,17893 | 13,06
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-61 5 Potri.001G057200.2 1 2,5744 | 0,3825 | 0,14858 19,8

CsHsp40-61 5 Potri.001G057200.1 1 2,5744 10,3825 | 0,14858 19,8

CsHsp40-61 5 Potri.003G171200.2 3 2,575 | 0,3988 | 0,15487 | 19,81
CsHsp40-61 5 Potri.003G171200.1 3 2,575 10,3988 | 0,15487 | 19,81
CsHsp40-61 5 Potri.003G171200.3 3 2,6279 | 0,3805 | 0,14479 | 20,21
CsHsp40-61 5 Potri.001G057200.3 1 2,7838 | 0,3589 | 0,12892 | 21,41
CsHsp40-62 4 Potri.007G072600.1 7 2,8703 | 0,3432 | 0,11957 | 22,08
CsHsp40-63 4 Potri.010G036200.5 10 1,5447 1 0,1054 | 0,06823 | 11,88
CsHsp40-63 4 Potri.010G036200.4 10 1,5447 | 0,1554 | 0,1006 11,88
CsHsp40-63 4 Potri.010G036200.2 10 1,5447 | 0,1554 | 0,1006 11,88
CsHsp40-63 4 Potri.010G036200.1 10 1,5447 | 0,1554 | 0,1006 11,88
CsHsp40-63 4 Potri.008G193500.1 8 1,6253 | 0,1128 | 0,0694 12,5

CsHsp40-63 4 Potri.008G193500.2 8 1,825 | 0,154 | 0,08438 | 14,04
CsHsp40-63 4 Potri.010G036200.3 10 1,8186 | 0,1253 | 0,0689 13,99
CsHsp40-63 4 Potri.010G122300.3 10 12,24 | 0,2879 | 0,02352 | 94,16
CsHsp40-63 4 Potri.010G122300.2 10 12,261 | 0,2879 | 0,02348 | 94,32
CsHsp40-63 4 Potri.008G123200.1 8 12,339 | 0,3012 | 0,02441 | 94,91
CsHsp40-63 4 Potri.010G122300.1 10 12,262 | 0,2879 | 0,02348 | 94,32
CsHsp40-63 4 Potri.008G123200.3 8 12,166 | 0,3028 | 0,02489 | 93,58
CsHsp40-63 4 Potri.010G122300.4 10 10,145 | 0,2514 | 0,02478 | 78,04
CsHsp40-63 4 Potri.008G123200.2 8 22,829 | 0,2761 | 0,01209 | 175,61
CsHsp40-63 4 Potri.008G123200.4 8 12,516 | 0,3162 | 0,02526 | 96,28
CsHsp40-63 4 Potri.008G123200.5 8 6,6167 | 0,2825 | 0,0427 50,9
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-64 5 Potri.001G347600.2 1 2,0133 | 0,3049 | 0,15144 | 15,49
CsHsp40-64 5 Potri.001G347600.1 1 1,9623 | 0,3004 | 0,15309 | 15,09
CsHsp40-64 5 Potri.001G347600.4 1 2,0431 | 0,3147 | 0,15403 | 15,72
CsHsp40-64 5 Potri.001G347600.3 1 2,0382 | 0,2934 | 0,14395 | 15,68
CsHsp40-66 5 Potri.010G122300.3 10 1,5119 | 0,0836 | 0,05529 | 11,63
CsHsp40-66 5 Potri.010G122300.2 10 1,5119 | 0,0836 | 0,05529 | 11,63
CsHsp40-66 5 Potri.008G123200.1 8 1,2877 | 0,1024 | 0,07952 9,91

CsHsp40-66 5 Potri.008G123200.3 8 1,2859 | 0,1022 | 0,07948 9,89

CsHsp40-66 5 Potri.010G122300.1 10 1,5119 | 0,0836 | 0,05529 | 11,63
CsHsp40-66 5 Potri.010G122300.4 10 1,611 | 0,1243 | 0,07716 | 12,39
CsHsp40-66 5 Potri.008G123200.2 8 1,7008 | 0,1428 | 0,08396 | 13,08
CsHsp40-66 5 Potri.008G123200.4 8 1,0754 | 0,0725 | 0,06742 8,27

CsHsp40-66 5 Potri.010G036200.3 10 19,09 | 0,2523 | 0,01322 | 146,85
CsHsp40-66 5 Potri.010G036200.5 10 16,988 | 0,2572 | 0,01514 | 130,68
CsHsp40-66 5 Potri.010G036200.4 10 17,023 | 0,2572 | 0,01511 | 130,94
CsHsp40-66 5 Potri.010G036200.2 10 17,018 | 0,2571 | 0,01511 | 130,91
CsHsp40-66 5 Potri.010G036200.1 10 16,969 | 0,2572 | 0,01516 | 130,53
CsHsp40-66 5 Potri.008G193500.1 8 42,502 | 0,2649 | 0,00623 | 326,94
CsHsp40-66 5 Potri.008G193500.2 8 35,909 | 0,3151 | 0,00878 | 276,22
CsHsp40-66 5 Potri.008G123200.5 8 1,4043 | 0,1569 | 0,11173 10,8

CsHsp40-68 5 Potri.008G194000.1 8 1,4787 | 0,1671 | 0,113 11,37
CsHsp40-68 5 Potri.010G035000.1 10 1,8836 | 0,1626 | 0,08632 | 14,49
CsHsp40-68 5 Potri.015G066100.1 15 8,2923 | 0,2473 | 0,02982 | 63,79
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-68 5 Potri.018G034600.1 18 5,0075 | 0,2868 | 0,05727 | 38,52
CsHsp40-68 5 Potri.017G016100.1 17 6,8858 | 0,2767 | 0,04018 | 52,97
CsHsp40-68 5 Potri.007G136700.1 7 6,4551 | 0,2855 | 0,04423 | 49,65
CsHsp40-68 5 Potri.006G246700.1 6 7,8478 | 0,3145 | 0,04007 | 60,37
CsHsp40-68 5 Potri.007G135700.1 7 5,2145 | 0,2799 | 0,05368 | 40,11
CsHsp40-68 5 Potri.017G016000.1 17 7,6911 | 0,2835 | 0,03686 | 59,16
CsHsp40-68 5 Potri.007G136600.1 7 10,665 | 0,5257 | 0,04929 | 82,04
CsHsp40-68 5 Potri.007G136200.1 7 11,162 | 0,5387 | 0,04826 | 85,86
CsHsp40-68 5 Potri.007G135900.2 7 5,6458 | 0,4087 | 0,07239 | 43,43
CsHsp40-68 5 Potri.007G135900.1 7 5,6457 | 0,4087 | 0,07239 | 43,43
CsHsp40-68 5 Potri.007G136700.2 7 6,7801 | 0,2983 | 0,044 52,15
CsHsp40-68 5 Potri.011G057600.1 11 8,4433 | 0,4226 | 0,05005 | 64,95
CsHsp40-69 5 Potri.010G122300.3 10 1,8928 | 0,0844 ( 0,04459 | 14,56
CsHsp40-69 5 Potri.010G122300.2 10 1,8928 | 0,0844 | 0,04459 | 14,56
CsHsp40-69 5 Potri.008G123200.1 8 1,6729 | 0,1018 | 0,06085 | 12,87
CsHsp40-69 5 Potri.010G122300.1 10 1,8928 | 0,0844 | 0,04459 | 14,56
CsHsp40-69 5 Potri.008G123200.3 8 1,6668 | 0,1031 | 0,06186 | 12,82
CsHsp40-69 5 Potri.008G123200.4 8 1,6221 | 0,0883 | 0,05444 | 12,48
CsHsp40-69 5 Potri.010G122300.4 10 1,6553 | 0,1061 | 0,0641 12,73
CsHsp40-69 5 Potri.008G123200.2 8 1,7359 | 0,1262 | 0,0727 13,35
CsHsp40-69 5 Potri.008G193500.1 8 18,875 | 0,3028 | 0,01604 | 145,19
CsHsp40-69 5 Potri.010G036200.5 10 17,179 | 0,3051 | 0,01776 | 132,15
CsHsp40-69 5 Potri.010G036200.4 10 17,179 1 0,3051 | 0,01776 | 132,15
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-69 5 Potri.010G036200.2 10 17,179 | 0,3051 | 0,01776 | 132,15
CsHsp40-69 5 Potri.010G036200.1 10 17,179 1 0,3051 | 0,01776 | 132,15
CsHsp40-69 5 Potri.010G036200.3 10 30,232 | 0,2627 | 0,00869 | 232,55
CsHsp40-69 5 Potri.008G193500.2 8 23,953 | 0,3437 | 0,01435 | 184,25
CsHsp40-69 5 Potri.008G123200.5 8 1,9607 | 0,1277 | 0,06513 | 15,08
CsHsp40-70 5 Potri.008G018800.1 8 1,6956 | 0,0364 | 0,02147 | 13,04
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.6 10 1,3223 |1 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.8 10 1,3223 |1 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.3 10 1,3223 | 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.2 10 1,3223 | 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.5 10 1,3223 |1 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.4 10 1,3223 |1 0,0309 | 0,02337 | 10,17
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.1 10 1,3407 | 0,0308 | 0,02297 | 10,31
CsHsp40-70 5 Potri.009G015700.1 9 3,3528 | 0,0604 | 0,01801 | 25,79
CsHsp40-70 5 Potri.002G141100.2 2 7,7424 1 0,1582 | 0,02043 | 59,56
CsHsp40-70 5 Potri.002G141100.1 2 8,4206 | 0,1612 | 0,01914 | 64,77
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.9 10 1,4371 | 0,051 | 0,03549 | 11,05
CsHsp40-70 5 Potri.002G141100.5 2 4,5586 | 0,2049 | 0,04495 | 35,07
CsHsp40-70 5 Potri.002G141100.4 2 8,933 | 0,1908 | 0,02136 | 68,72
CsHsp40-70 5 Potri.002G141100.3 2 8,941 | 0,1908 | 0,02134 | 68,78
CsHsp40-70 5 Potri.001G215100.1 1 3,371 | 0,1964 | 0,05826 | 25,93
CsHsp40-70 5 Potri.010G243100.7 10 1,1712 | 0,0275 | 0,02348 9,01

CsHsp40-70 5 Potri.014G055300.1 14 6,7654 | 0,2235 | 0,03304 | 52,04
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-73 6 Potri.001G072700.2 1 1,676 | 0,2659 | 0,15865 | 12,89
CsHsp40-73 6 Potri.001G072700.1 1 1,7573 | 0,2653 | 0,15097 | 13,52
CsHsp40-75 6 Potri.010G148900.1 10 1,4099 | 0,277 | 0,19647 | 10,85
CsHsp40-75 6 Potri.010G148900.2 10 1,428 | 0,2834 | 0,19846 | 10,98
CsHsp40-76 6 Potri.005G185800.1 5 1,7112 | 0,1146 | 0,06697 | 13,16
CsHsp40-76 6 Potri.002G074600.1 2 1,6584 | 0,132 | 0,07959 | 12,76
CsHsp40-76 6 Potri.002G074600.2 2 1,7252 | 0,13 | 0,07535 | 13,27
CsHsp40-76 6 Potri.005G260400.4 5 46,738 | 0,3615 | 0,00773 | 359,52
CsHsp40-76 6 Potri.005G260400.3 5 46,738 | 0,3615 | 0,00773 | 359,52
CsHsp40-76 6 Potri.002G000300.2 2 7,7788 | 0,3523 | 0,04529 | 59,84
CsHsp40-76 6 Potri.002G000300.1 2 7,7788 | 0,3523 | 0,04529 | 59,84
CsHsp40-76 6 Potri.005G260400.1 5 8,8049 [ 0,3605 | 0,04094 | 67,73
CsHsp40-76 6 Potri.002G000300.4 2 36,118 | 0,2835 | 0,00785 | 277,83
CsHsp40-76 6 Potri.005G260400.2 5 34,064 | 0,2428 | 0,00713 | 262,03
CsHsp40-76 6 Potri.002G000300.3 2 6,2582 | 0,364 | 0,05816 | 48,14
CsHsp40-76 6 Potri.002G000300.5 2 5,938 | 0,4129 | 0,06954 | 45,68
CsHsp40-76 6 Potri.009G119800.1 9 58,697 | 0,4133 | 0,00704 | 451,52
CsHsp40-76 6 Potri.004G158300.3 4 57,134 | 0,4412 | 0,00772 | 439,49
CsHsp40-76 6 Potri.004G158300.2 4 57,134 | 0,4412 | 0,00772 | 439,49
CsHsp40-76 6 Potri.004G158300.4 4 56,373 | 0,4251 | 0,00754 | 433,64
CsHsp40-76 6 Potri.004G158300.1 4 56,373 | 0,4251 | 0,00754 | 433,64
CsHsp40-78 6 Potri.002G090600.1 2 1,26 | 0,1666 | 0,13222 9,69

CsHsp40-78 6 Potri.002G090600.2 2 1,26 | 0,1666 | 0,13222 9,69
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-78 6 Potri.002G090600.4 2 1,3287 | 0,1801 | 0,13555 | 10,22
CsHsp40-78 6 Potri.002G090600.3 2 1,2873 | 0,2072 | 0,16096 9,9

CsHsp40-79 6 Potri.002G081700.1 2 7,9597 | 0,4205 | 0,05283 | 61,23
CsHsp40-79 6 Potri.001G211800.1 1 3,043 | 0,2544 | 0,0836 23,41
CsHsp40-79 6 Potri.005G179400.2 5 3,9235 | 0,4684 | 0,11938 | 30,18
CsHsp40-79 6 Potri.005G179400.1 5 3,8934 | 0,4718 | 0,12118 | 29,95
CsHsp40-81 6 Potri.016G088600.1 16 1,4486 | 0,1219 | 0,08415 | 11,14
CsHsp40-81 6 Potri.016G088600.2 16 1,425 | 0,1242 | 0,08716 | 10,96
CsHsp40-82 6 Potri.007G022600.1 7 2,5464 | 0,536 | 0,21049 | 19,59
CsHsp40-82 6 Potri.005G120700.2 5 2,6106 | 0,541 | 0,20723 | 20,08
CsHsp40-82 6 Potri.005G120700.1 5 2,4888 | 0,5369 | 0,21573 | 19,14
CsHsp40-82 6 Potri.002G033800.1 2 4,0238 | 0,7814 | 0,19419 | 30,95
CsHsp40-82 6 Potri.005G229300.1 5 4,5883 | 0,8178 | 0,17824 | 35,29
CsHsp40-84 6 Potri.007G136700.1 7 4,5177 | 0,114 | 0,02523 | 34,75
CsHsp40-84 6 Potri.007G135700.1 7 2,9081 | 0,1283 | 0,04412 | 22,37
CsHsp40-84 6 Potri.017G016000.1 17 3,4311 | 0,1184 | 0,03451 | 26,39
CsHsp40-84 6 Potri.017G016100.1 17 4,9312 | 0,127 | 0,02575 | 37,93
CsHsp40-84 6 Potri.007G136400.1 7 3,0186 | 0,3943 | 0,13062 | 23,22
CsHsp40-84 6 Potri.007G136400.2 7 3,402 | 0,3879 | 0,11402 | 26,17
CsHsp40-84 6 Potri.007G136600.1 7 3,2914 | 0,3539 | 0,10752 | 25,32
CsHsp40-84 6 Potri.007G135800.1 7 2,8049 | 0,3447 | 0,12289 | 21,58
CsHsp40-84 6 Potri.007G136200.1 7 3,4548 | 0,3698 | 0,10704 | 26,58
CsHsp40-84 6 Potri.007G135900.2 7 3,3507 | 0,268 | 0,07998 [ 25,77
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-84 6 Potri.007G135900.1 7 3,3507 | 0,268 | 0,07998 | 25,77
CsHsp40-84 6 Potri.007G136000.1 7 3,174 | 0,3559 | 0,11213 | 24,42
CsHsp40-84 6 Potri.007G136700.2 7 4,8287 | 0,0948 | 0,01963 | 37,14
CsHsp40-84 6 Potri.015G066100.1 15 8,5983 | 0,3474 | 0,0404 66,14
CsHsp40-84 6 Potri.010G035000.1 10 26,689 | 0,2934 | 0,01099 | 205,3
CsHsp40-85 6 Potri.011G081500.2 11 2,011 | 0,3324 | 0,16529 | 15,47
CsHsp40-85 6 Potri.011G081500.1 11 2,0174 | 0,3544 | 0,17567 | 15,52
CsHsp40-85 6 Potri.011G081500.3 11 2,1159 | 0,3314 | 0,15662 | 16,28
CsHsp40-86 7 Potri.009G138100.1 9 2,6807 | 0,3316 | 0,1237 20,62
CsHsp40-86 7 Potri.009G138100.2 9 2,6807 | 0,3316 | 0,1237 20,62
CsHsp40-86 7 Potri.009G138100.3 9 2,6807 | 0,3316 | 0,1237 20,62
CsHsp40-88 7 Potri.002G012500.2 2 2,2426 | 0,1321 | 0,0589 17,25
CsHsp40-88 7 Potri.004G181800.1 4 1,3436 | 0,0955 | 0,07108 | 10,34
CsHsp40-88 7 Potri.005G248900.1 5 1,929 | 0,1422 | 0,07372 | 14,84
CsHsp40-88 7 Potri.002G012500.1 2 2,2426 | 0,1321 | 0,0589 17,25
CsHsp40-88 7 Potri.016G090500.1 16 20,413 | 0,2158 | 0,01057 | 157,02
CsHsp40-88 7 Potri.006G127400.1 6 17,34 | 0,2221 | 0,01281 | 133,38
CsHsp40-88 7 Potri.009G010800.1 9 10,718 | 0,2064 | 0,01926 | 82,45
CsHsp40-88 7 Potri.004G212200.1 4 11,949 | 0,2104 | 0,01761 | 91,91
CsHsp40-88 7 Potri.009G141500.1 9 1,1604 | 0,1195 | 0,10298 8,93

CsHsp40-88 7 Potri.006G204800.1 6 9,9953 | 0,2217 | 0,02218 | 76,89
CsHsp40-88 7 Potri.005G237600.1 5 4,8513 | 0,2488 | 0,05129 | 37,32
CsHsp40-88 7 Potri.002G024000.2 2 2,5931 | 0,2552 | 0,09842 | 19,95
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EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-88 7 Potri.002G024000.1 2 2,5931 | 0,2552 | 0,09842 | 19,95
CsHsp40-88 7 Potri.016G072000.1 16 43,813 | 0,2094 | 0,00478 | 337,02
CsHsp40-88 7 Potri.002G012500.3 2 1,7592 |1 0,1107 | 0,06293 | 13,53
CsHsp40-88 7 Potri.002G024000.3 2 3,2181 | 0,232 | 0,07209 | 24,75
CsHsp40-89 7 Potri.014G165600.1 14 1,2664 | 0,2381 | 0,18801 9,74

CsHsp40-89 7 Potri.002G217500.1 2 1,4964 | 0,2309 | 0,1543 11,51
CsHsp40-89 7 Potri.002G217500.2 2 1,5278 | 0,2025 | 0,13254 | 11,75
CsHsp40-89 7 Potri.014G165600.2 14 1,1933 | 0,2512 | 0,21051 9,18

CsHsp40-89 7 Potri.014G165600.3 14 1,1933 | 0,2512 | 0,21051 9,18

CsHsp40-89 7 Potri.002G221000.1 2 1,435 | 0,245 | 0,17073 | 11,04
CsHsp40-94 7 Potri.019G083700.1 9 1,4371 1 0,1835 | 0,12769 | 11,05
CsHsp40-96 7 Potri.002G198000.1 2 1,4371 | 0,0916 | 0,06374 | 11,05
CsHsp40-96 7 Potri.014G122600.1 14 1,5099 | 0,0901 | 0,05967 | 11,61
CsHsp40-96 7 Potri.014G122600.2 14 1,4711 1 0,0944 | 0,06417 | 11,32
CsHsp40-97 7 Potri.014G122300.1 14 2,6801 | 0,1525 | 0,0569 20,62
CsHsp40-97 7 Potri.002G197300.1 2 2,6133 | 0,2336 | 0,08939 20,1

CsHsp40-97 7 Potri.002G197300.2 2 2,6133 | 0,2336 | 0,08939 20,1

CsHsp40-98 7 Potri.009G065500.2 9 1,3377 | 0,2277 | 0,17022 | 10,29
CsHsp40-98 7 Potri.009G065500.1 9 1,3377 1 0,2277 | 0,17022 | 10,29
CsHsp40-98 7 Potri.009G065500.4 9 1,3377 1 0,2277 | 0,17022 | 10,29
CsHsp40-98 7 Potri.009G065500.3 9 1,3377 | 0,2277 | 0,17022 | 10,29
CsHsp40-98 7 Potri.001G271300.1 1 1,4458 | 0,2377 | 0,16441 | 11,12
CsHsp40-98 7 Potri.001G271300.2 1 1,4458 | 0,2377 | 0,16441 | 11,12

272




EK 17’ nin devamz;

CsHsp40-99 7 Potri.001G271300.1 1 1,5722 1 0,2995 | 0,1905 12,09
CsHsp40-99 7 Potri.001G271300.2 1 1,5722 1 0,2995 | 0,1905 12,09
CsHsp40-99 7 Potri.009G065500.1 9 1,6158 | 0,296 | 0,18319 | 12,43
CsHsp40-99 7 Potri.009G065500.2 9 1,6158 | 0,296 | 0,18319 | 12,43
CsHsp40-99 7 Potri.009G065500.3 9 1,6158 | 0,296 | 0,18319 | 12,43
CsHsp40-99 7 Potri.009G065500.4 9 1,6158 | 0,296 | 0,18319 | 12,43
CsHsp40-100 7 Potri.001G164700.5 1 7,6828 | 0,2959 | 0,03851 59,1
CsHsp40-100 7 Potri.001G164700.2 1 2,4842 | 0,2861 | 0,11517 | 19,11
CsHsp40-100 7 Potri.001G164700.4 1 2,7266 | 0,2926 | 0,10731 | 20,97
CsHsp40-100 7 Potri.001G164700.1 1 2,4847 | 0,2939 | 0,11828 | 19,11
Ortalama 8,88 0,28 | 0,0834 | 68,307
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EK 18

Salatahk -Uziim

Protein

Adlar Kromozom Gen Adlan Kromzom Ks Ka |Ka/Ks| MYO
CsHsp40-01 1 GSVIVT01010500001 1 4,4072 | 0,4187 | 0,095 33,9
CsHsp40-01 1 GSVIVT01008568001 17 1,9462 | 0,529 | 0,27181 | 14,97
CsHsp40-01 1 GSVIVT01028708001 16 4,7825 | 0,4837 | 0,10114 | 36,79
CsHsp40-02 1 GSVIVT01007980001 17 1,3795 | 0,2894 | 0,20979 | 10,61
CsHsp40-03 1 GSVIVT01013542001 5 1,1092 | 0,1807 | 0,16291 | 8,53
CsHsp40-03 1 GSVIVT01008650001 17 1,7347 | 0,2057 | 0,11858 | 13,34
CsHsp40-05 1 GSVIVT01008471001 17 1,6195 | 0,6133 | 0,3787 | 12,46
CsHsp40-06 1 GSVIVT01008471001 17 1,7613 [ 0,3158 | 0,1793 | 13,55
CsHsp40-07 1 GSVIVT01012773001 18 2,1873 | 0,268 | 0,12253 | 16,83
CsHsp40-08 1 GSVIVT01008076001 17 2,6868 | 0,1529 | 0,05691 | 20,67
CsHsp40-08 1 GSVIVT01021112001 10 9,0779 | 0,2751 | 0,0303 | 69,83
CsHsp40-08 1 GSVIVT01020090001 1 1,8913 | 0,2473 | 0,13076 | 14,55
CsHsp40-08 1 GSVIVT01035724001 4 9,3981 | 0,3343 | 0,03557 | 72,29
CsHsp40-08 1 GSVIVT01011160001 8 4,4541 | 0,2925 | 0,06567 | 34,26
CsHsp40-09 1 GSVIVT01012629001 10 1,2205 | 0,0974 | 0,0798 | 9,39
CsHsp40-10 1 GSVIVT01013542001 5 1,0999 | 0,126 | 0,11456 | 8,46
CsHsp40-10 1 GSVIVT01008650001 17 1,4626 | 0,1346 | 0,09203 | 11,25
CsHsp40-11 1 GSVIVT01015518001 11 2,8249 | 0,1726 | 0,0611 | 21,73
CsHsp40-12 1 GSVIVT01015442001 11 1,1863 | 0,0843 | 0,07106 | 9,13
CsHsp40-12 1 GSVIVT01015441001 11 1,5767 | 0,1474 | 0,09349 | 12,13
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-13 1 GSVIVT01021545001 10 1,3046 | 0,3731 | 0,28599 | 10,04
CsHsp40-15 1 GSVIVT01037590001 6 1,4814 | 0,0768 | 0,05184 114

CsHsp40-16 1 GSVIVT01037590001 6 1,484 | 0,0839 | 0,05654 | 11,42
CsHsp40-17 1 GSVIVT01034612001 13 2,2719 | 0,0504 | 0,02218 | 17,48
CsHsp40-17 1 GSVIVT01036049001 6 1,67 ]0,0423 | 0,02533 | 12,85
CsHsp40-17 1 GSVIVT01018226001 15 7,6171 | 0,1525 | 0,02002 | 58,59
CsHsp40-18 2 GSVIVT01000053001 14 1,4607 | 0,2156 | 0,1476 11,24
CsHsp40-19 2 GSVIVT01031207001 14 1,8934 | 0,2394 | 0,12644 | 14,56
CsHsp40-19 2 GSVIVT01011760001 1 56,827 | 0,3758 | 0,00661 | 437,13
CsHsp40-20 2 GSVIVT01020748001 12 1,4644 | 0,1628 | 0,11117 | 11,26
CsHsp40-21 2 GSVIVT01023820001 3 1,2204 | 0,1512 | 0,12389 9,39

CsHsp40-21 2 GSVIVT01013476001 18 4,3119 | 0,3338 | 0,07741 | 33,17
CsHsp40-21 2 GSVIVT01009982001 18 56,444 | 0,388 | 0,00687 | 434,18
CsHsp40-23 2 GSVIVT01026590001 4 1,2209 | 0,3431 | 0,28102 9,39

CsHsp40-24 2 GSVIVT01009286001 18 1,0864 | 0,2435 | 0,22413 8,36

CsHsp40-26 2 GSVIVT01009117001 18 1,4488 | 0,2587 | 0,17856 | 11,14
CsHsp40-27 2 GSVIVT01009117001 18 1,5715 ] 0,2553 | 0,16246 | 12,09
CsHsp40-28 2 GSVIVT01009143001 18 3,7261 | 0,2445 | 0,06562 | 28,66
CsHsp40-29 2 GSVIVT01021112001 10 3,6049 | 0,136 | 0,03773 | 27,73
CsHsp40-29 2 GSVIVT01011160001 8 4,6625 | 0,1655 | 0,0355 35,87
CsHsp40-29 2 GSVIVT01008076001 17 7,6808 | 0,2713 | 0,03532 | 59,08
CsHsp40-29 2 GSVIVT01035724001 4 51,897 | 0,3253 | 0,00627 | 399,21
CsHsp40-30 3 GSVIVT01013048001 2 63,898 | 0,4032 | 0,00631 | 491,53
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-31 3 GSVIVT01001321001 2 1,4114 | 0,1225 | 0,08679 | 10,86
CsHsp40-32 3 GSVIVT01021014001 5 2,3588 | 0,3316 | 0,14058 | 18,14
CsHsp40-34 3 GSVIVT01028825001 16 1,0958 | 0,0931 | 0,08496 8,43

CsHsp40-35 3 GSVIVT01012187001 1 1,8067 | 0,1355 | 0,075 13,9

CsHsp40-38 3 GSVIVT01003939001 8 1,9202 | 0,408 | 0,21248 | 14,77
CsHsp40-39 3 GSVIVT01021112001 10 6,4305 | 0,2778 | 0,0432 49,47
CsHsp40-39 3 GSVIVT01011160001 8 2,6215 | 0,2225 | 0,08488 | 20,17
CsHsp40-40 3 GSVIVT01022555001 8 1,7928 | 0,2879 | 0,16059 | 13,79
CsHsp40-41 3 GSVIVT01033493001 8 2,1546 | 0,2835 | 0,13158 | 16,57
CsHsp40-42 3 GSVIVT01033339001 8 1,5575 | 0,0862 | 0,05535 | 11,98
CsHsp40-43 3 GSVIVT01033339001 8 1,6322 | 0,0886 | 0,05428 | 12,56
CsHsp40-44 3 GSVIVT01033405001 8 1,2845 | 0,299 | 0,23278 9,88

CsHsp40-45 3 GSVIVT01018928001 4 5,475 10,6736 | 0,12303 | 42,12
CsHsp40-45 3 GSVIVT01009738001 18 3,0413 | 0,6978 | 0,22944 | 23,39
CsHsp40-45 3 GSVIVT01022322001 7 4,1192 | 0,392 | 0,09516 | 31,69
CsHsp40-45 3 GSVIVT01008818001 18 18,818 | 0,6174 | 0,03281 | 144,76
CsHsp40-46 3 GSVIVT01035724001 4 1,4734 1 0,1009 | 0,06848 | 11,33
CsHsp40-46 3 GSVIVT01021112001 10 5,4537 | 0,2451 | 0,04494 | 41,95
CsHsp40-46 3 GSVIVT01008076001 17 38,347 | 0,2665 | 0,00695 | 294,98
CsHsp40-46 3 GSVIVT01011160001 8 14,098 | 0,2733 | 0,01939 | 108,45
CsHsp40-46 3 GSVIVT01022872001 2 19,505 | 0,6452 | 0,03308 | 150,04
CsHsp40-47 3 GSVIVT01035724001 4 1,554 | 0,1253 | 0,08063 | 11,95
CsHsp40-47 3 GSVIVT01021112001 10 5,3159 | 0,3135 | 0,05897 | 40,89
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-47 3 GSVIVT01008076001 17 48,18 | 0,3401 | 0,00706 | 370,62
CsHsp40-47 3 GSVIVT01011160001 8 10,332 | 0,3674 | 0,03556 | 79,48
CsHsp40-47 3 GSVIVT01020090001 1 44,307 | 0,3915 | 0,00884 | 340,83
CsHsp40-48 3 GSVIVT01009143001 18 2,1403 | 0,2794 | 0,13054 | 16,46
CsHsp40-49 3 GSVIVT01009170001 18 3,0053 | 0,2664 | 0,08864 | 23,12
CsHsp40-49 3 GSVIVT01015639001 3 34,213 | 0,4568 | 0,01335 | 263,17
CsHsp40-50 3 GSVIVT01028103001 7 1,8764 | 0,2104 | 0,11213 | 14,43
CsHsp40-51 4 GSVIVT01017355001 9 1,5102 | 0,1531 | 0,10138 | 11,62
CsHsp40-51 4 GSVIVT01008471001 17 6,6568 | 0,5299 | 0,0796 51,21
CsHsp40-52 4 GSVIVT01010500001 1 1,5107 | 0,3472 | 0,22983 | 11,62
CsHsp40-52 4 GSVIVT01008568001 1 3,4808 | 0,5277 | 0,1516 26,78
CsHsp40-52 4 GSVIVT01028708001 16 3,6038 | 0,439 | 0,12182 | 27,72
CsHsp40-53 4 GSVIVT01020448001 19 1,1717 | 0,1408 | 0,12017 9,01

CsHsp40-54 4 GSVIVT01017355001 9 53,255 | 0,4271 | 0,00802 | 409,65
CsHsp40-54 4 GSVIVT01006041001 chrUn 2,5197 | 0,1799 | 0,0714 19,38
CsHsp40-54 4 GSVIVT01008471001 17 48,856 | 0,5439 | 0,01113 | 375,81
CsHsp40-54 4 GSVIVT01032045001 13 56,966 | 0,7023 | 0,01233 | 438,2
CsHsp40-55 4 GSVIVT01017355001 9 53,871 | 0,4305 | 0,00799 | 414,39
CsHsp40-55 4 GSVIVT01006041001 chrUn 20,903 | 0,1854 | 0,00887 | 160,79
CsHsp40-55 4 GSVIVT01008471001 1 48,631 | 0,5317 | 0,01093 | 374,08
CsHsp40-57 4 GSVIVT01031545001 6 2,6772 | 0,5546 | 0,20716 | 20,59
CsHsp40-58 4 GSVIVT01022872001 12 2,1098 | 0,4023 | 0,19068 | 16,23
CsHsp40-60 4 GSVIVT01013476001 18 1,2506 | 0,0783 | 0,06261 9,62
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-60 4 GSVIVT01009982001 18 54,209 | 0,3578 | 0,0066 417

CsHsp40-60 4 GSVIVT01023820001 3 55,203 | 0,3337 | 0,00605 | 424,64
CsHsp40-61 5 GSVIVT01010500001 1 3,2358 | 0,3619 | 0,11184 | 24,89
CsHsp40-61 5 GSVIVT01028708001 16 1,5793 | 0,3384 | 0,21427 | 12,15
CsHsp40-61 5 GSVIVT01008568001 17 6,6595 | 0,5229 | 0,07852 | 51,23
CsHsp40-62 4 GSVIVT01026228001 10 18 0,325 | 0,18056 | 13,85
CsHsp40-63 4 GSVIVT01020157001 1 1,2467 | 0,1024 | 0,08214 9,59

CsHsp40-63 4 GSVIVT01011867001 1 7,2463 | 0,2968 | 0,04096 | 55,74
CsHsp40-64 5 GSVIVT01001994001 19 2,285 | 0,2747 | 0,12022 | 17,58
CsHsp40-64 5 GSVIVT01001992001 19 3,1172 | 0,3741 | 0,12001 | 23,98
CsHsp40-66 5 GSVIVT01011867001 1 0,971 | 0,0654 | 0,06735 7,47

CsHsp40-66 5 GSVIVT01020157001 1 16,53 | 0,2408 | 0,01457 | 127,15
CsHsp40-68 5 GSVIVT01008076001 17 3,1139 | 0,1843 | 0,05919 | 23,95
CsHsp40-68 5 GSVIVT01021112001 10 7,1016 | 0,2775 | 0,03908 | 54,63
CsHsp40-68 5 GSVIVT01020090001 1 2,255 | 0,2231 | 0,09894 | 17,35
CsHsp40-68 5 GSVIVT01035724001 4 9,3718 | 0,2879 | 0,03072 | 72,09
CsHsp40-68 5 GSVIVT0101116000 8 7,6081 | 0,2673 | 0,03513 | 58,52
CsHsp40-69 5 GSVIVT01011867001 1 1,2919 | 0,0767 | 0,05937 9,94

CsHsp40-69 5 GSVIVT01020157001 1 13,908 | 0,3052 | 0,02194 | 106,99
CsHsp40-70 5 GSVIVT01034612001 13 1,7653 | 0,0278 | 0,01575 | 13,58
CsHsp40-70 5 GSVIVT01036049001 6 1,8065 | 0,0357 | 0,01976 13,9

CsHsp40-70 5 GSVIVT01018226001 15 8,5894 | 0,1535 | 0,01787 | 66,07
CsHsp40-73 6 GSVIVT01024914001 6 1,3039 | 0,2808 | 0,21535 | 10,03
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-75 6 GSVIVT01034951001 5 1,6212 | 0,2977 | 0,18363 | 12,47
CsHsp40-76 6 GSVIVT01009982001 18 1,8794 1 0,1177 | 0,06263 | 14,46
CsHsp40-76 6 GSVIVT01013476001 18 11,918 | 0,3431 | 0,02879 | 91,68
CsHsp40-76 6 GSVIVT01023820001 3 56,679 | 0,3906 | 0,00689 | 435,99
CsHsp40-78 6 GSVIVT01008959001 18 1,3963 | 0,15 | 0,10743 | 10,74
CsHsp40-79 6 GSVIVT01022872001 12 1,6992 | 0,3411 | 0,20074 | 13,07
CsHsp40-81 6 GSVIVT01025659001 8 1,2902 | 0,0969 | 0,0751 9,92

CsHsp40-82 6 GSVIVT01018928001 4 2,1885 | 0,4753 | 0,21718 | 16,83
CsHsp40-82 6 GSVIVT01022322001 7 4,9412 | 0,3379 | 0,06838 | 38,01
CsHsp40-84 6 GSVIVT01021112001 10 2,0042 | 0,056 | 0,02794 | 15,42
CsHsp40-84 6 GSVIVT01011160001 8 5,3346 | 0,1563 | 0,0293 41,04
CsHsp40-84 6 GSVIVT01008076001 17 54,027 | 0,2553 | 0,00473 | 415,6
CsHsp40-84 6 GSVIVT01020090001 1 13,514 | 0,3205 | 0,02372 | 103,95
CsHsp40-85 6 GSVIVT01021545001 10 1,3116 | 0,2571 | 0,19602 | 10,09
CsHsp40-86 7 GSVIVT01037045001 3 1,8498 | 0,2271 | 0,12277 | 14,23
CsHsp40-87 7 GSVIVT01037045001 3 1,7226 | 0,2122 | 0,12319 | 13,25
CsHsp40-88 7 GSVIVT01008688001 18 2,1448 | 0,1093 | 0,05096 16,5

CsHsp40-88 7 GSVIVT01023920001 3 1,7316 | 0,0915 | 0,05284 | 13,32
CsHsp40-88 7 GSVIVT01025695001 8 22,057 | 0,2052 | 0,0093 | 169,67
CsHsp40-88 7 GSVIVT01025206001 6 9,8674 | 0,1974 | 0,02001 75,9

CsHsp40-88 7 GSVIVT01033934001 8 6,7367 | 0,2041 | 0,0303 51,82
CsHsp40-88 7 GSVIVT01009880001 18 15,068 | 0,2294 | 0,01522 | 115,91
CsHsp40-94 7 GSVIVT01034483001 18 1,9537 1 0,1798 | 0,09203 | 15,03
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EK 18’ in devamu;

CsHsp40-96 7 GSVIVT01028094001 7 1,7279 | 0,0853 | 0,04937 | 13,29
CsHsp40-97 7 GSVIVT01028103001 7 1,784 | 0,1486 | 0,0833 13,72
CsHsp40-98 7 GSVIVT01032045001 13 1,6108 | 0,1981 | 0,12298 | 12,39
CsHsp40-98 7 GSVIVT01009117001 18 11,916 | 0,6078 | 0,05101 [ 91,66
CsHsp40-99 7 GSVIVT01034612001 13 59,951 | 0,7324 | 0,01222 | 461,16
CsHsp40-100 7 GSVIVT01016700001 9 10,017 | 0,2811 | 0,02806 | 77,05
Ortalama 10,33 |1 0,278 | 0,087 | 79,459
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EK 19

Salatahik -Misir

Protein

Adlar Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| MYO
CsHsp40-01 1 GRMZM2G159720_T01 10 7,6368 | 0,5241 | 0,06863 | 58,74
CsHsp40-01 1 AC235541.1_FGT002 2 7,3752 | 0,5308 | 0,07197 | 56,73
CsHsp40-01 1 GRMZM2G135655_T01 10 5,7197 | 0,6019 | 0,10523 44
CsHsp40-02 1 GRMZM2G119745_T01 2 2,4091 | 0,4922 | 0,20431 | 18,53
CsHsp40-03 1 GRMZM2G048434_T07 1 2,7187 | 0,2713 | 0,09979 | 20,91
CsHsp40-03 1 GRMZM2G164475_T01 3 3,5065 | 0,2786 | 0,07945 | 26,97
CsHsp40-04 1 GRMZM2G130127_T01 10 9,8399 | 0,4523 | 0,04597 | 75,69
CsHsp40-04 1 GRMZM2G302883_T01 10 5,8859 | 0,4391 | 0,0746 | 45,28
CsHsp40-04 1 GRMZM2G012879_T01 10 6,1062 | 0,4396 | 0,07199 | 46,97
CsHsp40-04 1 GRMZM2G047889_T01 10 6,4375 | 0,4461 | 0,0693 | 49,52
CsHsp40-04 1 GRMZM2G170027_T01 10 5,454 | 0,4452 | 0,08163 | 41,95
CsHsp40-07 1 GRMZM2G124644_T01 4 55,865 | 0,3538 | 0,00633 | 429,73
CsHsp40-08 1 GRMZM2G119316_T02 8 59,007 | 0,33 | 0,00559 | 4539
CsHsp40-08 1 GRMZM2G137495_T01 5 56,325 | 0,353 | 0,00627 | 433,27
CsHsp40-08 1 GRMZM2G119316_T01 8 58,979 | 0,3299 | 0,00559 | 453,68
CsHsp40-08 1 GRMZM2G039886_T01 6 59,784 | 0,3405 | 0,0057 | 459,88
CsHsp40-08 1 GRMZM2G372870_T02 8 8,7644 | 0,3759 | 0,04289 | 67,42
CsHsp40-08 1 GRMZM2G372870_T01 8 8,7644 | 0,3759 | 0,04289 | 67,42
CsHsp40-08 1 GRMZM2G171187_T02 10 58,93 | 0,3794 | 0,00644 | 453,31
CsHsp40-08 1 GRMZM2G119483_T01 8 8,6433 | 0,3731 | 0,04317 | 66,49
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-08 1 GRMZM5G835677_T02 3 11,314 | 0,3946 | 0,03488 | 87,03
CsHsp40-08 1 GRMZM5G835677_T01 3 25,792 | 0,416 | 0,01613 | 198,4
CsHsp40-09 1 GRMZM2G156033_T02 3 2,2703 | 0,2025 | 0,0892 17,46
CsHsp40-09 1 GRMZM2G156033_T01 3 5,0195 | 0,1792 | 0,0357 38,61
CsHsp40-10 1 GRMZM2G048434_T07 1 1,8555 | 0,217 | 0,11695 | 14,27
CsHsp40-10 1 GRMZM2G164475_T01 3 3,6988 | 0,241 | 0,06516 | 28,45
CsHsp40-11 1 GRMZM2G048611_T02 8 55,041 | 0,3232 | 0,00587 | 423,39
CsHsp40-11 1 GRMZM2G048611_T01 8 55,027 | 0,3231 | 0,00587 | 423,28
CsHsp40-11 1 GRMZM2G064031_T02 3 54,998 | 0,3163 | 0,00575 | 423,06
CsHsp40-11 1 GRMZM2G064031_T01 3 54,985 | 0,0058 | 0,00011 | 422,96
CsHsp40-12 1 GRMZM2G049288_T01 9 3,3208 | 0,1844 | 0,05553 | 25,54
CsHsp40-12 1 GRMZM2G001895_T01 1 3,6776 | 0,1707 | 0,04642 | 28,29
CsHsp40-12 1 GRMZM2G367023_T01 1 3,5939 | 0,2641 | 0,07349 | 27,65
CsHsp40-15 1 GRMZM2G703555_T01 1 7,1967 | 0,1129 | 0,01569 | 55,36
CsHsp40-15 1 GRMZM2G703555_T02 1 6,4268 | 0,1441 | 0,02242 | 49,44
CsHsp40-16 1 GRMZM2G703555_T01 1 6,1515 | 0,1222 | 0,01987 | 47,32
CsHsp40-16 1 GRMZM2G703555_T02 1 5,8815 | 0,1577 | 0,02681 | 45,24
CsHsp40-17 1 GRMZM2G134917_T01 1 2,468 | 0,0597 | 0,02419 | 18,98
CsHsp40-17 1 GRMZM2G028218_T02 5 25,479 | 0,0688 | 0,0027 | 195,99
CsHsp40-17 1 GRMZM2G028218_T01 5 29,879 | 0,0674 | 0,00226 | 229,84
CsHsp40-17 1 GRMZM2G364069_T01 1 2,6333 | 0,0767 | 0,02913 | 20,26
CsHsp40-17 1 GRMZM2G134980_T02 5 3,8423 | 0,074 | 0,01926 | 29,56
CsHsp40-17 1 GRMZM2G134980_T01 5 3,8423 | 0,074 | 0,01926 | 29,56
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-17 1 GRMZM2G118731_T01 5 14,099 | 0,1783 | 0,01265 | 108,46
CsHsp40-17 1 GRMZM2G134980_T03 5 2,7184 | 0,0908 | 0,0334 20,91
CsHsp40-17 1 GRMZM2G433854_T01 2 47,526 | 0,1981 | 0,00417 | 365,58
CsHsp40-17 1 GRMZM2G354746_T01 9 52,403 | 0,1621 | 0,00309 | 4031
CsHsp40-17 1 GRMZM2G042133_T01 1 3,3833 | 0,1811 | 0,05353 | 26,03
CsHsp40-17 1 GRMZM2G434839_TO01 ( 9 55,801 | 0,3431 | 0,00615 | 429,24
CsHsp40-17 1 GRMZM2G063238_T01 2 4,4659 | 0,3568 | 0,07989 | 34,35
CsHsp40-17 1 GRMZM2G029079_T01 2 55,602 | 0,284 | 0,00511 | 427,71
CsHsp40-17 1 GRMZM2G337845_T01 2 3,4373 | 0,1023 | 0,02976 | 26,44
CsHsp40-17 1 GRMZM2G056988_T03 5 7,8851 | 0,3537 | 0,04486 | 60,65
CsHsp40-17 1 GRMZM2G004276_T02 6 7,193 | 0,3628 | 0,05044 | 55,33
CsHsp40-17 1 GRMZM2G400352_T02 1 7,5254 | 0,3594 | 0,04776 | 57,89
CsHsp40-17 1 GRMZM2G016281_T01 1 52,506 | 0,3161 | 0,00602 | 403,89
CsHsp40-17 1 GRMZM2G346863_T01 2 55,203 | 0,0866 | 0,00157 | 424,64
CsHsp40-17 1 GRMZM5G844262_T01 6 54,219 | 0,429 | 0,00791 | 417,07
CsHsp40-17 1 GRMZM2G042605_T01 2 3,0514 | 0,3516 | 0,11523 | 23,47
CsHsp40-18 2 GRMZM2G087758_T01 6 7,1406 | 0,3673 | 0,05144 | 54,93
CsHsp40-18 2 GRMZM2G087758_T03 6 11,685 | 0,3277 | 0,02804 | 89,89
CsHsp40-20 2 GRMZM2G029546_T02 6 5,3359 | 0,2995 | 0,05613 | 41,05
CsHsp40-20 2 GRMZM2G029546_T03 6 5,3715 | 0,3157 | 0,05877 | 41,32
CsHsp40-20 2 GRMZM2G059801_T01 3 8,9791 | 0,3187 | 0,03549 | 69,07
CsHsp40-21 2 GRMZM2G119722_T02 8 4,7362 | 0,2186 | 0,04616 | 36,43
CsHsp40-21 2 GRMZM2G119722_T01 8 4,7359 | 0,2186 | 0,04616 | 36,43
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-21 2 GRMZM2G119722_T03 8 4,7363 | 0,2186 | 0,04615 | 36,43
CsHsp40-21 2 GRMZM2G175089_T01 6 3,3002 | 0,2232 | 0,06763 | 25,39
CsHsp40-21 2 GRMZM2G175089_T03 6 3,3003 | 0,2232 | 0,06763 | 25,39
CsHsp40-21 2 GRMZM2G469901_T01 8 4,7734 | 0,2262 | 0,04739 | 36,72
CsHsp40-21 2 GRMZM2G141784_T01 1 8,9272 | 0,3952 | 0,04427 | 68,67
CsHsp40-21 2 GRMZM2G168397_T01 7 12,513 | 0,3937 | 0,03146 | 96,26
CsHsp40-21 2 GRMZM2G175089_T04 6 2,4477 | 0,241 | 0,09846 | 18,83
CsHsp40-21 2 GRMZM2G175089_T02 6 3,992 | 0,2119 | 0,05308 | 30,71
CsHsp40-21 2 GRMZM2G119566_T01 5 50,1 | 0,4413 | 0,00881 | 385,38
CsHsp40-21 2 GRMZM2G141784_T03 1 51,726 | 0,3782 | 0,00731 | 397,89
CsHsp40-21 2 GRMZM2G141784_T02 1 5,0496 | 0,4744 1 0,09395 | 38,84
CsHsp40-24 2 GRMZM2G129700_T01 5 5,8709 | 0,406 | 0,06915 | 45,16
CsHsp40-24 2 GRMZM2G129700_T04 5 5,8708 | 0,406 | 0,06916 | 45,16
CsHsp40-24 2 GRMZM2G129700_T02 5 7,7852 | 0,4107 | 0,05275 | 59,89
CsHsp40-24 2 GRMZM2G008061_T03 7 3,6574 | 0,4155 | 0,11361 | 28,13
CsHsp40-29 2 GRMZM2G039886_T01 6 11,236 | 0,1607 | 0,0143 86,43
CsHsp40-29 2 GRMZM2G119316_T02 8 8,0344 | 0,1895 | 0,02359 61,8

CsHsp40-29 2 GRMZM2G119316_T01 8 8,0352 | 0,1895 | 0,02358 | 61,81
CsHsp40-29 2 GRMZM2G137495_T01 5 5,4641 | 0,2194 | 0,04015 | 42,03
CsHsp40-29 2 GRMZM5G835677_T02 3 7,8073 | 0,254 | 0,03253 | 60,06
CsHsp40-29 2 GRMZM2G372870_T02 8 7 0,2661 | 0,03801 | 53,85
CsHsp40-29 2 GRMZM2G372870_T01 8 6,9998 | 0,2661 | 0,03802 | 53,84
CsHsp40-29 2 GRMZM2G119483_T01 8 56,249 | 0,2807 | 0,00499 | 432,68
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-29 2 GRMZM2G171187_T02 10 55,711 | 0,3415 | 0,00613 | 428,55
CsHsp40-31 3 GRMZM2G125617_T01 1 2,8406 | 0,2327 | 0,08192 | 21,85
CsHsp40-34 3 GRMZM2G007871_T01 2 2,7596 | 0,1694 | 0,06139 | 21,23
CsHsp40-34 3 GRMZM2G167868_T01 10 2,8826 | 0,1083 | 0,03757 | 22,17
CsHsp40-34 3 GRMZM2G007871_T02 2 3,677 | 0,1587 | 0,04316 | 28,28
CsHsp40-34 3 GRMZM2G009346_T01 10 7,3083 | 0,2776 | 0,03798 | 56,22
CsHsp40-35 3 GRMZM2G116693_T01 2 8,2714 | 0,2386 | 0,02885 | 63,63
CsHsp40-35 3 AC191253.3_FGT004 9 54,126 | 0,3534 | 0,00653 | 416,36
CsHsp40-35 3 AC197056.3_FGT005 2 50,969 | 0,4697 | 0,00922 | 392,07
CsHsp40-38 3 GRMZM5G898471_T01 9 9,2429 | 0,3993 | 0,0432 71,1

CsHsp40-39 3 GRMZM2G137495_T01 5 51,332 | 0,3818 | 0,00744 | 394,86
CsHsp40-39 3 GRMZM2G119316_T02 8 39,022 | 0,3429 | 0,00879 | 300,17
CsHsp40-39 3 GRMZM2G119316_T01 8 41,002 | 0,3428 | 0,00836 | 3154
CsHsp40-39 3 GRMZM2G039886_T01 6 43,423 | 0,3452 | 0,00795 | 334,02
CsHsp40-39 3 GRMZM2G372870_T02 8 5,3584 | 0,376 | 0,07017 | 41,22
CsHsp40-39 3 GRMZM2G372870_T01 8 53579 | 0,376 | 0,07018 | 41,21
CsHsp40-39 3 GRMZM2G119483_T01 8 52,811 | 0,3872 | 0,00733 | 406,24
CsHsp40-40 3 GRMZM2G157588_T01 3 5,067 | 0,3839 | 0,07576 | 38,98
CsHsp40-42 3 GRMZM2G075485_T01 4 5,2501 | 0,2547 | 0,04851 | 40,39
CsHsp40-42 3 GRMZM2G129987_T01 5 4,175 | 0,2456 | 0,05883 | 32,12
CsHsp40-42 3 GRMZM2G075485_T02 4 7,2813 | 0,3161 | 0,04341 | 56,01
CsHsp40-42 3 GRMZM2G090689_T01 5 5,6159 | 0,3044 | 0,0542 43,2

CsHsp40-42 3 GRMZM2G006753_T02 3 6,186 | 0,266 0,043 47,58
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-42 3 GRMZM2G088440_T01 2 3,5282 | 0,3175 | 0,08999 | 27,14
CsHsp40-43 3 GRMZM2G075485_T01 4 4,2953 | 0,1952 | 0,04545 | 33,04
CsHsp40-43 3 GRMZM2G075485_T02 4 4,306 | 0,1976 | 0,04589 | 33,12
CsHsp40-43 3 GRMZM2G129987_T01 5 2,7149 | 0,1821 | 0,06707 | 20,88
CsHsp40-43 3 GRMZM2G088440_T01 2 3,5282 | 0,3175 | 0,08999 | 27,14
CsHsp40-43 3 GRMZM2G090689_T01 5 3,4682 | 0,2088 | 0,0602 26,68
CsHsp40-45 3 GRMZM2G438895_T01 6 9,6333 | 0,8547 | 0,08872 74,1

CsHsp40-45 3 GRMZM2G438895_T02 6 8,3217 | 0,871 | 0,10467 | 64,01
CsHsp40-45 3 GRMZM2G316635_T02 3 13,068 | 0,8942 | 0,06843 | 100,52
CsHsp40-45 3 GRMZM2G438895_T03 6 9,611 | 0,8557 | 0,08903 | 73,93
CsHsp40-45 3 GRMZM2G316635_T03 3 14,077 | 0,9242 | 0,06565 | 108,29
CsHsp40-45 3 GRMZM2G158872_T01 2 15,231 | 0,8395 | 0,05512 | 117,16
CsHsp40-46 3 GRMZM2G171187_T02 10 11,603 | 0,2231 | 0,01923 | 89,26
CsHsp40-46 3 GRMZM2G137495_T01 5 55,28 | 0,3063 | 0,00554 | 425,23
CsHsp40-46 3 GRMZM2G119316_T02 8 57,881 | 0,2723 | 0,0047 | 445,24
CsHsp40-46 3 GRMZM2G119316_T01 8 57,899 | 0,2724 | 0,0047 | 445,38
CsHsp40-46 3 GRMZM2G372870_T02 8 52,822 | 0,3394 | 0,00643 | 406,32
CsHsp40-46 3 GRMZM2G372870_T01 8 52,826 | 0,3393 | 0,00642 | 406,35
CsHsp40-46 3 GRMZM5G835677_T02 3 51,591 | 0,3711 | 0,00719 | 396,85
CsHsp40-46 3 GRMZM2G119483_T01 8 31,461 | 0,3564 | 0,01133 242

CsHsp40-46 3 GRMZM2G047153_T01 1 52,316 | 0,338 | 0,00646 | 402,43
CsHsp40-46 3 GRMZM2G069603_T01 4 5,3571 | 0,3765 | 0,07028 | 41,21
CsHsp40-46 3 GRMZM2G039886_T01 6 40,726 | 0,2703 | 0,00664 | 313,28
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-46 3 GRMZM5G835677_T01 3 4,7483 | 0,4163 | 0,08767 | 36,53
CsHsp40-47 3 GRMZM2G171187_T02 10 9,4027 | 0,2651 | 0,02819 | 72,33
CsHsp40-47 3 GRMZM2G119316_T01 8 53,174 | 0,3453 | 0,00649 | 409,03
CsHsp40-47 3 GRMZM2G119316_T02 8 54,076 | 0,3427 | 0,00634 | 415,97
CsHsp40-47 3 GRMZM2G137495_T01 5 55,552 | 0,3747 | 0,00675 | 427,32
CsHsp40-47 3 GRMZM2G039886_T01 6 55,128 | 0,3394 | 0,00616 | 424,06
CsHsp40-47 3 GRMZM2G372870_T02 8 52,278 | 0,4037 | 0,00772 | 402,14
CsHsp40-47 3 GRMZM2G372870_T01 8 52,271 | 0,4036 | 0,00772 | 402,08
CsHsp40-47 3 GRMZM2G119483_T01 8 16,867 | 0,4186 | 0,02482 | 129,74
CsHsp40-47 3 GRMZM2G047153_T01 1 50,414 | 0,3799 | 0,00754 | 387,8
CsHsp40-47 3 GRMZM5G835677_T02 3 51,111 | 0,4473 | 0,00875 | 393,16
CsHsp40-47 3 GRMZM5G835677_T01 3 4,749 | 0,4163 | 0,08766 | 36,53
CsHsp40-48 3 GRMZM2G072300_T01 5 3,9741 | 0,259 | 0,06517 | 30,57
CsHsp40-48 3 GRMZM2G072300_T02 5 3,9741 | 0,259 | 0,06517 | 30,57
CsHsp40-51 4 GRMZM2G536644_T01 5 9,4116 | 0,2398 | 0,02548 72,4

CsHsp40-51 4 GRMZM2G054076_T02 4 8,7826 | 0,2531 | 0,02882 | 67,56
CsHsp40-51 4 GRMZM2G054076_T01 4 8,7917 | 0,253 | 0,02878 | 67,63
CsHsp40-51 4 GRMZM2G536644_T02 5 5,5024 | 0,2432 | 0,0442 42,33
CsHsp40-51 4 GRMZM2G091811_T01 4 51,233 | 0,4745 | 0,00926 | 394,1
CsHsp40-51 4 GRMZM5G856084_T01 10 52,115 | 0,4686 | 0,00899 | 400,88
CsHsp40-52 4 GRMZM2G159720_T01 10 7,0585 | 0,5398 | 0,07648 54,3

CsHsp40-52 4 AC235541.1_FGT002 2 6,5331 | 0,5356 | 0,08198 | 50,25
CsHsp40-53 4 GRMZM2G003635_T01 1 2,7557 | 0,3232 | 0,11728 21,2
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-53 4 GRMZM2G104045_T01 3 2,9365 | 0,3217 | 0,10955 | 22,59
CsHsp40-53 4 GRMZM2G138511_T01 5 51,32 | 0,6386 | 0,01244 | 394,77
CsHsp40-53 4 GRMZM2G003635_T02 1 49,85 | 0,4728 | 0,00948 | 383,46
CsHsp40-54 4 GRMZM2G091811_T01 4 6,4398 | 0,2007 | 0,03117 | 49,54
CsHsp40-54 4 GRMZM5G856084_T01 10 6,6226 | 0,1961 | 0,02961 | 50,94
CsHsp40-54 4 GRMZM2G536644_T01 5 49,817 | 0,4182 | 0,00839 | 383,21
CsHsp40-54 4 GRMZM2G054076_T02 4 49,653 | 0,4395 | 0,00885 | 381,95
CsHsp40-54 4 GRMZM2G013934_T01 9 52,188 | 0,3864 | 0,0074 | 401,45
CsHsp40-54 4 GRMZM5G851710_T01 6 51,521 | 0,4104 | 0,00797 | 396,31
CsHsp40-54 4 GRMZM2G054076_T01 4 49,744 | 0,4422 | 0,00889 | 382,64
CsHsp40-54 4 GRMZM2G536644_T02 5 52,685 | 0,4602 | 0,00874 | 405,27
CsHsp40-54 4 GRMZM2G040561_T02 1 52,901 | 0,6107 | 0,01154 | 406,93
CsHsp40-55 4 GRMZM2G091811_T01 4 46,53 | 0,1946 | 0,00418 | 357,92
CsHsp40-55 4 GRMZM5G856084_T01 10 48,815 | 0,1963 | 0,00402 | 3755
CsHsp40-55 4 GRMZM2G536644_T01 5 49,943 | 0,4205 | 0,00842 | 384,17
CsHsp40-55 4 GRMZM2G054076_T02 4 49,742 | 0,4377 | 0,0088 | 382,63
CsHsp40-55 4 GRMZM2G013934_T01 9 53,094 | 0,3937 | 0,00742 | 408,42
CsHsp40-55 4 GRMZM5G851710_T01 6 51,811 | 0,4062 | 0,00784 | 398,55
CsHsp40-57 4 AC207652.3_FGT001 3 8,2662 | 0,7287 | 0,08815 | 63,59
CsHsp40-58 4 GRMZM2G049373_T01 3 50,011 | 0,5942 | 0,01188 | 384,7
CsHsp40-60 4 GRMZM2G141784_T01 1 7,0102 | 0,2212 | 0,03155 | 53,92
CsHsp40-60 4 GRMZM2G168397_T01 7 5,4786 | 0,2166 | 0,03954 | 42,14
CsHsp40-60 4 GRMZM2G119566_T01 5 49,421 | 0,3991 | 0,00808 | 380,16
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-60 4 GRMZM2G119722_T02 8 52,44 | 0,3441 | 0,00656 | 403,38
CsHsp40-60 4 GRMZM2G119722_T01 8 52,44 | 0,3441 | 0,00656 | 403,38
CsHsp40-60 4 GRMZM2G119722_T03 8 52,44 | 0,3441 | 0,00656 | 403,38
CsHsp40-60 4 GRMZM2G175089_T01 6 52,469 | 0,3431 | 0,00654 | 403,61
CsHsp40-60 4 GRMZM2G175089_TO03 6 52,469 | 0,3431 | 0,00654 | 403,61
CsHsp40-60 4 GRMZM2G469901_T01 8 53,43 | 0,3435 | 0,00643 411

CsHsp40-60 4 GRMZM2G141784_T02 1 4,8126 | 0,3023 | 0,06281 | 37,02
CsHsp40-60 4 GRMZM2G175089_T02 6 11,454 | 0,3039 | 0,02653 | 88,11
CsHsp40-60 4 GRMZM2G141784_T03 1 27,995 | 0,1631 | 0,00583 | 215,34
CsHsp40-62 4 GRMZM2G343149_T01 10 46,088 | 0,473 | 0,01026 | 354,52
CsHsp40-63 4 GRMZM2G140070_T01 5 4,9448 | 0,2157 | 0,04362 | 38,04
CsHsp40-63 4 GRMZM2G005753_T04 3 12,341 | 0,3039 | 0,02463 | 94,93
CsHsp40-63 4 GRMZM2G005753_T03 3 18,127 | 0,3139 | 0,01732 | 139,43
CsHsp40-63 4 GRMZM2G005753_T02 3 51,598 | 0,2557 | 0,00496 | 396,9
CsHsp40-64 5 GRMZM2G125072_T01 6 53,025 | 0,4392 | 0,00828 | 407,88
CsHsp40-66 5 GRMZM2G005753_T04 3 4,2172 | 0,1044 | 0,02476 | 32,44
CsHsp40-66 5 GRMZM2G005753_T03 3 3,4091 | 0,1096 | 0,03215 | 26,22
CsHsp40-66 5 GRMZM2G140070_T01 5 56,984 | 0,2973 | 0,00522 | 438,34
CsHsp40-66 5 GRMZM2G005753_T02 3 2,5456 | 0,1175 | 0,04616 | 19,58
CsHsp40-66 5 GRMZM2G009683_T01 6 56,429 | 0,4049 | 0,00718 | 434,07
CsHsp40-68 5 GRMZM2G137495_T01 5 9,8715 | 0,2858 | 0,02895 | 75,93
CsHsp40-68 5 GRMZM2G119316_T02 8 22,721 | 0,2861 | 0,01259 | 174,78
CsHsp40-68 5 GRMZM2G039886_T01 6 18,126 | 0,274 | 0,01512 | 139,43
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-68 5 GRMZM2G119316_T01 8 21,889 | 0,2842 | 0,01298 | 168,38
CsHsp40-68 5 GRMZM5G835677_T02 3 27,043 | 0,3641 | 0,01346 | 208,02
CsHsp40-68 5 GRMZM2G171187_T02 10 22,263 | 0,3212 | 0,01443 | 171,26
CsHsp40-68 5 GRMZM2G372870_T02 8 15,361 | 0,3594 | 0,0234 | 118,16
CsHsp40-68 5 GRMZM2G372870_T01 8 15,372 | 0,3594 | 0,02338 | 118,25
CsHsp40-68 5 GRMZM2G119483_T01 8 17,777 | 0,3615 | 0,02034 | 136,74
CsHsp40-68 5 GRMZM5G835677_T01 3 22,873 | 0,4071 | 0,0178 | 175,94
CsHsp40-69 5 GRMZM2G005753_T04 3 6,3874 | 0,1485 | 0,02325 | 49,13
CsHsp40-69 5 GRMZM2G005753_T03 3 5,44 | 0,1538 | 0,02827 | 41,85
CsHsp40-69 5 GRMZM2G140070_T01 5 59,153 | 0,3364 | 0,00569 | 455,03
CsHsp40-69 5 GRMZM2G005753_T02 3 4,2888 | 0,1293 | 0,03015 | 32,99
CsHsp40-69 5 GRMZM2G009683_T01 6 58,432 | 0,4258 | 0,00729 | 449,48
CsHsp40-70 5 GRMZM2G364069_T01 1 2,5634 | 0,0666 | 0,02598 | 19,72
CsHsp40-70 5 GRMZM2G134980_T02 5 2,4499 | 0,0692 | 0,02825 | 18,85
CsHsp40-70 5 GRMZM2G134980_T01 5 2,4499 | 0,0692 | 0,02825 | 18,85
CsHsp40-70 5 GRMZM2G134917_T01 1 2,3646 | 0,0643 | 0,02719 | 18,19
CsHsp40-70 5 GRMZM2G028218_T01 5 2,7175 | 0,0806 | 0,02966 20,9

CsHsp40-70 5 GRMZM2G028218_T02 5 2,6666 | 0,0738 | 0,02768 | 20,51
CsHsp40-70 5 GRMZM2G118731_T01 5 8,2234 | 0,1756 | 0,02135 | 63,26
CsHsp40-70 5 GRMZM2G134980_T03 5 2,0534 | 0,0889 | 0,04329 15,8

CsHsp40-70 5 GRMZM2G433854_T01 2 3,3688 | 0,2034 | 0,06038 | 25,91
CsHsp40-70 5 GRMZM2G354746_T01 9 48,209 | 0,1714 | 0,00356 | 370,84
CsHsp40-70 5 GRMZM2G434839_T01 9 3,6929 | 0,3682 | 0,0997 28,41
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-70 5 GRMZM2G042133_T01 1 2,7772 | 0,1957 | 0,07047 | 21,36
CsHsp40-70 5 GRMZM2G063238_T01 2 2,8549 | 0,3586 | 0,12561 | 21,96
CsHsp40-70 5 GRMZM2G029079_T01 2 53,492 | 0,3251 | 0,00608 | 411,47
CsHsp40-70 5 GRMZM2G337845_T01 2 2,5156 | 0,1182 | 0,04699 | 19,35
CsHsp40-70 5 GRMZM2G056988_T03 5 4,1137 | 0,3565 | 0,08666 | 31,64
CsHsp40-70 5 GRMZM2G004276_T02 6 3,8863 | 0,3656 | 0,09407 | 29,89
CsHsp40-70 5 GRMZM2G400352_T02 1 4,5337 | 0,3621 | 0,07987 | 34,87
CsHsp40-70 5 GRMZM2G016281_T01 1 53,753 | 0,3202 | 0,00596 | 413,48
CsHsp40-70 5 GRMZM2G346863_T01 2 25,838 | 0,0993 | 0,00384 | 198,75
CsHsp40-70 5 GRMZM5G844262_T01 6 53,421 | 0,4355 | 0,00815 | 410,93
CsHsp40-75 6 GRMZM2G138511_T01 5 3,6208 | 0,4731 | 0,13066 | 27,85
CsHsp40-76 6 GRMZM2G119566_T01 5 7,1033 | 0,2423 | 0,03411 | 54,64
CsHsp40-76 6 GRMZM2G141784_T01 1 49,812 | 0,4322 | 0,00868 | 383,17
CsHsp40-76 6 GRMZM2G168397_T01 7 54,086 | 0,3694 | 0,00683 | 416,04
CsHsp40-76 6 GRMZM2G119722_T02 8 54,695 | 0,3916 | 0,00716 | 420,73
CsHsp40-76 6 GRMZM2G119722_T01 8 54,695 | 0,3916 | 0,00716 | 420,73
CsHsp40-76 6 GRMZM2G119722_T03 8 54,695 | 0,3916 | 0,00716 | 420,73
CsHsp40-76 6 GRMZM2G175089_T03 6 54,132 | 0,4011 | 0,00741 | 416,44
CsHsp40-76 6 GRMZM2G175089_T01 6 54,132 | 0,4011 | 0,00741 | 416,4
CsHsp40-78 6 GRMZM2G382106_T01 7 7,4076 | 0,2425 | 0,03274 | 56,98
CsHsp40-81 6 GRMZM2G341404_T01 8 6,1087 | 0,2456 | 0,04021 | 46,99
CsHsp40-84 6 GRMZM2G119316_T02 8 24,125 | 0,1374 | 0,0057 | 185,57
CsHsp40-84 6 GRMZM2G119316_T01 8 23,806 | 0,1375 | 0,00578 | 183,12
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-84 6 GRMZM2G137495_T01 5 42,588 | 0,1729 | 0,00406 | 327,6
CsHsp40-84 6 GRMZM2G372870_T02 8 48,197 | 0,216 | 0,00448 | 370,75
CsHsp40-84 6 GRMZM2G372870_T01 8 48,197 | 0,216 | 0,00448 | 370,75
CsHsp40-84 6 GRMZM5G835677_T02 3 48,486 | 0,2249 | 0,00464 | 372,97
CsHsp40-84 6 GRMZM2G039886_T01 6 35,545 | 0,122 | 0,00343 | 273,43
CsHsp40-84 6 GRMZM5G835677_T01 3 14,497 | 0,2526 | 0,01742 | 111,52
CsHsp40-84 6 GRMZM2G119483_T01 8 50,817 | 0,2703 | 0,00532 | 390,9
CsHsp40-88 7 GRMZM2G100360_T01 5 56,589 | 0,1808 | 0,0032 435,3
CsHsp40-88 7 GRMZM5G879665_T01 1 54,565 | 0,2033 | 0,00373 | 419,73
CsHsp40-88 7 GRMZM2G019363_T02 7 19,532 | 0,2332 | 0,01194 | 150,25
CsHsp40-94 7 GRMZM2G063972_T01 10 55,305 | 0,3161 | 0,00572 | 425,42
CsHsp40-96 7 GRMZM2G086964_T02 8 43,366 | 0,1405 | 0,00324 | 333,58
CsHsp40-96 7 GRMZM2G129218_T01 6 56,95 | 0,1357 | 0,00238 | 438,08
CsHsp40-96 7 GRMZM2G086964_T01 8 54,651 | 0,1787 | 0,00327 | 420,39
CsHsp40-96 7 GRMZM2G108259_T01 8 5,884 | 0,2864 | 0,04867 | 45,26
CsHsp40-96 7 GRMZM2G086964_T03 8 23,011 | 0,1403 | 0,0061 | 177,01
CsHsp40-96 7 GRMZM2G108259_T02 8 4,7365 | 0,3059 | 0,06458 | 36,43
CsHsp40-97 7 GRMZM2G010000_T01 1 47,257 | 0,3744 1 0,00792 | 363,52
CsHsp40-97 7 GRMZM2G010000_T04 1 46,865 | 0,3452 | 0,00737 | 360,5
CsHsp40-97 7 GRMZM2G010000_T03 1 47,619 | 0,3704 | 0,00778 | 366,3
CsHsp40-97 7 GRMZM2G010000_T02 1 47,619 | 0,3704 | 0,00778 | 366,3
CsHsp40-97 7 GRMZM2G031637_T01 9 47,438 | 0,3974 | 0,00838 | 364,9
CsHsp40-97 7 GRMZM2G113036_T01 7 47,108 | 0,4232 | 0,00898 | 362,37
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EK 19’ un devamu;

CsHsp40-97 7 GRMZM5G855808_T01 2 46,33 | 0,4509 | 0,00973 | 356,38
CsHsp40-97 7 GRMZM2G029609_TO01 10 45,872 | 0,4654 | 0,01015 | 352,86
CsHsp40-98 7 GRMZM2G153068_TO01 6 52,375 | 0,2706 | 0,00517 | 402,89
CsHsp40-98 7 GRMZM2G118316_T01 10 8,1873 | 0,3755 | 0,04586 | 62,98
CsHsp40-98 7 GRMZM2G473367_T01 6 51,892 | 0,4505 | 0,00868 | 399,17
CsHsp40-99 7 GRMZM2G118316_T01 10 7,4462 | 0,4228 | 0,05678 | 57,28
CsHsp40-99 7 GRMZM2G153068_TO01 6 54,547 | 0,351 | 0,00643 | 419,6
CsHsp40-99 7 GRMZM2G473367_T01 6 52,028 | 0,495 | 0,00951 | 400,21
Ortalama 25,33 | 0,315 | 0,0328 | 194,85
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EK 20

Aegilops tauschii

ata-miR166a-5p |CsHsp40-72  [25  [11.114 | GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG | CUUGAACCAGACAUCAUUUU
Arabidopsis lyrata

aly-miR847-3p  |CsHsp40-06  [300  |13.688 UCACUCCUCUUCUU-CAUGAUG | UGUCAUGGAAGAGGAGGAGUGG
aly-miR472-5p  |CsHsp40-12  [300  [15.314 AUGGUCGAAGUAGGCAAAAU AUUUCGGCUGCUUCGAUCAU
aly-miR4221 CsHsp40-28  [3,00  |12.399 AAGAGUUCAAAAGUAGUGAAG | CUUUACUAAUUUUGAUCUCUU
aly-miR150b-5p |CsHsp40-72  [300  |24.328 GAGCUCCUUGAAGUUCAAUG UAUGGAACUACAAGGGGCUC
aly-miR393a-3p |CsHsp40-76  [300  [17.311 AUCAUGCUAUCUCUUUGGAUU | AAUCCAGAGAGAUUACAUGAU
aly-miR393b-3p | CsHsp40-76 |25 17.311 AUCAUGCUAUCUCUUUGGAUU | AAUCCAGAGAGAUUACAUGAU
aly-miR838-3p | CsHsp40-86 |25 10.669 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC GAGCUAGAAGAGGAAGAAAA
aly-miR838-3p | CsHsp40-95 |25 8.201 UUUUCUUCUUCUUCUUGCAC GAGGAAGAAGAAGAAGAGAA
aly-miR781-5p | CsHsp40-96 |25 12.831 UUAGAGUUUUCUGGAUACUU AAGCAUCCAGAAAAUUCUGG
Arabidopsis thaliana

ath-miR472-5p | CsHsp40-12  [3.0 15.314 AUGGUCGAAGUAGGCAAAAU AUUUCGGCUGCUUCGAUCAU
ath-miR414 CsHsp40-13 |20 15.074 UCAUCUUCAUCAUCAUCGUCA | UGACGAUGACGAUGAAGAUGC
ath-miR848 CsHsp40-29  [2,50  |19.632 UGACAUGGGACUGCCUAAGCU | AGCGUAGGCAGUUCCAUGUCC
ath-miR5021 CsHsp40-36  [3.0 9.979 UGAGAAGAAGAAGAAGAAAA GUUUCUUCUUCUUUUUCUUC
ath-miR418 CsHsp40-57  [250  |11.525 UAAUGUGAUGAUGAACUGAC GCCAGUUCAUCAUCGCAUUC
ath-miR5658 CsHsp40-57  [2,50  |22.509 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA AACAUCAUCAUCAUUAUCAU
ath-miR8166 CsHsp40-61  [3.0 15.282 AGAGAGUGUAGAAAGUUUCU AGAGACUUUUUGGACUCUUU
ath-miR159b-5p | CsHsp40-72  [3.0 24.328 GAGCUCCUUGAAGUUCAAUG UAUGGAACUACAAGGGGCUC
ath-miR393a-3p | CsHsp40-76  [3.0 17.311 AUCAUGCUAUCUCUUUGGAUU | AAUCCAGAGAGAUUACAUGAU
ath-miR393b-3p | CsHsp40-76 2,50  [17.311 AUCAUGCGAUCUCUUUGGAUU | AAUCCAGAGAGAUUACAUGAU
ath-miR776 CsHsp40-85  [3.0 14.53 UCUAAGUCUUCUAUUGAUGUU | AGUAUCAAUGGAUGAUUUAGA
ath-miR836 CsHsp40-85  [3.0 19.096 UCCUGUGUUUCCUUUGAUGC GCAUCAAAAGAAACAAGGGA
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EK 20’ nin devamu;

ath-miR781a CsHsp40-96  [250  |12.831 UUAGAGUUUUCUGGAUACUU AAGCAUCCAGAAAAUUCUGG
ath-miR781b CsHsp40-96  [250  |12.831 UUAGAGUUUUCUGGAUACUU AAGCAUCCAGAAAAUUCUGG
Brachypodium distachyon

bdi-miR7721-3p | CsHsp40-30  [3.0 11.363 AAAGUUUGGCAUAGAAUUCAA | UUGAGUUCUAGGCAAAAUUUU
bdi-miR9494 CsHsp40-34  [3.0 9.782 UUCAUCACCUUCGUCUCCGU GUGAAGACGAAGCUGAUGAA
bdi-miR166c-5p | CsHsp40-72 2,50  [11.114 GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG CUUGAACCAGACAUCAUUUU
bdi-miR7776-3p.2 | CsHsp40-79 2,50  |20.868 UUGAUAAUGGGUUGAAUGCG CGCAUUCAAUUCCUUGUCAA
bdi-miR7757-5p.2 | CsHsp40-80 | 3.0 20.838 CUUCCAUAUCAAAUCAUCUCU | GGAGAUAAUGUGCUAUGGAAG
Carica papaya

cpa-miR8154  |CsHsp40-51 |30  [5.551 | CAGAGGAGGAGAUGAAGAGG | CCGCUUCAUCUCUUUCUCUU
Citrus sinensis

csi-miR172c  |CsHsp40-61 |30  [20.641 | UGGAAUCUUGAUGAUGCUGCAG | CAGCAGCAGCAUCAAAAUUCUA
Glycine max

gma-miR5035-5p | CsHsp40-11 [ 3.0 17.797 CUUCUAAACAUUUUUUCCCU UGGGAAAGAAUCUUUGGAAG
gma-miR482c-5p | CsHspd0-12  [3.0 17.993 AUUUGUGGGAAUGGGCUGAUUGG | CUCGUCAGCUCAUUCUUACAAAG
gma-miR9748 | CsHsp40-22  [3.0 0.512 GAAGGAAGUGUAGAGGGAUGA | UCCUCCUUUUUCACUUCCUUC
gma-miR5376 | CsHsp40-29  [3.0 15.253 UGAAGAUUUGAAGAAUUUGGG | UCUGAAUUCUUUGGAUUUUCA
gma-miR4379 | CsHsp40-39 2,50  |14.709 UAGAGUGUAUACUGUGAGAG CUCUAACAGGAUACACUCUG
gma-miR4343a | CsHspd0-58 2,50  |17.728 AAAAAACUUACGGAUCAAGUUG | CGACUUGAUUCUUAAGUUUUUC
gma-miR169t | CsHsp40-80  [2,50  |17.74 UAGCCAAGGAUGGACUUGCCU | AGGCUGGUCAAUCCUUGGCUA
Gossypium raimondii

gramiR8663a | CsHspd0-04  [2,50  |13.157 UUUGAACUUGGCAACUUUUUUC | GGAGAAGGUUGCAGAGUUCAAA
gra-miR7494b | CsHsp40-36  [3.0 10,03 AGAGGGAGAAGCAGAAGAGAAU | AGUUUCUUCUUCUUUUUCUUCU
gra-miR8677 CsHsp40-74  [2,50  |20.052 AAUGAAUCUAGGUUCUCUCUU | GAGCGAGCACUUAGAUUCAUU
gra-miR8780 CsHsp40-74 |30 17.438 UUUGAUGAUGUGGCAACAAA UUUUUUGUCAAAUCAUCAGA
gra-miR7504k | CsHsp40-82  [3.0 14.646 UUUCUCCUGAUUUUUAGCAU GUGCUAAUGAUCUGGAGAAA
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EK 20’ nin devamu;

gramiR75041 | CsHsp40-82  [3.0 14.646 UUUCUCCUGAUUUUUAGCAU GUGCUAAUGAUCUGGAGAAA
gramiR7504m | CsHsp40-82  [3.0 14.646 UUUCUCCUGAUUUUUAGCAU GUGCUAAUGAUCUGGAGAAA
Hordeum vulgare

hvu-miR1436  |CsHsp40-17 |30  [18.614 | ACAUUAUGGGACGGAGGGAGU | ACUUUCUCUGUCGCGUAAUGU
Lotus japonicus

lja-miR7519 |CsHsp40-45 |30 [13.976 | CAAAUUUUCUAAGUGGGCUA | CAGCUCACUUGGAAAAUUUA
Medicago truncatula

mtr-miR5556-3p | CsHsp40-12  [2,50  [20.81 UGAUGACGGAAGAAAUCCAA UUGAAUUUCUUCAGUCAUUA
mtr-miR2604 CsHsp40-33  [3.0 24.816 UAAUUUUUAUGUGGGAGUGU ACAAUCCCUUAUAGAAAUUA
mtr-miR399q CsHsp40-75  |250  [19.254 UGCCAAAGGAGAGCUGCUCU GGAGCAGCUUUCCUUUGGUU
mtr-miR2673a | CsHsp40-100 1,50  |22.736 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCC GGGAGAGGAGGAGGAGGAGG
mtr-miR2673b | CsHsp40-100 1,50  |22.736 CCUCUUCCUCUUCCUCUUCC GGGAGAGGAGGAGGAGGAGG
Oryza sativa

osa-miR1436 CsHsp40-17 |30 18.614 ACAUUAUGGGACGGAGGGAGU | ACUUUCUCUGUCGCGUAAUGU
0sa-miR1862f | CsHsp40-18  [3.0 17.558 AUGAGGUUGGUUUAUUUUGG CCAAAGUGAAGCAAUUUCAU
0sa-miR1862g | CsHsp40-18  [3.0 17.558 AUGAGGUUGGUUUAUUUUGG CCAAAGUGAAGCAAUUUCAU
0sa-miR2055 CsHsp40-29  [3.0 13.317 UUUCCUUGGGAAGGUGGUUU AAAUCACUUUCCCAGAGAAA
0sa-miR5509 CsHsp40-45  [3.0 17.32 UAGGCAUUUUCUCUUGGCAUG | CAUGCCAAGAGAAGGUGGCUG
osa-miR166a-5p |CsHsp40-72  [2,50  [11.114 GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG CUUGAACCAGACAUCAUUUU
osa-miR166e-5p |CsHsp40-72  [2,50  [11.114 GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG CUUGAACCAGACAUCAUUUU
0sa-miR1857-5p | CsHsp40-75  [3.0 22.326 UGGUUUUUUUGGAGCAUGAGG | CUUCAUGGUCCAGAGGAACCA
0sa-miR5494 CsHsp40-89  [3.0 16.426 UUAUAGGAGGUAUAGACGGU ACUGUUUGCACCUCCUGUAA
Physcomitrella patens

ppt-miR103la  |CsHsp40-45  [3.0 12.739 UCAAUGCUCUCUGGAGCUUC GGAGUACCAGAGAGCAUUGU
ppt-miR1031b | CsHsp40-45  [3.0 12.739 UCAAUGCUCUCUGGAGCUUC GGAGUACCAGAGAGCAUUGU
ppt-miR1046-5p | CsHsp40-98  [3.0 15.038 UGGAUUUCAUAUUUUUCACG UGUGAGAAAAAUGAAAUCUG
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EK 20’ nin devamu;

ppt-miR1046-5p |CsHsp40-99 3.0  [15.038 | UGGAUUUCAUAUUUUUCACG | UGUGAGAAAAAUGAAAUCUG
Pinus taeda

pta-miR1316  |CsHsp40-39 |30  [18.222 | UCCAUACACAAACCAUUGGAA | UUCCAAUGAUUUGUUUAUGGG
Prunus persica

ppe-miR6260 | CsHspd0-20  [2,50  [4.625 UGGAGUGAG-AGAAUGGGAGGU | ACCUCCCAUUCUUCUUACUCCA
ppe-miR482e CsHsp40-54  [250  |16.727 UUGCCUAUUCCUCCCAUGCC GGCAUGGGAGGCAUGGGCGG
ppe-miR482e CsHsp40-55  [250  |16.727 UUGCCUAUUCCUCCCAUGCC GGCAUGGGAGGCAUGGGCGG
Rehmannia glutinosa

rgl-miR7972 CsHsp40-82  [30  |19.979 UUGUCAGGCUUGUUAUUCUC GAGAAAGCCAAGUCUGACAA
Selaginella moellendorffii

smo-miR1097 | CsHsp40-34  [3.0 24.774 UAGCCAUUGUUGUUGUUGGA UCCAAGGACAAGGAUGGCUA
smo-miR1093 | CsHsp40-57  [2,50  |18.553 UGGAGGUGUCGUUGCCAAGG UCUUGGAAAUGAUACCUCCA
Solanum lycopersicum

sly-miR5302b-3p | CsHsp40-80  [3.0  [23.081 | UUUUCAACUAUAGCAUUAUUU | AAAUGAUGUUAUAGAUGAAGA
Sorghum bicolor

shi-miR396e | CsHsp40-89 3.0  [19.765 | UUCCACAGGCUUUCUUGAACU | GGUUCACAAAAUCCUGUGGAA
Zea mays

zma-miR166b-5p |CsHsp40-72  [2,50  [11.114 GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG CUUGAACCAGACAUCAUUUU
zma-miR166d-5p |CsHsp40-72  [2,50  [11.114 GGAAUGUUGUCUGGUUCAAG CUUGAACCAGACAUCAUUUU
zma-miR396c | CsHsp40-89  [3.0 19.765 UUCCACAGGCUUUCUUGAACU | GGUUCACAAAAUCCUGUGGAA
zma-miR396d | CsHsp40-89  [3.0 19.765 UUCCACAGGCUUUCUUGAACU | GGUUCACAAAAUCCUGUGGAA
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EK 22

28 Cucumis Sativus Hsp60 Proteini Katalogu

Salatahk Genomunda Fiziksel

Pozisyon
Protein Ad1 ‘E }E}:‘E{u Baslangic Bitis Ulazrl(:ltl?:gu pl Mz(&)lg(il;liﬂfr Kézzresll(zslilk K\’/‘;’;;h 2'?353' NCB[I\lgrisim
Tammlayias: | Kromozom Pozisyonu | Pozisyonu (aa) (Da) Kararsiz :
(b¢) (b¢)
CsHsp60-01 | CsalM042650.1 Chrl 4,406,237 | 4,408,320 533 7,60 | 57604,04 34,31 stable |1 XP_004137492.1
CsHsp60-02 | CsalM166820.1 Chrl 10,404,124 | 10,407,681 863 6,20 | 97723,70 35,03 stable |Va XP_011654499.1
CsHsp60-03 | CsalM255160.1 Chrl 12,486,362 | 12,491,541 546 5,93 | 59650,92 36,87 stable |l KGN65154.1
CsHsp60-04 | CsalM597740.1 Chrl 22,722,378 | 22,731,239 503 5,96 | 54810,72 42,26 unstable | IVb KGN66327.1
CsHsp60-05 | CsalM599450.1 Chrl 22,938,324 | 22,943,990 608 5,86 | 64786,27 31,00 stable |Vb XP_004144069.1
CsHsp60-06 | CsalM600870.1 Chrl 23,273,811 | 23,279,861 562 6,26 | 60574,16 36,02 stable |1l XP_004144081.1
CsHsp60-07 | CsalM662800.1 Chrl 26,764,319 | 26,777,487 1794 |5,68 | 200594,06 53,04 unstable |IVa XP_011660241.1
CsHsp60-08 | CsalM701900.1 Chrl 28,421,606 | 28,427,725 606 6,33 | 64797,19 30,08 stable |Vb XP_004145436.2
CsHsp60-09 | Csa2M000330.1 Chr2 179,808 184,225 527 5,77] 57189,15 30,26 stable |l XP_004141061.1
CsHsp60-10 | Csa2M099450.1 Chr2 7,340,394 | 7,350,341 545 5,81 | 59296,47 31,35 stable |l XP_011649041.1
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EK 22’ nin devama;

CsHsp60-11 | Csa2M169720.1 Chr2 9,558,136 | 9,562,754 575 5,85| 61205,57 24,87 stable | Vb XP_004147171.1
CsHsp60-12 | Csa2M169720.2 Chr2 9,558,136 | 9,562,754 444 4,99 | 47267,55 24,54 stable | Vb XP_004147171.1
CsHsp60-13 | Csa2M350200.1 Chr2 15,890,914 | 15,896,614 535 5,52 | 59225,25 41,73 unstable |1 XP_004142957.2
CsHsp60-14 | Csa3M128890.1 Chr3 8,205,871 | 8,208,506 141 9,17] 15081,62 34,50 stable |IVb XP_004133964.1
CsHsp60-15 | Csa3M843780.1 Chr3 34,078,394 | 34,089,448 545 5,44 | 58852,37 38,16 stable |11l XP_004141139.1
CsHsp60-16 | Csa3M848280.1 Chr3 34,690,023 | 34,692,153 705 7,30 78570,73 32,02 stable |Va XP_004146851.1
CsHsp60-17 | Csa4M426760.1 Chr4 15,975,608 | 15,978,593 97 8,96 | 10693,58 26,59 stable | IVb XP_004144325.1
CsHsp60-18 | Csa5M607990.1 Chr5 23,165,640 | 23,170,572 189 5,41 | 20872,52 40,55 unstable | IVb KGN51495.1

CsHsp60-19 | Csa5M607990.2 Chr5 23,165,640 | 23,170,572 619 8,95| 67078,67 34,97 stable | Vb KGN52011.1

CsHsp60-20 | Csa5M644550.1 Chr5 27,070,353 | 27,076,752 548 9,21| 59376,91 35,85 stable | Vb KGN52011.1

CsHsp60-21 | Csa6M080390.1 Chr6 5,477,191 | 5,479,980 535 6,19 | 59079,02 31,75 stable |1 XP_004141501.1
CsHsp60-22 | Csa6M147530.1 Chr6 10,198,210 10,201,773 133 8,91 | 144779 22,96 stable | IVb XP_004145027.1
CsHsp60-23 | Csa7M206930.1 Chr7 7,288,742 | 7,299,951 583 5,06 | 61437,35 30,78 stable | Vb XP_004145754.1
CsHsp60-24 | Csa7M332900.1 Chr7 11,781,733 11,786,733 | 1477 |5,45|165062,22 48,76 unstable |IVa KGN44142.1

CsHsp60-25 | Csa7M448020.1 Chr7 18,194,737 | 18,204,785 572 5,79] 61059,09 29,48 stable | Vb XP_004139642.1
CsHsp60-26 | Csa/M451310.1 Chr7 18,748,025 | 18,754,212 1823 |5,20| 203281,69 49,45 unstable | IVa XP_011659601.1
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EK 22’ nin devamz;

CsHsp60-27

Csa7M451310.1

Chr7

18,748,025

18,754,212

570

6,05

60696,73

23,15

stable

Vb

XP_011659644.1

CsHsp60-28

CsaUNMO018640.1

Scaffold

233,407

241,49

1747

5,92

196521,27

50,81

unstable

Va

XP_011659841.1
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EK 23

CsHsp60 proteinlerinin Blast2Go analiz detaylari

Uzunlu Benzerli
e-Degeri :
0,00E+0 ATP baglanmasi, katlanmamis protein
CsHsp60-01 | T-complex 1 subunit delta | 533 0 97.15% | Protein katlanmasi baglanmasi sitosol
pentatricopeptide repeat-
containing  At2g13600- 0,00E+0
CsHsp60-02 | like isoform X1 863 0 82.85% Cinko iyonu baglanmasi
T-complex 1  subunit 0,00E+0 ATP baglanmasi, katlanmamig protein
CsHsp60-03 | gamma 546 0 94.9% | Protein katlanmasi baglanmasi sitosol
stiperoksit dismutaz
aktivitesinin pozitif
regiilasyonu, kofaktor
gerektiren chaperone aracili
0,00E+0 protein katlanmasi: agilmayan kloroplast stroma, kloroplast
CsHsp60-04 | 20 kDa chloroplastic 503 0 89.85% | yanit agilmamig protein baglanmasi zarfi
chaperonin 60 subunit beta 0,00E+0
CsHsp60-05 | chloroplastic 608 0 95.55% | protein katkisi ATP baglanmast sitoplazma
0,00E+0 ATP baglanmasi, katlanmamis protein
CsHsp60-06 | T-complex 1 subuniteta | 562 0 98.05% | Protein katlanmasi baglanmasi sitozolunda
1-phosphatidylinositol-3-
phosphate 5-kinase 0,00E+0 ATP baglanmasi, fosfatidilinositol fosfat
CsHsp60-07 | FAB1A-like 1794 0 73.15% | fosfatidilinositol fosforilasyon | kinaz aktivitesi, metal iyonu baglanmast
chaperonin 60 subunit
alpha chloroplastic 0,00E+0
CsHsp60-08 | isoform X1 606 0 88% | protein katkist ATP baglanmasi sitoplazma
hiicre duvari, sitosol, plazma
0,00E+0 ATP baglanmasi, katlanmamig protein | membraninin baglantil
CsHsp60-09 | T-complex 1 subunit beta | 527 0 98.15% | protein katlama baglanmasi bileseni
0,00E+0 ATP baglanmasi, katlanmamis protein
CsHsp60-10 | T-complex 1 subunit alpha | 545 0 97.3% | protein katlama baglanmast sitozolunda
sitosolik ribozom,
chaperonin CPN60- 0,00E+0 mitokondriyal matriks,
CsHsp60-11 | mitochondrial 575 0 97.25% | protein katkist ATP baglanmast, bakir iyonu baglanmas: | vakuollar membran
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EK 23’ iin devamu;

chaperonin CPNG60- sitosolik ribozom,
CsHsp60-12 | mitochondrial 444 0,00E+00 | 97.65% | protein katkis1 ATP baglanmasi, bakir iyonu baglanmasi mitokondriyal matris
T-complex 1  subunit ATP baglanmasi, katlanmamuis protein | plazmozma, sitoplazma,
CsHsp60-13 | epsilon 535 0,00E+00 98.2% | protein katlama baglanmasi plazma zar1
kofaktor gerektirmeyen
chaperone  aracili  protein
katlanmasi, katlanmamis | metal ~ iyonu  baglanmasi, saperon | kloroplast, mitokondriyal
CsHsp60-14 | 10 kDa chaperonin 141 2.67E-97 | 84.45% | proteine cevap baglanmasi, agilmamis protein baglanmasi | matris
ATP baglanmasi, protein katlanmasiyla ilgili
ulagtirmada pozitif diizenleme; | protein baglanmasi, katlanmamig protein | plasmodesma, membran,
CsHsp60-15 | T-complex 1 subunit theta | 545 0,00E+00| 95.65% | protein katlama baglanmasi sitosol
pentatricopeptide repeat-
CsHsp60-16 | containing At1g17630 705 0,00E+00 79.1% hidrolaz aktivitesi membranin integral bileseni
kofaktor gerektirmeyen
chaperone  aracili  protein | ATP baglanmasi, metal iyonu baglanmasi,
katlanmasi, katlanmamis | saperon baglanmasi, ag¢ilmamis protein
CsHsp60-17 | 10 kDa chaperonin-like 97 6.1E-62 94.6% | proteine cevap baglanmasi Mitokondriyal matriks
5.62E-
CsHsp60-18 | 10 kDa chaperonin-like 189 135| 94.05% | protein katlama sitoplazma
ru large subunit-binding
subunit chloroplastic kloroplast stroma, kloroplast
CsHsp60-19 | isoform X1 619 0,00E+00 | 89.55% | protein katkisi ATP baglanmasi zarfi
Kloroplast stroma, kloroplast
chaperonin 60 subunit beta zarf, membranin ayrilmaz
CsHsp60-20 | chloroplastic 548 0,00E+00 | 89.85% | protein katkist ATP baglanmasi bileseni
ATP Dbaglanmasi, katlanmamis protein
CsHsp60-21 | T-complex 1 subunit zeta1 | 535 0,00E+00 98% | protein katlama baglanmasi sitoplazma
kofaktor gerektirmeyen
chaperone  aracili  protein
katlanmast, katlanmamig kloroplast, mitokondriyal
CsHsp60-22 | 10 kDa chaperonin 133 2.38E-91| 83.35% | proteine cevap metal iyonu baglanmasi, saperon baglanmasi | matris
tohum uyusuklugu, protein
katlanmasi, kloroplast sitosolik ribozom, membran,
ru large subunit-binding organizasyonu ile sonuglanan apoplast, kloroplast zarfi,
CsHsp60-23 | subunit alpha 583 0,00E+00 | 96.05% | embriyo gelisimi ATP baglanmasi thylakoid
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EK 23’ iin devamu;

1-phosphatidylinositol-3-
phosphate ATP baglanmasi, fosfatidilinositol fosfat
CsHsp60-24 | FAB1D 1477 0,00E+00 73% | fosfatidilinositol fosforilasyon | kinaz aktivitesi
chaperonin
CsHsp60-25 | mitochondrial 572 0,00E+00 | 94.45% | protein Kkatkis1 ATP baglanmasi mitokondri
1-phosphatidylinositol-3-
phosphate hiicresel bilesen organizasyonu, | ATP baglanmasi, fosfatidilinositol fosfat | hiicre i¢i zar-sinirli organel,
CsHsp60-26 | FAB1B 1823 0,00E+00 77.2% | fosfatidilinositol fosforilasyon | kinaz aktivitesi, metal iyonu baglanmasi sitoplazmik kisim
chaperonin sitoplazma, membranin
CsHsp60-27 | mitochondrial 570 0,00E+00 92.1% | protein katkisi ATP baglanmasi integral bileseni
1-phosphatidylinositol-3-
phosphate fosfatidilinositol metabolik
CsHsp60-28 | FAB1C 1747 0,00E+00 | 77.65% | siireg, fosforilasyon fosfatidilinositol fosfat kinaz aktivitesi
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EK 24

Kromozom Gen Duplikasyon |E Degeri Homoloji (%) Mesafe | Ks Ka Ka/Ks |MYO
Chr7 CsHsp60-25 CsHsp60-27 0.0 87% 6.187 12,0372 ]0,1939 |0,0161 ]92,5938
Chrl CsHsp60-08 CsHsp60-05 | e-136 46% 5.666 50,8721 10,5515 ]0,0108 |391,3238
Chr2 CsHsp60-11 CsHsp60-12 0.0 100% 4.618 23,8808 |1,2496 |0,0523 |183,6985
Chr5 CsHsp60-19 CsHsp60-20 0.0 99% 4.932 47,9452 11,2501 ]0,0260 |368,8092
Ortalama 33,68 0,8112 ]0,0263 [259,11
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EK 25

E

Gene 1 Lokasyon Kro. Gene 2 Lokasyon Kro. Degeri | Homoloji(%) | Ks Ka Ka/Ks MYO
15,890,914-

CsHsp60-01 | 4,406,237-4,408,320 Chrl CsHsp60-13 15,896,614 Chr2 0.0 100% 57,4801]0,6564 |0,01142 |442,1546
23,165,640-

CsHsp60-05 | 22,938,324-22,943,990 | Chrl CsHsp60-19 23,170,572 Chr5 0.0 64% 15,9677 0,2524 |0,015807 | 122,8285
23,165,640-

CsHsp60-05 | 22,938,324-22,943,990 | Chrl CsHsp60-20 23,170,572 Chr5 0.0 64% 16,4438 0,2595 |0,015781|126,4908
10,198,210-

CsHsp60-05 | 22,938,324-22,943,990 | Chrl CsHsp60-23 10,201,773 Chr6 e-152 |52% 49,6576 10,4733 ]0,009531 | 381,9815
18,194,737-

CsHsp60-07 | 26,764,319-26,777,487 | Chrl CsHsp60-26 18,204,785 Chr7 0.0 50% 3,5674 10,406 ]0,113808]27,4415
10,198,210-

CsHsp60-08 | 28,421,606-28,427,725 | Chrl CsHsp60-23 10,201,773 Chr6 0.0 63% 29,3911]0,2951 |0,01004 |226,0854
22,938,324-

CsHsp60-08 | 28,421,606-28,427,725 | Chrl CsHsp60-05 22,943,990 Chrl e-136 | 46% 50,8710]0,5517 |]0,010845|391,3154
23,165,640-

CsHsp60-08 | 28,421,606-28,427,725 | Chrl CsHsp60-19 23,170,572 Chr5 e-122 | 44% 52,0935]0,576 [0,011057|400,7192
9,558,136-

CsHsp60-08 | 28,421,606-28,427,725 | Chrl CsHsp60-11 9,562,754 Chr2 e-122 |39% 9,2930 |0,6597 |0,070989 | 71,4846
11,781,733-

CsHsp60-11 | 9,558,136-9,562,754 Chr2 CsHsp60-26 11,786,733 Chr7 0.0 87% 90,9432 |1,1463 |0,115285| 76,4861
9,558,136-

CsHsp60-11 | 9,558,136-9,562,754 Chr2 CsHsp60-12 9,562,754 Chr2 0.0 100% 0 0 0 0
18,748,025-

CsHsp60-11 | 9,558,136-9,562,754 Chr2 CsHsp60-27 18,754,212 Chr7 0.0 69% 3,7787 10,1998 |0,052875 29,0669
11,781,733-

CsHsp60-12 | 9,558,136-9,562,754 Chr2 CsHsp60-25 11,786,733 Chr7 0.0 87% 4,3972 10,0681 |0,015487]33,8246
18,748,025-

CsHsp60-12 | 9,558,136-9,562,754 Chr2 CsHsp60-27 18,754,212 Chr7 e-177 | 70% 3,6329 10,1934 |0,053236]27,9453
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EK 25’ in devamu;

5,477,191- 1,00E-

CsHsp60-14 | 8,205,871-8,208,506 | Chr3 CsHsp60-22 5,479,980 Chré 43 69% 1,7162 |0,2148 |0,12516 |13,2015
19,905,779- 2,00E-

CsHsp60-17 | 15,975,608-15,978,593 | Chr4 CsHsp60-18 19,906,786 Chrs 32 75% 4,0812 |0,2579 |0,063192]31,3938
23,165,640-

CsHsp60-19 | 23,165,640-23,170,572 | Chr5 CsHsp60-20 23,170,572 Chrs 0.0 99% 0,0145 ]0,0110 |0,758621]0,1115
10,198,210-

CsHsp60-19 | 23,165,640-23,170,572 | Chr5 CsHsp60-23 10,201,773 Chré 0.0 64% 50,1946 | 0,5262 |0,010483|386,1123
18,748,025-

CsHsp60-2511,781,733-11,786,733 | Chr7 CsHsp60-27 18,754,212 Chr7 0.0 87% 12,0248]0,1939 |0,016125] 92,4984

Ortalama 19,71 10,37 0,08 151,64
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EK 26

308

Salatalik -Arabidopsis
Protein Ad1 Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO

CsHsp60-01 1 AT3G18190.1 1 6,3872 0,0531 0,0083 49,1323
CsHsp60-02 1 AT2G13600.1 2 59,7486 0,5966 0,0099 459,6046
CsHsp60-03 1 AT5G26360.1 5 3,5852 0,0525 0,01464 27,5784
CsHsp60-04 1 AT5G20720.2 5 4,56 0,1806 0,03960 35,0769
CsHsp60-05 1 AT1G55490.1 1 4,0082 0,0762 0,0190 30,8323
CsHsp60-05 1 AT1G55490.2 1 4,0094 0,0762 0,01900 30,8415
CsHsp60-05 1 AT3G13470.1 3 2,8599 0,0725 0,0253 21,9992
CsHsp60-05 1 AT5G56500.2 5 24,4891 0,0816 0,00333 188,3776
CsHsp60-05 1 AT5G56500.1 5 24,9692 0,0815 0,0032 192,0707
CsHsp60-05 1 AT1G26230.1 1 12,345 0,252 0,02041 94,9615
CsHsp60-05 1 AT1G26230.2 1 9,6261 0,2305 0,0239 74,0469
CsHsp60-06 1 AT3G11830.1 3 3,2409 0,045 0,01388 24,93

CsHsp60-06 1 AT3G11830.2 3 3,247 0,0452 0,0139 24,9769
CsHsp60-07 1 AT3G14270.1 3 4,3179 0,3941 0,0912 33,2146
CsHsp60-07 1 AT4G33240.3 4 3,4494 0,3846 0,1114 26,5338
CsHsp60-08 1 AT5G18820.1 5 4,6597 0,173 0,0371 35,8438
CsHsp60-08 1 AT2G28000.1 2 17,2147 0,3001 0,0174 132,4207
CsHsp60-09 2 AT5G20890.1 5 2,183 0,0459 0,0210 16,7923




EK 26’ nin devamu;

CsHsp60-10 2 AT3G20050.1 3 2,6461 0,0518 0,0195 20,3546
CsHsp60-11 2 AT3G23990.1 3 2,3524 0,0559 0,02376 18,0953
CsHsp60-11 2 AT2G33210.1 2 4,9231 0,0787 0,0159 37,87

CsHsp60-11 2 AT2G33210.2 2 4,9188 0,0784 0,0159 37,8369
CsHsp60-11 2 AT3G13860.1 3 7,3097 0,2014 0,0275 56,2284
CsHsp60-12 2 AT3G23990.1 3 1,9973 0,0492 0,0246 15,3638
CsHsp60-12 2 AT2G33210.1 2 3,7818 0,0746 0,0197 29,0907
CsHsp60-12 2 AT2G33210.2 2 3,784 0,0741 0,0195 29,1076
CsHsp60-12 2 AT3G13860.1 3 6,4079 0,1817 0,0283 49,2915
CsHsp60-13 2 AT1G24510.1 1 3,3879 0,0447 0,0131 26,0607
CsHsp60-13 2 AT1G24510.2 1 2,3458 0,0444 0,0189 18,0446
CsHsp60-15 3 AT3G03960.1 3 2,2371 0,0972 0,0434 17,2084
CsHsp60-19 5 AT1G26230.1 1 2,9358 0,1922 0,0654 22,5830
CsHsp60-19 5 AT1G26230.2 1 3,16 0,1746 0,0552 24,3076
CsHsp60-19 5 AT3G13470.1 3 13,2199 0,2514 0,0190 101,6915
CsHsp60-19 5 AT1G55490.1 1 16,5835 0,2559 0,0154 127,5653
CsHsp60-19 5 AT1G55490.2 1 16,5223 0,2559 0,0154 127,0946
CsHsp60-19 5 AT5G56500.2 5 11,1594 0,2598 0,0232 85,8415
CsHsp60-19 5 AT5G56500.1 5 11,1682 0,2598 0,0232 85,9092
CsHsp60-20 5 AT1G26230.1 1 2,5101 0,1827 0,0727 19,3084
CsHsp60-20 5 AT1G26230.2 1 2,599 0,162 0,0623 19,9923
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EK 26’ nin devamz;

CsHsp60-20 5 AT3G13470.1 3 14,4823 0,2555 0,0176 111,4023
CsHsp60-20 5 AT1G55490.1 1 17,0405 0,2643 0,0155 131,0807
CsHsp60-20 5 AT1G55490.2 1 17,059 0,2643 0,0154 131,2230
CsHsp60-20 5 AT5G56500.2 5 11,4402 0,2718 0,0237 88,0015
CsHsp60-20 5 AT5G56500.1 5 11,4412 0,2718 0,0237 88,0092
CsHsp60-21 5 AT3G02530.1 3 2,6019 0,0484 0,0186 20,0146
CsHsp60-21 5 AT5G16070.1 5 2,3563 0,0503 0,0213 18,1253
CsHsp60-23 6 AT2G28000.1 2 5,3179 0,0812 0,0152 40,9069
CsHsp60-23 6 AT5G18820.1 5 25,5611 0,3336 0,0130 196,6238
CsHsp60-24 7 AT1G34260.1 1 2,968 0,4494 0,1514 22,8307
CsHsp60-25 7 AT3G23990.1 3 6,4033 0,0863 0,0134 49,2561
CsHsp60-25 7 AT2G33210.1 2 6,8653 0,1063 0,0154 52,8100
CsHsp60-25 7 AT2G33210.2 2 6,8363 0,1062 0,0155 52,5869
CsHsp60-25 7 AT3G13860.1 3 13,1899 0,2058 0,0156 101,4607
CsHsp60-26 7 AT3G14270.1 3 1,9687 0,309 0,1569 15,14384
CsHsp60-27 7 AT3G13860.1 3 3,2023 0,1255 0,0391 24,6330
CsHsp60-27 7 AT3G23990.1 3 5,0341 0,2017 0,0400 38,7238
CsHsp60-27 7 AT2G33210.1 2 7,032 0,216 0,0307 54,0923
CsHsp60-27 7 AT2G33210.2 2 6,6667 6 0,8999 51,2823
CsHsp60-28 Scaffold000113 AT1G71010.1 1 2,4968 0,3011 0,1205 19,2061
Ortalama 8,3188 0,2731 0,0470 63,9914
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EK 27

Salatalik - Celtik

Protein Ad1 Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp60-01 LOC_0s02g22780.1 2 48,185 0,1233 0,002 370,6538
CsHsp60-01 1 LOC_0s10g37060.1 10 50,0012 0,1458 0,0029 384,6246
CsHsp60-01 1 LOC_0s02g22780.2 2 47,6515 0,1281 0,0026 366,55
CsHsp60-02 1 LOC_0s04949520.1 4 6,2291 0,4549 0,0730 47,9161
CsHsp60-03 1 LOC_0s06934690.1 6 5,2628 0,0652 0,0123 40,4830
CsHsp60-03 1 LOC_0s02914929.1 2 4,5644 0,0678 0,0148 35,1107
CsHsp60-04 1 LOC_0s06g09679.2 6 11,2032 0,2106 0,0187 86,1784
CsHsp60-04 1 LOC_0s06g09679.1 6 11,2045 0,2106 0,0187 86,1884
CsHsp60-05 1 LOC_0s06g02380.2 6 15,4117 0,0913 0,0059 118,5515
CsHsp60-05 1 LOC_0s06902380.1 6 15,4093 0,0913 0,0059 118,5330
CsHsp60-05 1 LOC_0s02g01280.1 8,0475 0,1115 0,01385 61,9038
CsHsp60-05 1 ChrSy.fgenesh.mRNA.28 ChrSy 16,1893 0,2905 0,01794 124,5330
CsHsp60-06 1 LOC_0s06g47320.1 6 35,8879 0,535 0,01490 276,0607
CsHsp60-07 1 LOC_0s03g28140.1 3 5,6542 0,4317 0,07635 43,4938
CsHsp60-07 1 LOC_0s08g34950.1 8 5,6311 0,396 0,0703 43,3161
CsHsp60-07 1 LOC_0s09g23740.1 9 54,9468 0,5655 0,0102 422,6676
CsHsp60-08 1 LOC_0s12917910.1 12 48,207 0,2861 0,0059 370,8230
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EK 27’ nin devamu;

CsHsp60-08 1 LOC_0s09g38980.1 9 51,2813 0,2619 0,0051 394,4715
CsHsp60-08 1 LOC_0s03g64210.1 3 46,5428 0,2845 0,0061 358,0215
CsHsp60-08 1 LOC_0s03964210.2 3 20,6874 0,2457 0,01187 159,1338
CsHsp60-08 1 LOC_0s03g64210.3 3 21,0207 0,2457 0,01168 161,6979
CsHsp60-09 2 LOC_0s03g42220.1 3 3,6248 0,0582 0,01605 27,8830
CsHsp60-09 2 LOC_0s03g42220.2 3 3,8276 0,0523 0,0136 29,4430
CsHsp60-09 2 LOC_0s05948290.3 5 3,6738 0,0659 0,0179 28,26
CsHsp60-09 2 LOC_0s03g42220.3 3 3,9625 0,0576 0,0145 30,4807
CsHsp60-10 2 LOC_0s04946620.1 4 4,4587 0,0483 0,0108 34,2976
CsHsp60-11 2 LOC_0s10g32550.1 10 6,2076 0,0633 0,0101 47,7507
CsHsp60-11 2 LOC_0s03g04970.1 3 4,9593 0,0829 0,0167 38,1484
CsHsp60-11 2 LOC_0s05g46290.1 5 8,014 0,2181 0,0272 61,6461
CsHsp60-12 2 LOC_0s10g32550.1 10 5,3643 0,0488 0,0090 41,2638
CsHsp60-12 2 LOC_0s03904970.1 3 4,407 0,0677 0,0153 33,9
CsHsp60-12 2 LOC_0s05g46290.1 5 7,7963 0,1925 0,0246 59,9715
CsHsp60-13 2 LOC_0s06936700.1 6 3,9779 0,0411 0,0103 30,5992
CsHsp60-14 3 LOC_0Os10g41710.1 10 6,1865 0,3234 0,0522 47,5884
CsHsp60-15 3 LOC_0s03g59020.1 3 4,2166 0,0684 0,01622 32,4353
CsHsp60-19 5 LOC_0s06¢02380.2 6 4,8405 0,2675 0,05526 37,2346
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EK 27’ nin devamu;

CsHsp60-19 5 LOC_0s06g02380.1 6 4,8404 0,2675 0,0552 37,2338
CsHsp60-19 5 LOC_0s02g01280.1 2 6,614 0,2807 0,0424 50,8769
CsHsp60-19 5 ChrSy.fgenesh.mRNA.28 scaffold 5,2273 0,2266 0,0433 40,21
CsHsp60-20 5 LOC_0s069g02380.2 6 4,4399 0,2789 0,0628 34,1530
CsHsp60-20 5 LOC_0s06g02380.1 6 4,4404 0,2789 0,0628 34,1569
CsHsp60-20 5 ChrSy.fgenesh.mRNA.28 scaffold 6,0675 0,2506 0,0413 46,6730
CsHsp60-20 5 LOC_0s02901280.1 2 5,6767 0,2797 0,0492 43,6669
CsHsp60-21 5 LOC_0s05g05470.1 5 3,4676 0,0541 0,0156 26,6738
CsHsp60-22 6 LOC_0s10g41710.1 10 39,9887 0,361 0,0090 307,6053
CsHsp60-23 6 LOC_0s12917910.1 12 27,1641 0,1071 0,0039 208,9546
CsHsp60-23 6 LOC_0s03g64210.1 3 46,0863 0,1263 0,0027 354,51
CsHsp60-23 6 LOC_0s03g64210.2 3 45,8377 0,0891 0,0019 352,5976
CsHsp60-23 6 LOC_0s03g64210.3 3 45,8366 0,0892 0,0019 352,589
CsHsp60-23 6 LOC_0s09g38980. 9 48,8645 0,3272 0,0066 375,8807
CsHsp60-23 6 LOC_0s069g02380.2 6 49,3511 0,4357 0,0088 379,6238
CsHsp60-25 7 LOC_0s10g32550.1 10 6,0589 0,855 0,1411 46,60692
CsHsp60-25 7 LOC_0s03g04970.1 3 6,6148 0,0913 0,0138 50,88307
CsHsp60-25 7 LOC_0s05g46290.1 5 11,7783 0,2274 0,0193 90,60230
CsHsp60-26 7 LOC_0s08g34950.1 8 5,614 0,3804 0,0677 43,1846
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EK 27’ nin devamu;

CsHsp60-26 7 LOC_0s03g28140.1 3 5,144 0,3962 0,0770 39,5692
CsHsp60-26 7 LOC_0s08g33200.1 8 135133 0,5199 0,0384 103,948
CsHsp60-27 7 LOC_0s05g46290.1 5,2157 0,1986 0,0380 40,1207
CsHsp60-27 7 LOC_0s10g32550.1 10 16,1075 0,2005 0,0124 123,903
CsHsp60-27 LOC_0s03g04970.1 3 13,568 0,2148 0,0158 104,3692
CsHsp60-28 Scaffold LOC_0s06914750.1 6 5,043 0,4451 0,0882 38,7923
CsHsp60-28 Scaffold LOC_0s08933200.1 8 5,96 0,3978 0,0667 45,8461
CsHsp60-28 Scaffold LOC_0s08g34950.1 8 13,2586 0,5142 0,0387 101,989
CsHsp60-28 Scaffold LOC_0s09923740.1 9 7,6293 0,4435 0,0581 58,6869
Ortalama 16,6272 0,2380 0,0280 127,9018
Salatalik - Miasir
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EK 28

:g?tein Kromozom Gene Adlari Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp60-01 1 GRMZM2G085909_T01 1 48,3118 0,1161 0,0024 371,6292
CsHsp60-01 1 GRMZM2G122767_TO01 4 48,7744 0,1202 0,0024 375,1876
CsHsp60-02 1 GRMZM2G017197_T02 2 7,2943 0,4993 0,0684 56,11
CsHsp60-02 1 GRMZM2G017197_T01 2 7,3249 0,488 0,0666 56,3453
CsHsp60-03 1 GRMZM2G069765_TO01 1 5,7478 0,0655 0,0113 44,2138
CsHsp60-03 1 GRMZM2G175510_TO01 4 5,3895 0,0667 0,0123 41,4576
CsHsp60-03 1 GRMZM2G069765_T05 1 5,3923 0,0648 0,0120 41,4792
CsHsp60-03 1 GRMZM2G069765_T02 1 7,8398 0,1485 0,0189 60,3061
CsHsp60-04 1 GRMZM2G127609_T02 9 3,5095 0,2199 0,0626 26,9961
CsHsp60-04 1 GRMZM2G127609_T03 9 3,5094 0,2199 0,0626 26,9953
CsHsp60-05 1 GRMZM2G083716_T01 9 7,6295 0,0752 0,0098 58,6884
CsHsp60-05 1 GRMZM2G083716_T03 9 9,0822 0,0753 0,0082 69,8630
CsHsp60-05 1 GRMZM2G083716_T04 9 9,064 0,0753 0,0083 69,7230
CsHsp60-05 1 GRMZM2G083716_T02 9 9,0926 0,0753 0,0082 69,9430
CsHsp60-05 1 GRMZM2G015989_T01 4 9,5271 0,1196 0,0125 73,2853
CsHsp60-05 1 GRMZM2G015989 T02 4 9,5369 0,1196 0,0125 73,3607
CsHsp60-05 1 GRMZM2G095252_T01 6 7,1488 0,0791 0,01106 54,9907
CsHsp60-05 1 GRMZM2G042253_T01 1 48,511 0,2949 0,0060 373,1615
CsHsp60-06 1 GRMZM2G009871_T03 4 36,7602 0,0523 0,0014 282,7707
CsHsp60-06 1 GRMZM2G009871_TO01 4 47,671 0,0523 0,0010 366,7
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CsHsp60-06 1 GRMZM2G009871_T04 4 49,3858 0,0518 0,0010 379,8907
CsHsp60-06 1 GRMZM2G009871_T05 4 36,9929 0,0525 0,0014 284,5607
CsHsp60-06 1 GRMZM2G009871_T02 4 49,6851 0,0563 0,0011 382,1930
CsHsp60-07 1 GRMZM2G111208_T01 1 5,9985 0,4148 0,0691 46,1423
CsHsp60-07 1 GRMZM2G153722_T01 4 5,457 0,4157 0,0761 41,9769
CsHsp60-07 1 GRMZM2G153722_T02 4 4,8723 0,4643 0,0952 37,4792
CsHsp60-08 1 GRMZM2G321767_T02 2 48,7534 0,2753 0,0056 375,0261
CsHsp60-08 1 GRMZM2G434173_T01 1 47,2147 0,298 0,0063 363,19
CsHsp60-08 1 AC215201.3_FGTO005 6 41,7104 0,2685 0,0064 320,8492
CsHsp60-09 2 GRMZM2G058276_T01 8 4,7035 0,0659 0,0140 36,1807
CsHsp60-09 2 EF517601.1_FGTO012 3 4,1773 0,0663 0,0158 32,1330
CsHsp60-10 2 GRMZM2G039263_T01 4 3,8289 0,0576 0,0150 29,4530
CsHsp60-10 2 GRMZM2G110626_T01 5 4,2827 0,0643 0,0150 32,9438
CsHsp60-10 2 GRMZM2G039263_T02 4 4,2353 0,0556 0,0131 32,5792
CsHsp60-11 2 GRMZM2G416120_T01 1 5,5851 0,0747 0,013 42,9623
CsHsp60-11 2 GRMZM2G074790_TO01 6 42,9387 0,2315 0,0053 330,2976
CsHsp60-11 2 GRMZM2G074790_T03 6 47,5654 0,232 0,0048 365,8876
CsHsp60-11 2 GRMZM2G074790_T02 6 18,0735 0,2341 0,0129 139,0269
CsHsp60-11 2 GRMZM2G458208_T01 5 6,3237 0,1077 0,0170 48,6438
CsHsp60-12 2 GRMZM2G416120_T01 1 5,22 0,0611 0,0117 40,1538
CsHsp60-12 2 GRMZM2G074790_T01 6 37,6607 0,2041 0,0054 289,6976
CsHsp60-12 2 GRMZM2G074790_T02 6 35,6965 0,2066 0,0057 274,5884
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CsHsp60-12 2 GRMZM2G074790_TO03 6 37,9594 0,2042 0,0053 291,9953
CsHsp60-13 2 GRMZM2G070542_T02 2 7,1656 0,0451 0,0062 55,12
CsHsp60-13 2 GRMZM2G043383_T01 7 5,2892 0,0471 0,0089 40,6861
CsHsp60-13 2 GRMZM2G070542_T01 2 7,1617 0,0459 0,0064 55,09
CsHsp60-13 2 GRMZM2G043383_T02 7 5,2289 0,0475 0,0090 40,2223
CsHsp60-13 2 GRMZM2G070542_T03 2 7,8904 0,0994 0,0125 60,6953
CsHsp60-15 3 GRMZM2G381744_T01 4 9,0148 0,0756 0,0083 69,3444
CsHsp60-15 3 GRMZM2G083095_T01 2 6,9901 0,0748 0,0107 53,77
CsHsp60-15 3 GRMZM2G083095_T02 2 7,3471 0,0744 0,0101 56,5161
CsHsp60-15 3 GRMZM2G083095_T03 2 16,458 0,0615 0,0037 126,6
CsHsp60-19 5 GRMZM2G083716_T03 9 4,3295 0,2542 0,0587 33,3038
CsHsp60-19 5 GRMZM2G083716_TO04 9 4,3295 0,2542 0,0587 33,3038
CsHsp60-19 5 GRMZM2G083716_T02 9 4,3299 0,2542 0,0587 33,3069
CsHsp60-19 5 GRMZM2G083716_T01 9 5,3055 0,2852 0,0537 40,8115
CsHsp60-19 5 GRMZM2G015989_T01 4 5,8898 0,2702 0,0458 45,3061
CsHsp60-19 5 GRMZM2G015989_T02 4 5,8896 0,2702 0,0458 45,3046
CsHsp60-20 5 GRMZM2G042253_T01 1 7,3116 0,2218 0,0303 56,2430
CsHsp60-20 5 GRMZM2G083716_T03 9 4,1274 0,2646 0,0641 31,7492
CsHsp60-20 5 GRMZM2G083716_T04 9 4,1276 0,2646 0,0641 31,7507
CsHsp60-20 5 GRMZM2G083716_T02 9 4,1274 0,2646 0,0641 31,7492
CsHsp60-20 5 GRMZM2G083716_T01 9 5,0902 0,2995 0,0588 39,1553
CsHsp60-20 5 GRMZM2G015989_T01 4 5,8534 0,2737 0,0467 45,0261
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CsHsp60-20 5 GRMZM2G015989_T02 4 5,8539 0,2737 0,0467 45,03
CsHsp60-21 5 GRMZM2G109425_T01 2 4,4106 0,0566 0,0128 33,9276
CsHsp60-21 5 GRMZM2G109425_T02 2 4,4102 0,0566 0,0128 33,9246
CsHsp60-21 5 GRMZM2G109425_T03 2 3,6612 0,0573 0,0156 28,1630
CsHsp60-23 6 GRMZM2G103236_T01 9 46,0045 0,3295 0,0071 353,8807
CsHsp60-23 6 AC215201.3_FGTO005 6 47,3997 0,1084 0,0022 364,6130
CsHsp60-23 6 GRMZM2G434173_T01 1 35,1083 0,1471 0,0041 270,0638
CsHsp60-23 6 GRMZM2G321767_T02 2 35,7291 0,3217 0,0090 274,8392
CsHsp60-23 6 GRMZM2G083716_T03 9 47,8582 0,4334 0,0090 368,14
CsHsp60-23 6 GRMZM2G083716_T01 9 47,9775 0,4488 0,0093 369,0574
CsHsp60-25 7 GRMZM2G416120_T01 1 6,5585 0,0947 0,0144 50,45
CsHsp60-25 7 GRMZM2G074790_T01 6 15,6535 0,2397 0,0153 120,4115
CsHsp60-25 7 GRMZM2G074790_TO03 6 49,2554 0,242 0,0049 378,8876
CsHsp60-25 7 GRMZM2G074790_T02 6 15,9648 0,2448 0,0153 122,8061
CsHsp60-25 7 GRMZM2G458208_T01 5 5,4016 0,1157 0,0214 41,5507
CsHsp60-26 7 GRMZM2G153722_T01 4 6,1482 0,374 0,0608 47,293
CsHsp60-26 7 GRMZM2G111208_T01 1 4,0632 0,3948 0,0971 31,2553
CsHsp60-26 7 GRMZM2G066876_TO01 7 12,6049 0,5203 0,0412 96,9607
CsHsp60-26 7 GRMZM2G092595_T01 1 6,4492 0,5136 0,0796 49,6092
CsHsp60-26 7 GRMZM2G132373_T01 6 10,7757 0,5499 0,0510 82,89
CsHsp60-26 7 GRMZM2G153722_T02 4 7,0517 0,4176 0,0592 54,2434
CsHsp60-27 7 GRMZM2G074790_T01 6 8,3433 0,195 0,0233 64,1792
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CsHsp60-27 7 GRMZM2G074790_T03 6 8,3475 0,195 0,0233 64,2115
CsHsp60-27 7 GRMZM2G416120_T01 1 16,5497 0,2084 0,0125 127,3053
CsHsp60-27 7 GRMZM2G074790_T02 6 8,1134 0,2009 0,0247 62,4107
CsHsp60-28 Scaffold000113 GRMZM2G066876_T01 7 5,5375 0,4541 0,0820 42,5961
CsHsp60-28 Scaffold000113 GRMZM2G092595_T01 1 4,1642 0,3746 0,0899 32,0323
CsHsp60-28 Scaffold000113 GRMZM2G132373_T01 6 3,8065 0,4672 0,1227 29,2807
CsHsp60-28 Scaffold000113 GRMZM2G111208_T01 1 13,3539 0,5155 0,0386 102,7223
CsHsp60-28 Scaffold000113 GRMZM2G153722_T01 4 13,3545 0,5321 0,0445 91,83
Ortalama 16,1854 0,213 0,0276 124,1562

319




EK 29

Salatalik - Kavak

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp60-01 1 Potri.012G051300.1 12 34,6852 0,0419 0,0012 266,8092
CsHsp60-01 1 Potri.015G042600.1 15 45,3584 0,0454 0,001 348,9108
CsHsp60-01 1 Potri.010G051700.1 10 36,0247 0,6659 0,0185 277,1131
CsHsp60-01 1 Potri.010G051700.2 10 36,1447 0,6659 0,0184 278,0362
CsHsp60-03 1 Potri.018G138200.2 18 1,9793 0,0438 0,0221 15,2254
CsHsp60-03 1 Potri.018G138200.1 18 1,9792 0,0438 0,2213 15,2246
CsHsp60-03 1 Potri.004G133800.1 4 1,8898 0,047 0,0249 14,5369
CsHsp60-03 1 Potri.T046300.1 scaffold 1,5532 0,0352 0,2266 11,9477
CsHsp60-04 1 Potri.018G063200.1 18 5,6406 0,1754 0,0311 43,3892
CsHsp60-04 1 Potri.018G063200.5 18 5,6406 0,1754 0,0311 43,3892
CsHsp60-04 1 Potri.006G138600.3 6 5,3806 0.1811 0,0337 41,3892
CsHsp60-04 1 Potri.006G138600.4 6 5,3809 0,1811 0,0337 41,3915
CsHsp60-04 1 Potri.006G138600.2 6 5,3817 0,1811 0,0337 41,3977
CsHsp60-04 1 Potri.018G063200.2 18 5,9721 0,1746 0,0292 45,9392
CsHsp60-04 1 Potri.006G138600.1 6 5,3807 0,1811 0,0337 41,39
CsHsp60-04 1 Potri.006G138400.1 6 3,1089 0,2701 0,0869 23,9146
CsHsp60-04 1 Potri.018G063200.4 18 9,1246 0,2419 0,0265 70,1892
CsHsp60-04 1 Potri.018G063200.3 18 51,826 0,287 0,0055 398,6615
CsHsp60-04 1 Potri.006G138400.2 4,2344 0.2840 0,0671 32,5723
CsHsp60-05 1 Potri.003G222400.1 3 2,0963 0,0575 0,0274 16,1254
CsHsp60-05 1 Potri.001G002500.2 1 1,5941 0,0613 0,0385 12,2623
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CsHsp60-05 1 Potri.001G002500.1 1,5941 0,0613 0,0385 12,2623
CsHsp60-05 1 Potri.003G222400.2 3 3,4304 0,0808 0,0236 26,3877
CsHsp60-05 1 Potri.010G135100.1 10 17,8216 0,2489 0,014 137,0892
CsHsp60-05 1 Potri.010G135100.2 10 19,466 0,2468 0,0127 149,7385
CsHsp60-05 1 Potri.010G135100.3 10 19,6442 0,2544 0,013 151,1092
CsHsp60-06 1 Potri.004G195300.1 4 1,6657 0,0288 0,0173 12,8131
CsHsp60-06 1 Potri.004G195300.2 4 1,6658 0,0288 0,017 12,8138
CsHsp60-06 1 Potri.009G157400.1 9 1,6518 0,0288 0,0174 12,7062
CsHsp60-06 1 Potri.009G157400.4 9 1,761 0,0494 0,0281 13,5462
CsHsp60-06 1 Potri.009G157400.3 9 2,0798 0,0646 0,031 15,9985
CsHsp60-06 1 Potri.009G157400.2 9 1,7245 0,0291 0,0169 13,2654
CsHsp60-06 1 Potri.004G195100.1 4 1,7684 0,0522 0,0295 13,6031
CsHsp60-07 1 Potri.003G072300.1 3 2,5368 0,3644 0,1436 19,5138
CsHsp60-07 1 Potri.001G163200.1 1 2,923 0,3663 0,1253 22,4846
CsHsp60-07 1 Potri.001G163200.3 1 3,0357 0,3474 0,1144 23,3515
CsHsp60-07 1 Potri.001G163200.2 1 2,9211 0,3607 0,1235 22,47
CsHsp60-08 1 Potri.015G122800.1 15 1,479 0,1440 0,0974 11,3769
CsHsp60-08 1 Potri.015G123600.1 15 1,4231 0,1484 0,1043 10,9469
CsHsp60-08 1 Potri.015G123600.2 15 1,4368 0,1628 0,1133 11,0523
CsHsp60-08 1 Potri.015G122800.2 15 1,5913 0,1832 0,1151 12,2408
CsHsp60-08 1 Potri.004G213400.1 52,9724 0,2891 0,0054 407,48
CsHsp60-08 1 Potri.009G009300.1 52,5283 0,2839 0,0054 404,0638
CsHsp60-08 1 Potri.009G009300.2 9 52,3832 0,248 0,0047 402,9477




EK 29’ un devamu;
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CsHsp60-08 1 Potri.015G123200.1 15 1,5729 0,1244 0,079 12,0992
CsHsp60-09 2 Potri.001G341100.1 1 1,1788 0,0423 0,0358 9,0677
CsHsp60-09 2 Potri.001G341100.3 1 1,1816 0,0423 0,0357 9,0892
CsHsp60-09 2 Potri.006G128600.4 6 1,4403 0,0519 0,3603 11,0792
CsHsp60-09 2 Potri.001G341100.2 1 1,1867 0,0349 0,0294 9,1285
CsHsp60-09 2 Potri.001G341100.4 1 1,1985 0,0391 0,0326 9,2192
CsHsp60-10 2 Potri.014G058500.1 14 1,8419 0,0376 0,0204 14,1685
CsHsp60-10 2 Potri.002G142700.1 4 1,6787 0,0379 0,0225 12,9131
CsHsp60-10 2 Potri.014G058500.2 14 2,0519 0,0573 0,0279 15,7838
CsHsp60-11 2 Potri.001G054400.1 1 1,7322 0,0553 0,0319 13,3246
CsHsp60-11 2 Potri.003G173900.1 3 1,6045 0,0572 0,0356 12,3423
CsHsp60-11 2 Potri.002G252900.1 2 2,5655 0,0674 0,0262 19,7346
CsHsp60-11 2 Potri.002G252900.2 2 2,6655 0,0636 0,0238 20,5038
CsHsp60-11 2 Potri.003G173900.2 3 1,716 0,1007 0,0586 13,2
CsHsp60-11 2 Potri.003G039600.1 3 3,7958 0,1796 0,0473 29,1985
CsHsp60-11 2 Potri.003G037400.1 3 4,5578 0,1904 0,0417 35,06
CsHsp60-12 2 Potri.001G054400.1 1 1,7881 0,0508 0,0284 13,7546
CsHsp60-12 2 Potri.003G173900.1 3 1,6118 0,0535 0,0331 12,3985
CsHsp60-12 2 Potri.002G252900.1 2 2,1263 0,0584 0,0274 16,3562
CsHsp60-12 2 Potri.002G252900.2 2 2,1583 0,0529 0,0245 16,6023
CsHsp60-12 2 Potri.003G173900.2 3 1,7244 0,1118 0,0684 13,2646
CsHsp60-12 2 Potri.003G037400.1 3 4,5581 0,1904 0,0417 35,0623
CsHsp60-12 2 Potri.003G039600.1 3 3,3574 0,1807 0,0538 25,8262
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CsHsp60-13 2 Potri.010G051700.1 10 1,9422 0,0414 0,0213 14,94
CsHsp60-13 2 Potri.010G051700.2 10 1,9422 0,0414 0,0213 14,94
CsHsp60-13 2 Potri.008G182300.1 8 3,5518 0,0384 0,0108 27,3215
CsHsp60-13 2 Potri.008G182300.3 3,0929 0,043 0,0139 23,7915
CsHsp60-13 2 Potri.008G182300.2 4,0604 0,0364 0,0089 31,2338
CsHsp60-14 3 Potri.014G044300.1 14 1,5022 0,1985 0,1321 11,5554
CsHsp60-14 3 Potri.014G044300.2 14 1,6533 0,3272 0,1979 12,7177
CsHsp60-14 3 Potri.002G135700.1 2 1,1873 0,1791 0,1508 9,1331
CsHsp60-15 3 Potri.019G034200.1 19 2,6621 0,0658 0,0247 20,4777
CsHsp60-15 3 Potri.013G058500.1 13 2,3106 0,0645 0,0279 17,7738
CsHsp60-15 3 Potri.019G034200.2 19 3,1051 0,0719 0,0231 23,8854
CsHsp60-15 3 Potri.013G058500.2 13 2,2055 0,0895 0,0405 16,9654
CsHsp60-17 4 Potri.001G274300.1 1,7166 0,1374 0,08 13,2046
CsHsp60-17 4 Potri.009G068900.1 9 2,027 0,1494 0,0737 15,5923
CsHsp60-17 4 Potri.008G130500.1 8 3,4551 0,1767 0,0511 26,5777
CsHsp60-17 4 Potri.010G111600.1 10 36,6814 0,1714 0,0046 282,1646
CsHsp60-17 4 Potri.001G274300.2 1 1,6491 0,133 0,0806 12,6854
CsHsp60-17 4 Potri.010G111600.2 10 3,3504 0,1676 0,05 25,7723
CsHsp60-18 5 Potri.008G130500.1 8 2,3268 17,1098 7,3533 17,8985
CsHsp60-18 5 Potri.001G274300.1 1 1,152 17,1515 14,8884 8,8615
CsHsp60-18 5 Potri.010G111600.1 10 2,3929 11,0646 |[4,6239 18,4069
CsHsp60-18 5 Potri.001G274300.2 1 1,3914 0,1615 0,116 10,7031
CsHsp60-18 5 Potri.010G111600.2 10 1,5503 0,1678 0,1082 11,9254
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CsHsp60-18 5 Potri.009G068900.1 9 1,5123 0,2686 0,1776 11,6331
CsHsp60-19 5 Potri.010G135100.1 10 1,5161 0,1713 0,1129 11,6623
CsHsp60-19 5 Potri.010G135100.2 10 1,4889 0,1606 0,1078 11,4531
CsHsp60-19 5 Potri.010G135100.3 10 1,5448 0,1672 0,1082 11,8831
CsHsp60-19 5 Potri.001G002500.2 1 6,8048 0,2588 0,038 52,3446
CsHsp60-19 5 Potri.001G002500.1 6,8041 0,2588 0,038 52,3392
CsHsp60-19 5 Potri.003G222400.1 3 6,7918 0,2557 0,0376 52,2446
CsHsp60-19 5 Potri.003G222400.2 3 8,4875 0,2741 0,0322 65,2885
CsHsp60-20 5 Potri.010G135100.1 10 1,5999 0,1643 1026 12,3069
CsHsp60-20 5 Potri.010G135100.2 10 1,5999 0,1643 0,1026 12,3069
CsHsp60-20 5 Potri.010G135100.3 10 1,6654 0,1719 0,1032 12,8108
CsHsp60-20 5 Potri.003G222400.2 3 7,1029 0,2601 0,0366 54,6377
CsHsp60-20 5 Potri.001G002500.2 7,16 0,2652 0,037 55,0769
CsHsp60-20 5 Potri.001G002500.1 1 7,1582 0,2652 0,037 55,0631
CsHsp60-20 5 Potri.003G222400.1 3 7,1715 0,2635 0,0367 55,1654
CsHsp60-21 5 Potri.010G135100.1 10 1,5999 0,1643 0,1026 12,3069
CsHsp60-21 5 Potri.010G135100.2 10 1,5999 0,1643 0,1026 12,3069
CsHsp60-21 5 Potri.010G135100.3 10 1,6654 0,1719 0,1032 12,8108
CsHsp60-21 5 Potri.003G222400.2 3 7,1019 0,2601 0,0366 54,63

CsHsp60-21 5 Potri.001G002500.2 1 7,1589 0,2652 0,037 55,0685
CsHsp60-21 5 Potri.001G002500.1 1 7,159 0,2652 0,037 55,0692
CsHsp60-21 5 Potri.003G222400.1 3 7,1711 0,2635 0,0367 55,1623
CsHsp60-22 5 Potri.004G101500.1 4 1,6335 0,0387 0,0236 12,5654




EK 29’ un devamu;
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CsHsp60-22 5 Potri.004G101500.2 4 1,622 0,0422 0,026 12,4769
CsHsp60-22 5 Potri.T147600.1 scaffold_480 1,6224 0,0404 0,0249 12,48
CsHsp60-22 5 Potri.T147600.2 scaffold_480 1,5826 0,0357 0,0225 12,1738
CsHsp60-22 5 Potri.017G113600.1 17 1,6733 0,0413 0,0246 12,8715
CsHsp60-23 6 Potri.014G044300.1 14 1,6307 0,2258 0,1568 12,5438
CsHsp60-23 6 Potri.014G044300.2 14 1,8096 0,3584 0,198 13,92
CsHsp60-23 6 Potri.002G135700.1 2 1,7496 0,1555 0,0888 13,4585
CsHsp60-24 6 Potri.004G213400.1 4 3,1073 0,0738 0,0237 23,9023
CsHsp60-24 6 Potri.009G009300.1 2,1847 0,0690 0,0315 16,8054
CsHsp60-24 6 Potri.009G009300.2 1,5856 0,0538 0,0339 12,1969
CsHsp60-24 6 Potri.015G122800.1 15 23,2424 0,2899 0,0124 178,7877
CsHsp60-24 6 Potri.015G123600.1 15 21,0879 0,2945 0,0139 162,2146
CsHsp60-24 6 Potri.015G123600.2 15 20,9651 0,3098 0,0147 161,27
CsHsp60-24 6 Potri.015G122800.2 15 38,0149 0.3175 0,0083 292,4223
CsHsp60-25 7 Potri.019G087000.1 19 1,7167 0,3346 0,1949 13,2054
CsHsp60-25 7 Potri.019G087000.2 19 1,6757 0,3314 0,1977 12,89
CsHsp60-25 7 Potri.013G116400.1 13 1,6475 0,3567 0,2165 12,6731
CsHsp60-25 7 Potri.019G087000.3 19 1,7248 0,3368 0,1952 13,2677
CsHsp60-26 7 Potri.003G173900.1 3 3,6093 0,0889 0,0246 27,7638
CsHsp60-26 7 Potri.003G173900.2 3 3,087 0,1156 0,0374 23,7462
CsHsp60-26 7 Potri.002G252900.1 2 1,7424 0,0869 498 13,4031
CsHsp60-26 7 Potri.002G252900.2 2 1,7028 0.0832 0,0488 13,0985
CsHsp60-26 7 Potri.001G054400.1 1 3,77 0,0957 0,0253 29




EK 29’ un devamu;

CsHsp60-26 |7 Potri.003G039600.1 3 8,4077 01916  |0,0227 64,6746
CsHsp60-26 |7 Potri.003G037400.1 3 8,0708 01961  [0,0242 62,0831
CsHsp60-27 |7 Potri.003G072300.1 3 1,4049 02579  [0,1835 10,8069
CsHsp60-27 |7 Potri.001G163200.1 1 1,4165 02594 [0,1831 10,8962
CsHsp60-27 |7 Potri.001G163200.2 1 1,3882 02568  |0,1849 10,6785
CsHsp60-27 |7 Potri.008G128800.1 8 9,2832 05173  |0,0557 71,4092
CsHsp60-28 |7 Potri.001G054400.1 1 5,9154 01999  [0,0337 45,5031
CsHsp60-28 |7 Potri.003G173900.1 3 4,4447 02023  |0,0455 34,19
CsHsp60-28 |7 Potri.002G252900.1 2 6,0866 02019  |0,0331 46,82
CsHsp60-28 |7 Potri.002G252900.2 2 5,597 0,1891  [0,0337 43,0538
CsHsp60-28 |7 Potri.003G039600.1 3 1,1409 0,1105  |0,0968 8,7762
CsHsp60-28 |7 Potri.003G173900.2 3 5,1906 02209  [0,0425 39,9277
CsHsp60-28 |7 Potri.003G037400.1 3 1,308 01209  [0,0924 10,0615
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.008G128800.2 8 1,3964 02576  [0,1844 10,7415
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.001G163200.3 1 17,1716 04764  [0,0277 132,0892
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.003G072300.1 3 11,6384 04888  [0,0419 89,5262
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.001G163200.2 1 15,5687 05034  [0,0323 119,7592
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.001G163200.1 1 15,9964 05016  |0,0313 123,0492
CsHsp60-29 | scaffold00011 Potri.010G113700.2 10 1,3955 02441  |0,1749 10,7346
Ortalama 6,6126 0,5325 10,0654 50,8662
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EK 30

Salatalik — Uziim

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp60-01 1 GSVIVT01008363001 17 1,7482 0,0243 0,0139 13,4476
CsHsp60-02 1 GSVIVT01013416001 18 1,8542 0,2901 0,1463 15,2438
CsHsp60-03 1 GSVIVT01000266001 7 1,4523 0,0399 0,0319 9,60461
CsHsp60-04 1 GSVIVT01015036001 11 7,6541 0,1554 0,0203 58,8546
CsHsp60-04 1 GSVIVT01008295001 17 3,6547 0,1938 0,0515 28,9423
CsHsp60-04 1 GSVIVT01015033001 11 1,3863 0,2124 0,1532 10,6638
CsHsp60-05 1 GSVIVT01025490001 6 1,8715 0,0527 0,0281 14,3961
CsHsp60-05 1 GSVIVT01017032001 9 4,4667 0,078 0,0174 34,3592
CsHsp60-05 1 GSVIVT01010149001 1 15,567 0,1893 0,0121 119,746
CsHsp60-06 1 GSVIVT01002278001 scaffold 1,8615 0,0289 0,0155 14,3192
CsHsp60-07 1 GSVIVT01016674001 9 2,1021 0,3041 0,1446 16,17
CsHsp60-07 1 GSVIVT01015004001 11 1,4576 0,2907 0,1994 11,2123
CsHsp60-07 1 GSVIVT01011764001 1 8,4337 0,4438 0,0526 64,8746
CsHsp60-08 1 GSVIVT01012098001 1 1,734 0,1354 0,078 13,3384
CsHsp60-08 1 GSVIVT01031526001 6 50,0469 0,2808 0,0056 384,976
CsHsp60-09 2 GSVIVT01008708001 18 1,1765 0,0319 0,2711 9,05
CsHsp60-10 2 GSVIVT01018213001 15 1,4075 0,0319 0,2266 10,8269
CsHsp60-11 2 GSVIVT01029025001 1,636 0,0408 0,0249 12,5846
CsHsp60-12 2 GSVIVT01029025001 1,6057 0,0344 0,0214 12,3515
CsHsp60-12 2 GSVIVT01016859001 5,2751 0,2027 0.0384 40,5776
CsHsp60-13 2 GSVIVT01020856001 12 1,7981 0,0318 0,1768 13,8315
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EK 30’ un devamu;

CsHsp60-13 2 GSVIVT01000590001 1 1,8067 0,0295 0,0163 13,8976
CsHsp60-14 3 GSVIVT01018352001 15 1,3841 0,2157 0,1558 10,6469
CsHsp60-15 3 GSVIVT01033394001 8 1,6593 0,0535 0,0322 12,7638
CsHsp60-16 3 GSVIVT01016860001 9 1,5337 0,2616 0,1705 11,7976
CsHsp60-17 4 GSVIVT01037354001 6 1,2038 0,1308 0,1086 9,26
CsHsp60-17 4 GSVIVT01025759001 8 1,6126 0,1313 0,0814 12,4046
CsHsp60-17 4 GSVIVT01011742001 1 4,5175 0,1544 0,0342 34,75
CsHsp60-18 5 GSVIVT01037354001 6 1,8461 0,2523 0,1367 14,2007
CsHsp60-18 5 GSVIVT01011742001 1 1,5444 0,2511 0,1626 11,88
CsHsp60-18 5 GSVIVT01025759001 8 2,1283 0,2726 0,1281 16,371
CsHsp60-19 5 GSVIVT01010149001 1 1,2613 0,1110 0,0880 9,70230
CsHsp60-19 5 GSVIVT01017032001 9 8,1648 0,2562 0,0314 62,8061
CsHsp60-19 5 GSVIVT01025490001 6 4,9185 0,2643 0,0537 37,8346
CsHsp60-20 5 GSVIVT01010149001 1 1,3184 0,1043 0,0791 10,1415
CsHsp60-20 5 GSVIVT01017032001 9 7,6823 0,2739 0,0357 59,0946
CsHsp60-20 5 GSVIVT01025490001 6 4,7777 0,2732 0,0572 36,7515
CsHsp60-21 5 GSVIVT01010149001 1 1,3184 0,1043 0,0791 10,1415
CsHsp60-21 5 GSVIVT01017032001 9 7,6844 0,2739 0,0356 59,1107
CsHsp60-22 5 GSVIVT01031067001 14 1,3617 0,0232 0,0170 10,4746
CsHsp60-23 6 GSVIVT01018352001 15 1,3196 0,229 0,1736 10,1507
CsHsp60-24 6 GSVIVT01031526001 6 4,2353 0,0664 0,0157 32,5792
CsHsp60-24 6 GSVIVT01012098001 1 29,4683 0,2723 0,0092 226,679
CsHsp60-25 7 GSVIVT01036852001 18 1,432 0,31 0,2187 11,0153
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EK 30’ un devamu;

CsHsp60-26 |7 GSVIVT01029025001 2,3601 0,0766  |0,0325 18,1546
CsHsp60-26 |7 GSVIVT01016859001 15,1096 01972 | 0,0131 116,227
CsHsp60-27 |7 GSVIVT01016674001 1,2446 02211 | 0,1776 9,57384
CsHsp60-27 |7 GSVIVT01015004001 11 1,7357 02637 | 0,1519 13,3515
CsHsp60-27 |7 GSVIVT01011764001 1 12,9867 04365 |0,0336 99,8976
CsHsp60-28 |7 GSVIVT01016859001 9 1,3771 0,1301  |0,0945 10,5930
CsHsp60-28 |7 GSVIVT01029025001 5 4,2374 0,1939 | 0,0458 32,5953
CsHsp60-29 | scaffold00011 GSVIVT01011764001 1 1,2986 02225 |0,1713 9,98923
Ortalama 4,8599 0,1768 0,0821 37,3886
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EK 31

Arabidopsis lyrata

aly-miR781-5p | CsHsp60-15 | 2,00 |11.506 | UUAGAGUUUUCUGGAUACUU | AAGAAUCCAGAAAAUUUUAA
Arabidopsis thaliana

ath-miR3434-5p | CsHsp60-03 | 3,00 |15.402 | ACUUGGCUGAUUCUAUUAUU | AAUAAUAGAAU-AGCCAAGG
ath-miR781a CsHsp60-15 | 2,00 |11.506 | UUAGAGUUUUCUGGAUACUU | AAGAAUCCAGAAAAUUUUAA
ath-miR781b CsHsp60-15 | 2,00 |11.506 | UUAGAGUUUUCUGGAUACUU | AAGAAUCCAGAAAAUUUUAA
Brachypodium distachyon

bdi-miR5185a-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185b-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185¢-5p | CsHsp0-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185d-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185e-5p | CsHsp0-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185f5p | CsHsp60-27 | 3,00 |15.47 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185g-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |1547 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185h-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |1547 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185i-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |1547 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185)-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |1547 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR5185k-5p | CsHsp60-27 | 3,00 |1547 | UUCUAGUUCAUUUUUCAAAU | CUUUGGAAGAUGAAUUGGAA
bdi-miR7729a-5p | CsHsp60-28 | 3,00 |17.245 | UGUUUUCAUAGGCCAUGUAG | CUCCAUGGCUUUUGAAAGCA
bdi-miR7729b-5p | CsHsp0-28 | 3,00 |17.245 | UGUUUUCAUAGGCCAUGUAG | CUCCAUGGCUUUUGAAAGCA
Citrus sinensis

csi-miR3948 CsHsp60-20 | 3,00 |7.198 | UGGAGUGGGAGUGGGAGUAGG | UCUUCUCCCACUCCCAUUUCU
csi-miR3948 CsHsp60-19 | 3,00 |7.198 | UGGAGUGGGAGUGGGAGUAGG | UCUUCUCCCACUCCCAUUUCU
Glycine max
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EK 31’ in devamu;

gma-miR1516a-5p | CsHsp60-10 2,50 |17.767 | CAAGUUAUAAGCUCUUUUGAG |CUCAAGAGAGCUAAUGAUUUG
gma-miR396f CsHsp60-26 3,00 |15.354 | AGCUUUCUUGAACUUCUUAU AGAAGAGGUUCAGGAAAGCA

gra-miR7494c CsHsp60-16 1,50 |4.249 | AUGGAGGAAAACAGAGGGAGA |UuUCCUUUUGUUUUCCUCCAU
gra-miR8763 CsHsp60-15 3,00 |15.723 | UUAAUACUGUUAAAUUUGUU AACAAAAGGAACAGUAUUAA

Medicago truncatula

mtr-miR2621 CsHsp60-02 3,00 |16.675 | AGCUUGGGCUAGGAAUUUGUG |CACAAAUUC-UAUCCCAAGCU

mtr-miR2648 CsHsp60-06 3,00 |21.528 | UAGCCAAUGGGAAUAACAGA UCUGUUAUUGCUAUUGGCAA

mtr-miR7698-5p | CsHsp60-28 2,50 |14.354 | UUUUCAUCAAAGUUUUCUGG UCUGAAAGUUUUGAUGAAAA

Oryza sativa

0sa-miR166g-5p | CsHsp60-02 2,50 |22.219 | AAUGGAGGCUGAUCCAAGAU AUCUUGGAUCAACAUCCAUU

0sa-miR2864.2 CsHsp60-07 3,00 [12.731 | UUGUUUUGCAUUGUAUAGGUA |UAGUUAUGCGAUGCAAAAUAA
0sa-miR5489 CsHsp60-28 3,00 |18.282 | CAGGUGUUCUCGAUGGCUUC GAAGGCGUCGGGAAUACUUG

0sa-miR5834 CsHsp60-24 3,00 |16.048 | ACGGAUGUAGAAAUUGGUGA UCACCAAUUUUAACAUCUGA

Physcomitrella patens

ppt-miR1031a CsHsp60-28 3,00 |15.279 | UCAAUGCUCUCUGGAGCUUC GAAGCUUCAGAGAUUAUUGG

ppt-miR1031b CsHsp60-28 3,00 |15.279 | UCAAUGCUCUCUGGAGCUUC GAAGCUUCAGAGAUUAUUGG

ppt-miR1078 CsHsp60-08 3,00 |16.126 | UUUGGAUGAUUCAAUUGUGAU | AUCUCAAUUGAGUCAUCAAAA
ppt-miR902j-5p | CsHsp60-28 3,00 |13.983 | AUAUGUUGCAGAUUCUUCAU AUGCAGUAUUUGCAGCAUAU

Populus trichocarpa

ptc-miR6466-5p | CsHsp60-07 3,00 |16.648 | UCUGGUAUGAGCAUUUGAUG UAUUCAAUGCUUAUGCCAGA

ptc-miR6469 CsHsp60-24 3,00 [19.609 | UGGCAGAAAAGGAUUCGUUU GAGCAAAUCUUUUUUUGCCA

shi-miR6230-5p | CsHsp60-27 3,00 |[18.906 | UUUUGGG-UCCCUAAACUUGU | ACAAGUUUCGGGAGCCCAAAA
Selaginella moellendorffii

sly-miR9470-5p | CsHsp60-28 3,00 |20.334 | UGAAAUCCAUGA-GCCUAAA UUUAGGCAUCAUCGAUUUCA

sly-miR9472-3p | CsHsp60-13 3,00 |14.259 | UUCACAAUCUCUGCUGAAAAA |UUUAUCAUCAAAGAUUGUGAA

Solanum tuberosum
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EK 31’ in devamu;

stu-miR477a-3p | CsHsp60-18 3,00 |14.045 | GAAGCUCUAGCAGGGAGAGCCA | UUGUGCUUUUUGCUAGAGCUUC
tae-miR5085 CsHsp60-19 3,00 |17.445| AAGGACAUUUUUUGUGGCCU AUGCUAUAAAAAAUGUCCUG
tae-miR5085 CsHsp60-20 3,00 |17.445| AAGGACAUUUUUUGUGGCCU AUGCUAUAAAAAAUGUCCUG
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EK 33

14 Cucumis Sativus HSP70 Proteini Katalogu

Cucurbit

Salatalik Genomunda Fiziksel Pozisyon

Protein Adi (B2 Baslangg Bitis Uznrﬁltlel:gu pi | Molekiller | Kararsizhk K:er;;h Filogeni | \iepy Brigim No.
Veritabam Kromozom Pozisyonu Pozisyonu (aa) Agirlik (Da) Endeksi Kararsiz Grubu
Tanimlayicisi (be) (be)

CsHsp70-01 | Csa2M070310.1 Chr2 5,427,208 5,429,443 650 5,18 71279,95 35,04 stable |1l XP_004152854.1
CsHsp70-02 | Csa2M122520.1 Chr2 8,176,614 8,180,834 707 5,18 75396,1 32,36 stable 11 ABM92419.1
CsHsp70-03 | Csa3M147740.1 Chr3 9,928,649 9,930,364 571 5,52 61985,5 39,06 stable 11 XP_004134140.1
CsHsp70-04 | Csa3M391900.1 Chr3 19,117,817 |19,123,998 762 5,63 85391,4 44,4 unstable |1 XP_004151979.1
CsHsp70-05 | Csa4M179170.1 Chr4 8,965,693 8,969,625 680 5,69 73123,8 40,82 unstable | 111 XP_004147511.1
CsHsp70-06 | Csa4M?295440.1 Chr4 11,823,184 11,826,273 647 5,16 70869,3 34,67 stable I KGN54238.1
CsHsp70-07 | Csa4M418540.1 Chr4 15,722,107 15,722,991 130 6,72 14121,1 32,89 stable 11 KGN54661.1
CsHsp70-08 | Csa4M617390.1 Chr4 19,669,174 | 19,679,176 898 5,27 100136 43,6 unstable |1 XP_004149526.1
CsHsp70-09 | Csa4M617390.2 Chr4 19,669,174 19,679,176 841 5,67 94167,9 42,55 unstable |1 XP_004149526.1
CsHsp70-10 | Csa5M149330.1 Chr5 4,469,887 4,473,757 665 51 73429,1 27,83 stable I KGN50013.1
CsHsp70-11 | Csa5M512930.1 Chr5 17,912,303 | 17,915,006 652 51 71453,8 36,13 stable |1l KGN51286.1
CsHsp70-12 | Csa5M514500.1 Chr5 17,969,849 17,972,430 648 521 71046,6 34,78 stable I XP_004142749.1
CsHsp70-13 | Csa7M312930.1 Chr7 10,868,096 10,872,494 666 5,09 71510,8 31,42 stable 11 KGN44489.1
CsHsp70-14 | Csa7M446710.1 Chr7 17,685,920 17,691,540 843 5,4 92899,1 41,6 unstable |1 XP _004141777.1
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EK 34

Protein Adi

Uzunluk

CsHsp70 proteinlerinin Blast2Go analiz detaylar:

(aa)

e-Degeri

Benzerlik

GO: BiYOLOJIK
SUREC

GO: MOLEKULER FONKSIYON

GO: HUCRE BIiLESENI

kloroplast, hiicre duvari,
CsHsp70-01 | heat shock 70 kDa | 650 0,00E+00 96.55% ATP baglanmasi; hiicre zar1
stromal 70 kDa oksidasyon- ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
heat shock-related indirgeme islemi; | [NAD (P)] aktivitesi; ag¢ilmamig
CsHsp70-02 | chloroplastic 707 0,00E+00 | 94.25% protein katlama protein baglanmast,
heat shock 70 kDa oksidasyon ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-03 | 8 571 0,00E+00 |91.05% rediiksiyon iglemi | [NAD (P)] aktivitesi;
heat shock 70 kDa oksidasyon ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-04 | 16 762 0,00E+00 |82.3% rediiksiyon islemi | [NAD (P)] aktivitesi;
oksidasyon- ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
heat shock 70 kDa indirgeme islemi; | [NAD (P)] aktivitesi; agilmamig
CsHsp70-05 | mitochondrial 680 0,00E+00 | 97.65% protein katlama protein baglanmas;
heat shock cognate oksidasyon ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-06 | 70 kDa 2 647 0,00E+00 |98.65% rediiksiyon islemi | [NAD (P)] aktivitesi;
stromal 70 kDa niikleotit baglanmas; ATP
heat shock-related baglanmasi;  agilmamig  protein
CsHsp70-07 | chloroplastic 130 8.84E-91 61.05% protein katlama baglanmas,
kloroplast; endoplazmik
heat shock 70 kDa oksidasyon- | ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz | retikulum; Golgi aparati;
CsHsp70-08 | 17 898 0,00E+00 |87.4% indirgeme islemi; [NAD (P)] aktivitesi; vakumlu membran
kloroplast; endoplazmik
heat shock 70 kDa oksidasyon- | ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz | retikulum; Golgi aparat;
CsHsp70-09 | 17 841 0,00E+00 |87.5% indirgeme islemi; [NAD (P)] aktivitesi; vakumlu membran
oksidasyon ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-10 | luminal-binding 5 | 665 0,00E+00 |97.8% rediiksiyon iglemi | [NAD (P)] aktivitesi; endoplazmik retikulum;
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EK 34’ iin devamu;

CsHsp70-11 | Heat shock 70 652 0,00E+00 |98.3% ATP baglanmasi

heat shock cognate oksidasyon | ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-12 | 70 kDa 2 648 0,00E+00 |98.4% rediiksiyon islemi | [NAD (P)] aktivitesi;

stromal 70 kDa oksidasyon | ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz

heat shock-related rediiksiyon iglemi, | [NAD (P)] aktivitesi, katlanmamus
CsHsp70-13 | chloroplastic 666 0,00E+00 |91.95% protein katlanmasi | protein baglanmast;

heat shock 70 kDa oksidasyon | ATP baglanmasi; 2-alkenal rediiktaz
CsHsp70-14 | 15-like 843 0,00E+00 |88.5% rediiksiyon islemi | [NAD (P)] aktivitesi;
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EK 35

Kromozom | Gene Duplikasyon | E Degeri | Homoloji (%) | Mesafe Ks Ka Ka/Ks |MYO
Chr4 CsHsp70-08 | CsHsp70-09 | 0.0 100% 0 0,0136 |0.0138 |1,0190 |0,104615
Chr5 CsHsp70-10 | CsHsp70-12 | 0.0 65% 13,499,962 (48,4308 |0.3026 |0.0062 |372,5446
Chr5 CsHsp70-10 | CsHsp70-11 | 0.0 64% 5,862,736 |43,2376 |0.3096 [0.0072 |332,5969
Chr5 CsHsp70-11 | CsHsp70-12 | 0.0 93% 283,929 |3,6122 |0.0328 |0.0091 |27,78615

Ortalama 23,82355 183,2581
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EK 36

Gene 1 Lokasyon Kro. Gene 2 Lokasyon Kro. lE)egeri g/?;;n el Ks Ka Ka/Ks | MYO

CsHsp70-01 g:i%:ﬂg_ Chr2 | CsHsp70-12 13333333 chs | 90 86% |6 8483 |0.0785 |0.0115 |°2079%3
CsHsp70-01 g:ﬁ;:igg_ Chr2 | CsHsp70-11 ggigggg chs | 00 85% 151210 [0.0920 |0.0113 | 8246923
CsHsp70-01 g:i%:igg_ Chr2 | CsHsp70-06 ﬁggggg cha | 00 84% | 469147 | 0.0043 | 0.0020 |360:8823
CsHsp70-01 g:i%:igg_ Chr2 | CsHsp70-10 ﬂggg% chs | 00 65% | 505365 | 0.2029 | 0.0058 | 3887423
CsHsp70-02 gi;ggéﬁ Chr2 | CsHsp70-13 18:332:232_ chr | 00 84% 171667 |0.1096 |0.0153 |°>>12846
CsHsp70-06 ﬂggg;gg Chrd | CsHsp70-12 gg?gigg chs | 00 95% 157870 |0.0261 |0.0004 | 2143846
CsHsp70-06 ﬂggggg Chrd | CsHsp70-11 gggigig chs | 00 9% 149718 |0.0277 |0.0056 | 3824462
CsHsp70-06 ﬂggggg Chra | CsHsp70-10 ﬂggggg chs | 00 64% 52,3535 | 0.3077 | 0.0059 | 4027192
Ortalama 22,4624 172,788
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EK 37

Salatalik -Arabidopsis

Protein Ada Kromozom Gen Adlar Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp70-01 2 AT1G16030,1 1 5,4808 0,098 0,018 42,16
CsHsp70-01 2 AT3G12580,1 3 9,3586 0,093 0,010 71,99
CsHsp70-01 2 AT5G02500,1 5 20,02 0,099 0,005 154,00
CsHsp70-01 2 AT3G09440,2 3 5,8737 0,099 0,017 45,18
CsHsp70-01 2 AT3G09440,1 3 5,8734 0,099 0,017 45,18
CsHsp70-01 2 AT5G02490,1 5 11,902 0,106 0,009 91,55
CsHsp70-01 2 AT1G56410,1 1 59 0,118 0,020 45,38
CsHsp70-01 2 AT5G28540,1 5 19,604 0,299 0,015 150,80
CsHsp70-01 2 AT5G42020,1 5 21,058 0,299 0,014 161,98
CsHsp70-01 2 AT1G09080,2 1 5,1885 0,302 0,058 39,91
CsHsp70-01 2 AT1G09080,1 1 5,1891 0,302 0,058 39,92
CsHsp70-01 2 AT5G02500,2 5 58,876 0,109 0,002 452,89
CsHsp70-01 2 AT5G42020,2 5 16,101 0,302 0,019 123,86
CsHsp70-01 2 AT4G37910,1 4 13,561 0,471 0,035 104,31
CsHsp70-01 2 AT5G09590,1 5 50,6493 0,4560 0,009 389,61
CsHsp70-01 2 AT4G24280,1 4 51,321 0,512 0,010 394,77
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EK 37’ nin devamu;

CsHsp70-01 2 AT5G49910,1 5 38,802 0,505 0,013 298,48
CsHsp70-02 2 AT4G24280,1 4 3,875 0,101 0,026 29,81
CsHsp70-02 2 AT5G49910,1 5 4,9268 0,103 0,021 37,90
CsHsp70-02 2 AT5G09590,1 5 19,362 0,422 0,022 148,94
CsHsp70-02 2 AT4G37910,1 4 50,425 0,446 0,009 387,89
CsHsp70-02 2 AT5G28540,1 5 52,393 0,538 0,010 403,02
CsHsp70-02 2 AT5G42020,1 5 51,62 0,546 0,011 397,08
CsHsp70-02 2 AT5G02490,1 5 52,772 0,489 0,009 405,94
CsHsp70-02 2 AT5G02500,1 5 52,501 0,5 0,010 403,86
CsHsp70-02 2 AT3G12580,1 3 52,417 0,521 0,010 403,21
CsHsp70-02 2 AT1G16030,1 1 53,64 0,509 0,009 412,62
CsHsp70-02 2 AT3G09440,2 3 52,019 0,455 0,009 400,15
CsHsp70-02 2 AT3G09440,1 3 52,318 0,511 0,010 402,45
CsHsp70-02 2 AT1G09080,2 1 52,951 0,566 0,011 407,31
CsHsp70-02 2 AT1G56410,1 1 53,911 0,51 0,009 414,70
CsHsp70-02 2 AT1G09080,1 1 53,061 0,566 0,011 408,16
CsHsp70-02 2 AT5G42020,2 5 50,471 0,562 0,011 388,24
CsHsp70-03 3 AT2G32120,2 2 6,078 0,192 0,032 46,75
CsHsp70-03 3 AT2G32120,1 2 60900 0,192 0,000 468461,54
CsHsp70-03 3 AT3G12580,1 3 48,613 0,698 0,014 373,95
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EK 37’ nin devamz;

CsHsp70-03 3 AT1G16030,1 1 48,643 0,714 0,015 374,18
CsHsp70-03 3 AT5G02500,1 5 48,338 0,697 0,014 371,83
CsHsp70-03 3 AT3G09440,2 3 49,079 0,689 0,014 377,53
CsHsp70-03 3 AT3G09440,1 3 49,078 0,689 0,014 377,52
CsHsp70-03 3 AT5G02490,1 5 48,42 0,708 0,015 372,46
CsHsp70-03 3 AT1G56410,1 1 49,424 0,716 0,014 380,19
CsHsp70-03 3 AT1G09080,2 1 49,811 0,774 0,016 383,16
CsHsp70-04 3 AT1G11660,1 1 9,5661 0,896 0,094 73,59
CsHsp70-04 3 AT1G79930,1 1 51,118 0,888 0,017 393,21
CsHsp70-04 3 AT1G79920,2 1 51,117 0,888 0,017 393,21
CsHsp70-04 3 AT1G09080,2 1 52,945 0,566 0,011 407,27
CsHsp70-04 3 AT1G09080,1 1 54,873 0,821 0,015 422,10
CsHsp70-04 3 AT3G12580,1 3 26,169 0,872 0,033 201,30
CsHsp70-04 3 AT5G28540,1 5 6,4946 0,865 0,133 49,96
CsHsp70-04 3 AT5G42020,1 5 5,1265 0,866 0,169 39,43
CsHsp70-04 3 AT1G16030,1 1 55,367 0,849 0,015 425,90
CsHsp70-04 3 AT5G02500,1 5 53,628 0,909 0,017 412,52
CsHSp70-05 4 AT5G09590,1 5 2,7319 0,078 0,029 21,01
CsHSp70-05 4 AT4G37910,1 4 5,1745 0,119 0,023 39,80
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EK 37’ nin devamu;

CsHSp70-05 4 AT4G24280,1 4 49,778 0,408 0,008 382,91
CsHSp70-05 4 AT5G49910,1 5 43,761 0,425 0,010 336,62
CsHSp70-05 4 AT5G42020,1 5 52,467 0,494 0,009 403,59
CsHSp70-05 4 AT5G28540,1 5 53,061 0,485 0,009 408,16
CsHSp70-05 4 AT5G02500,1 5 52,946 0,453 0,009 407,27
CsHSp70-05 4 AT3G12580,1 3 43,367 0,445 0,010 333,59
CsHSp70-05 4 AT1G56410,1 1 53,205 0,447 0,008 409,27
CsHSp70-05 4 AT3G09440,2 3 52,517 0,45 0,009 403,97
CsHsp70-06 4 AT5G02500,1 5 3,5254 0,04 0,011 27,12
CsHsp70-06 4 AT3G12580,1 3 11,784 0,043 0,004 90,65
CsHsp70-06 4 AT5G02490,1 5 6,7764 0,051 0,007 52,13
CsHsp70-06 4 AT3G09440,2 3 4,7059 0,053 0,011 36,20
CsHsp70-06 4 AT3G09440,1 3 4,7025 0,053 0,011 36,17
CsHsp70-06 4 AT1G56410,1 1 2,3654 0,062 0,026 18,20
CsHsp70-06 4 AT1G16030,1 1 10,359 0,107 0,010 79,68
CsHsp70-06 4 AT5G28540,1 5 53,669 0,301 0,006 412,83
CsHsp70-06 4 AT5G42020,1 5 53,679 0,308 0,006 412,92
CsHsp70-06 4 AT5G02500,2 5 4,2363 0,045 0,011 32,59
CsHsp70-07 4 AT4G24280,1 4 51,866 0,293 0,006 398,97
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EK 37’ nin devamz;

CsHsp70-07 4 AT5G49910,1 5 53,871 0,285 0,005 414,39
CsHsp70-07 4 AT4G37910,1 4 14,244 0,643 0,045 109,57
CsHsp70-07 4 AT5G09590,1 5 4,7476 0,633 0,133 36,52
CsHsp70-07 4 AT1G56410,1 1 53,445 0,764 0,014 411,11
CsHsp70-07 4 AT5G42020,1 5 4,6813 0,955 0,204 36,01
CsHsp70-07 4 AT5G28540,1 5 50,973 0,996 0,020 392,10
CsHsp70-07 4 AT5G42020,2 5 4,1638 0,948 0,228 32,03
CsHsp70-07 4 AT3G12580,1 3 55,629 0,785 0,014 427,92
CsHsp70-07 4 AT5G02500,2 5 53,528 0,839 0,016 411,75
CsHsp70-08 4 AT4G16660,1 4 2,6915 0,2 0,074 20,70
CsHsp70-08 4 AT1G11660,1 1 55,007 0,842 0,015 423,13
CsHsp70-08 4 AT1G79930,2 1 54,361 0,106 0,002 418,16
CsHsp70-08 4 AT1G79930,1 1 54,362 0,882 0,016 418,17
CsHsp70-08 4 AT3G12580,1 1 23,646 0,845 0,036 181,89
CsHsp70-08 4 AT5G28540,1 5 52,274 0,87 0,017 402,11
CsHsp70-08 4 AT5G02500,1 5 40,897 0,847 0,021 314,59
CsHsp70-08 4 AT1G09080,2 1 23,697 0,858 0,036 182,28
CsHsp70-08 4 AT1G09080,1 1 22,355 0,871 0,039 171,96
CsHsp70-08 4 AT5G42020,2 5 54,286 0,865 0,016 417,59
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EK 37’ nin devamu;

CsHsp70-09 4 AT4G16660,1 4 2,5153 0,196 0,078 19,35
CsHsp70-09 4 AT1G11660,1 1 55,454 0,822 0,015 426,57
CsHsp70-09 4 AT1G79930,2 1 54,522 0,872 0,016 419,40
CsHsp70-09 4 AT1G79920,1 1 53,57 0,865 0,016 412,07
CsHsp70-09 4 AT1G79930,1 1 54,602 0,879 0,016 420,01
CsHsp70-09 4 AT3G12580,1 3 23,644 0,845 0,036 181,88
CsHsp70-09 4 AT5G28540,1 5 52,276 0,87 0,017 402,12
CsHsp70-09 4 AT5G02500,1 5 41,359 0,849 0,021 318,15
CsHsp70-09 4 AT1G09080,2 1 22,436 0,858 0,038 172,58
CsHsp70-09 4 AT1G09080,1 1 21,225 0,87 0,041 163,27
CsHsp70-10 5 AT5G42020,1 5 1,5575 0,0480 0,031 11,98
CsHsp70-10 5 AT5G28540,1 5 1,5017 0,0481 0,032 11,55
CsHsp70-10 5 AT1G09080,2 1 32,0028 0,1523 0,005 246,18
CsHsp70-10 5 AT1G09080,1 1 33,2465 0,1461 0,004 255,74
CsHsp70-10 5 AT5G42020,2 5 1,4591 0,0497 0,034 11,22
CsHsp70-10 5 AT3G12580,1 3 29,3289 0,2930 0,010 225,61
CsHsp70-10 5 AT3G09440,2 3 53,2142 0,2925 0,005 409,34
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EK 37’ nin devamz;

CsHsp70-10 AT3G09440,2 53,2155 0,2925 0,005 409,35
CsHsp70-10 AT3G09440,1 53,2136 0,2925 0,005 409,34
CsHsp70-10 AT1G16030,1 39,0791 0,3030 0,008 300,61
CsHsp70-10 AT5G02500,1 54,7630 0,3055 0,006 421,25
CsHsp70-10 AT5G02490,1 41,5760 0,3056 0,007 319,82
CsHsp70-11 AT5G02500,1 11,271 0,05 0,004 86,70
CsHsp70-11 AT3G12580,1 6,5196 0,049 0,007 50,15
CsHsp70-11 AT5G02490,1 6,8324 0,054 0,008 52,56
CsHsp70-11 AT3G09440,2 7,7628 0,054 0,007 59,71
CsHsp70-11 AT3G09440,1 7,7568 0,054 0,007 59,67
CsHsp70-11 AT1G56410,1 8,0537 0,07 0,009 61,95
CsHsp70-11 AT1G16030,1 13,05 0,106 0,008 100,39
CsHsp70-11 AT5G28540,1 28,425 0,304 0,011 218,65
CsHsp70-11 AT5G42020,1 28,373 0,03 0,001 218,25
CsHsp70-11 AT5G02500,2 11,798 0,059 0,005 90,75
CsHsp70-12 AT3G12580,1 4,1764 0,042 0,010 32,13
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EK 37’ nin devamz;

CsHsp70-12 5 AT5G02500,1 5 7,1909 0,044 0,006 55,31
CsHsp70-12 5 AT3G09440,2 3 4,9215 0,048 0,010 37,86
CsHsp70-12 5 AT3G09440,1 3 4,9259 0,048 0,010 37,89
CsHsp70-12 5 AT5G02490,1 5 6,2351 0,054 0,009 47,96
CsHsp70-12 5 AT1G56410,1 1 4,0166 0,066 0,017 30,90
CsHsp70-12 5 AT1G16030,1 1 10,458 0,107 0,010 80,45
CsHsp70-12 5 AT5G28540,1 5 43,879 0,289 0,007 337,53
CsHsp70-12 5 AT5G42020,1 5 46,158 0,299 0,006 355,06
CsHsp70-12 5 AT5G02500,2 5 6,52 0,05 0,01 50,15
CsHsp70-13 7 AT4G24280,1 4 6,1399 0,123 0,020 47,23
CsHsp70-13 7 AT5G49910,1 5 7,387 0,12 0,016 56,82
CsHsp70-13 7 AT5G09590,1 5 48,422 0,436 0,009 372,47
CsHsp70-13 7 AT4G37910,1 4 24,34 0,44 0,018 187,23
CsHsp70-13 7 AT5G28540,1 5 52,217 0,548 0,010 401,67
CsHsp70-13 7 AT5G42020,1 5 51,386 0,548 0,011 395,28
CsHsp70-13 7 AT5G02500,1 5 51,2 0,524 0,010 393,85
CsHsp70-13 7 AT3G12580,1 3 50,999 0,507 0,010 392,30
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EK 37’ nin devamz;

CsHsp70-13 7 AT5G02490,1 5 51,476 0,513 0,010 395,97
CsHsp70-13 7 AT3G09440,2 3 50,887 0,541 0,011 391,44
CsHsp70-14 7 AT1G79930,1 1 3,5243 0,144 0,041 27,11
CsHsp70-14 7 AT1G79930,2 1 3,9763 0,134 0,034 30,59
CsHsp70-14 7 AT1G11660,1 1 25,607 0,399 0,016 196,97
CsHsp70-14 7 AT1G16030,1 1 53,357 0,792 0,015 410,44
CsHsp70-14 7 AT5G02500,1 5 52,353 0,796 0,015 402,72
CsHsp70-14 7 AT5G02500,2 5 51,714 0,805 0,016 397,80
CsHsp70-14 7 AT3G12580,1 3 54,412 0,773 0,014 418,55
CsHsp70-14 7 AT1G09080,2 1 53,484 0,824 0,015 411,42
CsHsp70-14 7 AT3G09440,2 3 9,2562 0,796 0,086 71,20
CsHsp70-14 7 AT3G09440,1 3 9,2581 0,796 0,086 71,22
Ortalama 25,387 0,361 0,022 3263,94
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EK 38

Salatahik - Celtik

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp70-01 2 LOC_0s05¢g38530,1 17,28 0,0834 0,00483 132,94
CsHsp70-01 2 LOC 0s01g62290,1 27,44 0,0782 0,00285 211,08
CsHsp70-01 2 LOC 0s03g16920,1 31,10 0,0782 0,00251 239,24
CsHsp70-01 2 LOC Os11g47760,1 11 18,65 0,0963 0,00516 143,46
CsHsp70-01 2 LOC_ 0s03g60620,1 10,36 0,0925 0,00893 79,65
CsHsp70-01 2 LOC 0s03g16860,1 51,88 0,1012 0,00195 399,06
CsHsp70-01 2 LOC 0s01g62290,2 31,66 0,0752 0,00238 243,51
CsHsp70-01 2 LOC Os11g47760,2 11 15,71 0,093 0,00592 120,86
CsHsp70-01 2 LOC_ 0s03g16860,2 3 48,53 0,0975 0,00201 373,34
CsHsp70-01 2 LOC Os11g47760,3 11 15,08 0,1616 0,01072 116,01
CsHsp70-01 LOC Os11g47760,5 11 15,53 0,0736 0,00474 119,48
CsHsp70-01 LOC Os11g47760,4 11 45 47 0,099 0,00218 349,74
CsHsp70-01 2 LOC Os11g47760,6 11 31,52 0,072 0,00228 242 .49
CsHsp70-01 LOC_0s03g16880,1 3 11,68 0,1972 0,01688 89,85
CsHsp70-01 LOC_0s029g02410,1 2 53,14 0,2837 0,00534 408,79
CsHsp70-01 LOC_0s03g50250,1 60,50 0,3098 0,00512 465,40
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-01 2 LOC_0s08g09770,1 8 59,70 0,3037 ]0,00509 459,24
CsHsp70-01 2 LOC_0Os11g08460,1 11 10,97 0,2387 ]0,02177 84,35

CsHsp70-01 2 LOC_0s05g35400,1 5 59,94 0,2989 ]0,00499 461,11
CsHsp70-01 2 LOC_0s05g30480,1 S 56,94 0,3501 ]0,00615 437,98
CsHsp70-01 2 LOC_0Os11g08440,1 11 57,05 0,2947 10,00517 438,82
CsHsp70-01 2 LOC_0Os11g08445,1 11 57,21 0,3492 10,00610 440,10
CsHsp70-01 2 LOC_0Os11g08460,2 11 23,03 0,2287 ]0,00993 177,14
CsHsp70-01 2 LOC_0s02g53420,1 2 50,79 0,4652 ]0,00916 390,73
CsHsp70-01 2 LOC_0s01g49430,1 1 39,28 0,3771 ]0,00960 302,14
CsHsp70-01 2 LOC_0s03g02260,1 3 32,51 0,4633 ]0,01425 250,06
CsHsp70-01 2 LOC_0s09g31486,1 9 24,17 0,4728 ]0,01956 185,94
CsHsp70-01 2 LOC_0s05¢g23740,1 o) 14,49 0,5155 ]0,03557 111,49
CsHsp70-02 2 LOC_0s05¢g23740,1 S 13,44 0,094 0,00700 103,35
CsHsp70-02 2 LOC_0s12g14070,1 12 6,85 0,1001 ]0,01462 52,68

CsHsp70-02 2 LOC_0s02g53420,1 2 49,83 0,4475 ]0,00898 383,28
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g02260,1 3 49,20 0,4406 ]0,00896 378,43
CsHsp70-02 2 LOC_0s09g31486,1 9 41,80 0,4516 ]0,01080 321,53
CsHsp70-02 2 LOC_0s09g31486,2 9 36,07 0,4106 ]0,01138 277,47
CsHsp70-02 2 LOC_0s08g09770,1 8 56,58 0,5047 ]0,00892 435,19
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g50250,1 3 56,73 0,4994 ]0,00880 436,41
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-02 2 LOC_0s02g02410,1 2 52,44 0,5179 ]0,00988 403,40
CsHsp70-02 2 LOC_0s05g35400,1 5 55,37 0,5371 ]0,00970 425,94
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g16920,1 3 58,43 0,4733 ]0,00810 449,43
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g60620,1 3 52,02 0,5041 ]0,00969 400,15
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g16860,1 3 57,27 0,4905 ]0,00857 440,52
CsHsp70-02 2 LOC_0Osl11g47760,1 11 53,49 0,5103 [0,00954 411,43
CsHsp70-02 2 LOC_0s05g38530,1 5 59,42 0,4823 ]0,00812 457,11
CsHsp70-02 2 LOC_0s01g62290,1 1 56,56 0,4892 ]0,00865 435,08
CsHsp70-02 2 LOC_0Osl11g47760,3 11 51,49 0,5183 ]0,01007 396,06
CsHsp70-02 LOC_0s03g16860,2 56,53 0,486 0,00860 434,85
CsHsp70-02 LOC_0s01g62290,2 55,54 0,4712 ]0,00848 427,22
CsHsp70-02 2 LOC_0Os11g47760,2 11 52,80 0,4959 ]0,00939 406,18
CsHsp70-02 2 LOC_0Os11g47760,5 11 51,97 0,4509 ]0,00868 399,73
CsHsp70-02 2 LOC_0s05g30480,1 5 54,02 0,5603 ]0,01037 415,57
CsHsp70-02 2 LOC_0Os11g47760,4 11 53,96 0,4806 ]0,00891 415,08
CsHsp70-02 2 LOC_0s03g16880,1 3 53,73 0,483 0,00899 413,34
CsHsp70-03 3 LOC_0s03g11910,2 3 47,60 0,2296 ]0,00482 366,16
CsHsp70-03 3 LOC_0s03g11910,1 3 47,62 0,2298 ]0,00483 366,33
CsHsp70-03 3 LOC_0s01g62290,2 1 49,79 0,6829 ]0,01371 383,02
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-03 3 LOC_0s01g62290,1 1 50,00 0,6888 ]0,01378 384,63
CsHsp70-03 3 LOC_0Os11g47760,5 11 47,01 0,6959 ]0,01480 361,63
CsHsp70-03 3 LOC_0s05g38530,1 5 52,36 0,6681 ]0,01276 402,74
CsHsp70-03 3 LOC_0Os11g47760,3 11 47,14 0,7205 ]0,01529 362,59
CsHsp70-03 3 LOC_0Os11g47760,2 11 47,70 0,7132 ]0,01495 366,89
CsHsp70-03 3 LOC_0Osl11g47760,1 11 47,70 0,7158 ]0,01501 366,95
CsHsp70-03 3 LOC_0s03g16920,1 3 52,46 0,672 0,01281 403,55
CsHsp70-04 3 LOC_0s06g46600,1 6 7,60 0,3983 ]0,05238 58,49

CsHsp70-04 3 LOC_0s01g08560,2 1 37,18 0,4185 ]0,01126 286,02
CsHsp70-04 3 LOC_0s05g08840,1 5 50,40 0,4225 ]0,00838 387,68
CsHsp70-04 3 LOC_0s03g16920,1 3 35,61 0,8466 ]0,02377 273,94
CsHsp70-04 3 LOC_0s03g60620,1 3 39,76 0,9052 ]0,02277 305,81
CsHsp70-04 3 LOC_0s01g62290,1 1 56,46 0,8777 ]0,01555 434,27
CsHsp70-04 3 LOC_0s05¢g38530,1 5 57,98 0,8636 ]0,01489 446,04
CsHsp70-04 3 LOC_0Os11g47760,1 11 45,27 0,8929 ]0,01972 348,23
CsHsp70-04 3 LOC_0s03g16860,1 3 31,13 0,8967 ]0,02881 239,45
CsHsp70-04 3 LOC_0s03g16860,1 3 30,94 0,8968 ]0,02898 238,02
CsHSp70-05 4 LOC_0s02g53420,1 2 4,62 0,0872 ]0,01888 35,53

CsHSp70-05 4 LOC_0s03g02260,1 3 3,53 0,093 0,02633 27,17
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EK 38’ in devamu;

CsHSp70-05 4 LOC_0s09g31486,1 9 51,28 0,143 0,00279 394,49
CsHSp70-05 4 LOC_0s09g31486,2 9 17,66 0,1027 ]0,00581 135,88
CsHSp70-05 4 LOC_0s12g14070,1 12 48,29 0,4135 ]0,00856 371,49
CsHSp70-05 4 LOC_0s05g23740,1 5 29,71 0,4078 ]0,01372 228,56
CsHSp70-05 4 LOC_0s03g16920,1 3 59,79 0,4117 ]0,00689 459,96
CsHSp70-05 4 LOC_0s05g38530,1 5 60,10 0,4239 ]0,00705 462,29
CsHSp70-05 4 LOC_0s02g02410,1 2 39,43 0,4656 ]0,01181 303,27
CsHSp70-05 4 LOC_0s03g60620,1 3 51,97 0,4494 ]0,00865 399,78
CsHsp70-06 4 LOC_0Osl11g47760,1 11 9,01 0,0259 ]0,00288 69,30

CsHsp70-06 4 LOC_0s03g60620,1 3 9,78 0,0315 ]0,00322 75,24

CsHsp70-06 4 LOC_0s05g38530,1 5 36,72 0,0367 ]0,00100 282,48
CsHsp70-06 4 LOC_0s01g62290,1 1 33,71 0,0337 ]0,00100 259,28
CsHsp70-06 4 LOC_0s03g16860,1 3 42,43 0,0434 ]0,00102 326,41
CsHsp70-06 4 LOC_0s03g16920,1 3 52,23 0,0642 ]0,00123 401,81
CsHsp70-06 4 LOC_0Os11g47760,2 11 7,98 0,0225 ]0,00282 61,40

CsHsp70-06 4 LOC_0s01g62290,2 1 31,22 0,0312 ]0,00100 240,13
CsHsp70-06 4 LOC_0s03g16860,2 39,65 0,0396 ]0,00100 304,99
CsHsp70-06 4 LOC_0Os11g47760,3 11 11,57 0,1119 ]0,00967 88,98

CsHsp70-07 4 LOC_0s05g23740,1 5 9,00 0,275 0,03056 69,21
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-07 4 LOC_0s12g14070,1 12 51,26 0,352 0,00687 394,33
CsHsp70-07 4 LOC_0s03g02260,1 3 16,42 0,5677 ]0,03457 126,31
CsHsp70-07 4 LOC_0s02g53420,1 2 7,09 0,6316 |0,08904 54,56

CsHsp70-07 4 LOC_0s09g31486,2 9 48,86 0,7451 ]0,01525 375,87
CsHsp70-07 4 LOC_0s09g31486,1 9 48,86 0,7452 ]0,01525 375,86
CsHsp70-07 4 LOC_0s03g60620,1 3 52,61 0,8034 ]0,01527 404,67
CsHsp70-07 4 LOC_0Os11g47760,6 11 53,25 0,8073 ]0,01516 409,58
CsHsp70-07 4 LOC_0s03g16860,1 3 54,33 0,7745 ]0,01426 417,91
CsHsp70-07 4 LOC_0s03g16860,2 3 54,40 0,7688 ]0,01413 418,46
CsHsp70-08 4 LOC_0s02g48110,1 2 48,00 0,2833 ]0,00590 369,26
CsHsp70-08 4 LOC_0s01g08560,2 1 53,36 0,891 0,01670 410,48
CsHsp70-08 4 LOC_0s01g08560,1 1 53,36 0,8911 ]0,01670 410,46
CsHsp70-08 4 LOC_0s06g46600,1 6 49,87 0,8774 10,01759 383,65
CsHsp70-08 4 LOC_0s05g08840,1 o) 52,22 0,9154 ]0,01753 401,69
CsHsp70-08 4 LOC _Os11g47760,5 11 23,91 0,7912 ]0,03309 183,90
CsHsp70-08 4 LOC _0Os11g47760,3 11 17,23 0,8064 ]0,04681 132,53
CsHsp70-08 4 LOC_0s03g16860,2 3 31,87 0,7996 ]0,02509 245,18
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-08 LOC_0s01g62290,2 53,48 0,8054 ]0,01506 411,36
CsHsp70-08 LOC_0s03g16860,1 49,37 0,819 0,01659 379,74
CsHsp70-09 LOC_0s02g48110,1 2 51,24 0,2607 ]0,00509 394,14
CsHsp70-09 LOC_0s01g08560,2 54,02 0,8794 ]0,01628 415,57
CsHsp70-09 LOC_0s01g08560,1 54,02 0,8794 ]0,01628 415,55
CsHsp70-09 LOC_0s06g46600,1 6 0,16 15,9645 ]98,97396 [1,24
CsHsp70-09 LOC_0s05g08840,1 5 51,66 0,9119 ]0,01765 397,37
CsHsp70-09 LOC_0Os11g47760,5 11 23,85 0,7912 ]0,03318 183,45
CsHsp70-09 LOC_0Os11g47760,3 11 17,23 0,8064 ]0,04681 132,51
CsHsp70-09 LOC_0s03g16860,2 3 31,32 0,8006 ]0,02556 240,91
CsHsp70-09 LOC_0s03g16860,1 48,47 0,8163 ]0,01684 372,81
CsHsp70-09 LOC_0s01g62290,2 53,48 0,8054 ]0,01506 411,36
CsHsp70-10 LOC_0s02g02410,1 5,3167 0,0528 ]0,00993 40,90
CsHsp70-10 LOC_0s03g50250,1 3 61,7556 0,1614 ]0,00261 475,04
CsHsp70-10 LOC_0s08g09770,1 8 60,5589 0,1676 |0,00277 465,84
CsHsp70-10 LOC_0s05¢g35400,1 S 61,0494 0,1615 ]0,00265 469,61
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-10 S LOC_0s05g30480,1 5 58,7451 0,2094 ]0,00356 451,89
CsHsp70-10 S LOC_0s03g16920,1 3 68,24 0,2653 ]0,00389 524,91
CsHsp70-10 LOC_0s03g60620,1 19,8046 0,2911 ]0,01470 152,34
CsHsp70-10 LOC_0s01g62290,1 45,4538 0,2721 ]0,00599 349,64
CsHsp70-10 S LOC_0s05g38530,1 5 45,9833 0,2712 ]0,00590 353,72
CsHsp70-10 S LOC_0s03g16860,1 3 60,4291 0,2801 [0,00464 464,84
CsHsp70-11 5 LOC_0Os11g47760,1 11 6,40 0,0348 ]0,00544 49,24

CsHsp70-11 5 LOC_0s01g62290,1 1 29,69 0,0404 ]0,00136 228,41
CsHsp70-11 5 LOC_0s03g60620,1 3 7,78 0,0415 ]0,00533 59,87

CsHsp70-11 5 LOC_0s03g16860,1 3 26,71 0,0466 |0,00174 205,47
CsHsp70-11 5 LOC_0s05¢g38530,1 o) 29,45 0,046 0,00156 226,52
CsHsp70-11 5 LOC_0s03g16920,1 3 38,05 0,0722 ]0,00190 292,66
CsHsp70-11 5 LOC_0Os11g47760,2 11 5,51 0,0296 ]0,00537 42,37

CsHsp70-11 5 LOC_0s01g62290,2 33,92 0,034 0,00100 260,91
CsHsp70-11 5 LOC_0s03g16860,2 29,62 0,0411 ]0,00139 227,87
CsHsp70-11 5 LOC _Os11g47760,5 11 5,28 0,0251 ]0,00475 40,61

CsHsp70-12 5 LOC_0s05¢g38530,1 S 28,02 0,039 0,00139 215,51
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-12 5 LOC_0Os11g47760,1 11 7,52 0,0328 ]0,00436 57,88
CsHsp70-12 5 LOC_0s01g62290,1 1 29,50 0,0345 ]0,00117 226,92
CsHsp70-12 5 LOC_0s03g60620,1 3 10,54 0,0401 ]0,00381 81,04
CsHsp70-12 5 LOC_0s03g16860,1 3 35,56 0,0471 ]0,00132 273,56
CsHsp70-12 5 LOC_0s03g16920,1 3 32,67 0,0623 ]0,00191 251,33
CsHsp70-12 5 LOC_0s01g62290,2 1 29,70 0,0297 ]0,00100 228,48
CsHsp70-12 5 LOC_0Osl11g47760,2 11 6,87 0,0305 [0,00444 52,83
CsHsp70-12 5 LOC_0s03g16860,2 3 30,74 0,0425 ]0,00138 236,50
CsHsp70-12 5 LOC_0Os11g47760,3 11 6,42 0,1151 ]0,01793 49,38
CsHsp70-13 7 LOC_0s05g23740,1 5 3,98 0,1129 ]0,02836 30,63
CsHsp70-13 7 LOC_0s12g14070,1 12 5,49 0,1196 ]0,02177 42,25
CsHsp70-13 7 LOC_0s02g53420,1 2 48,54 0,4229 ]0,00871 373,35
CsHsp70-13 7 LOC_0s03g02260,1 3 48,82 0,4095 ]0,00839 375,52
CsHsp70-13 7 LOC_0s09g31486,1 9 49,16 0,4614 ]0,00939 378,16
CsHsp70-13 7 LOC_0s09g31486,2 9 49,94 0,4310 ]0,00863 384,13
CsHsp70-13 7 LOC_0s08g09770,1 8 55,58 0,5493 ]0,00988 427,54
CsHsp70-13 7 LOC_0s03g50250,1 3 55,17 0,5306 ]0,00962 424,37
CsHsp70-13 7 LOC_0s02g02410,1 2 51,29 0,532 0,01037 394,51
CsHsp70-13 7 LOC_0s05g35400,1 5 55,36 0,5398 ]0,00975 425,88
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EK 38’ in devamu;

CsHsp70-14 Il LOC_0s01g08560,2 1 5,16 0,1794 10,03480 39,65
CsHsp70-14 Il LOC_0s01g08560,1 1 5,09 0,1422 10,02793 39,17
CsHsp70-14 Il LOC_0s05g08840,1 5 5,71 0,2169 ]0,03799 43,92
CsHsp70-14 7 LOC_0s06g46600,1 6 10,27 0,4672 ]0,04549 79,00
CsHsp70-14 7 LOC_0s03g16920,1 3 16,42 0,7177 ]0,04371 126,30
CsHsp70-14 7 LOC_0s05¢g38530,1 S 59,62 0,744 0,01248 458,59
CsHsp70-14 7 LOC_0s01g62290,1 1 57,42 0,7682 ]0,01338 441,68
CsHsp70-14 7 LOC_0s01g62290,2 1 55,48 0,7818 ]0,01409 426,79
CsHsp70-14 7 LOC_0s03g60620,1 3 53,33 0,8049 ]0,01509 410,22
CsHsp70-14 7 LOC_0Os11g47760,1 11 53,71 0,7758 ]0,01444 413,16
Ortalama 31,27058 | 0,343198 0,652 298,33
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EK 39

Salatahik - Kavak

Protein Adx Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp70-01 2 Potri,001G042600,1 1 3,742 0,056 0,0150 28,78
CsHsp70-01 2 Potri,001G042700,1 1 5,6589 0,0714 0,0126 43,53
CsHsp70-01 2 Potri,001G087500,1 1 51,0571 0,2907 0,0057 392,75
CsHsp70-01 2 Potri,001G087500,2 1 10,8467 0,2751 0,0254 83,44
CsHsp70-01 2 Potri,001G087500,3 1 14,2881 0,2843 0,0199 109,91
CsHsp70-01 2 Potri,001G285500,1 1 42,0807 0,4516 0,0107 323,70
CsHsp70-01 2 Potri,003G006300,1 3 50,4123 0,5153 0,0102 387,79
CsHsp70-01 2 Potri,003G143600,1 3 30,4145 0,2901 0,0095 233,96
CsHsp70-01 2 Potri,003G143600,2 3 19,8475 0,295 0,0149 152,67
CsHsp70-01 2 Potri,003G143600,3 3 11,9963 0,2757 0,0230 92,28
CsHsp70-01 2 Potri,003G184000,1 3 2,9313 0,0955 0,0326 22,55
CsHsp70-01 2 Potri,004G224400,3 4 50,1901 0,4886 0,0097 386,08
CsHsp70-01 2 Potri,008G054000,1 8 7,7312 0,0861 0,0111 59,47
CsHsp70-01 2 Potri,008G054600,1 8 8,3699 0,0958 0,0114 64,38
CsHsp70-01 2 Potri,008G054600,2 8 9,1281 0,0881 0,0097 70,22
CsHsp70-01 2 Potri,008G054700,1 8 8,9886 0,0989 0,0110 69,14
CsHsp70-01 2 Potri,008G054700,2 8 9,4555 0,0951 0,0101 72,73
CsHsp70-01 2 Potri,008G054700,3 8 9,2305 0,1072 0,0116 71,00
CsHsp70-01 2 Potri,008G054900,1 8 14,4695 0,2231 0,0154 111,30
CsHsp70-01 2 Potri,010G205700,1 10 8,4259 0,0983 0,0117 64,81
CsHsp70-01 2 Potri,010G205800,1 10 9,0631 0,0915 0,0101 69,72
CsHsp70-01 2 Potri,010G205800,2 10 9,4164 0,0932 0,0099 72,43
CsHsp70-01 2 Potri,010G206600,1 10 17,7743 0,0878 0,0113 59,80
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EK 39’ un devamu;

CsHsp70-01 2 Potri,012G017600,1 12 34,7177 0,2946 0,0085 ]267,06
CsHsp70-01 2 Potri,013G018000,1 13 5,4183 0,303 0,0559 ]41,68
CsHsp70-02 2 Potri,004G224400,1 4 2,3249 0,0583 0,0251 [17,88
CsHsp70-02 2 Potri,003G006300,1 3 2,1396 0,0621 0,0290 [16,46
CsHsp70-02 2 Potri,004G224400,2 4 2,2691 0,0584 0,0257 17,45
CsHsp70-02 2 Potri,004G224400,3 4 2,164 0,0585 0,0270 ]16,65
CsHsp70-02 2 Potri,003G006300,2 3 2,1532 0,1066 0,0495 [16,56
CsHsp70-02 2 Potri,009G079700,1 9 50,5925 0,4251 0,0084 |389,17
CsHsp70-02 2 Potri,001G285500,1 1 50,1629 0,4266 0,0085 ]385,87
CsHsp70-02 2 Potri,001G087500,1 1 52,8021 0,5251 0,0099 ]406,17
CsHsp70-02 2 Potri,003G143600,1 3 53,4397 0,5238 0,0098 |411,07
CsHsp70-02 2 Potri,013G018000,1 13 53,653 0,5349 0,0100 |412,72
CsHsp70-02 2 Potri,012G017600,1 12 53,0741 0,5373 0,0101 ]408,26
CsHsp70-02 2 Potri,001G042700,1 1 54,8741 0,5021 0,0092 ]422,11
CsHsp70-02 2 Potri,001G042600,1 1 56,5284 |0,5136 0,0091 |434,83
CsHsp70-02 2 Potri,010G205700,1 10 53,6661 0,4917 0,0092 |412,82
CsHsp70-02 2 Potri,010G206600,1 10 53,2364 |0,5093 0,0096 ]409,51
CsHsp70-02 2 Potri,008G054700,3 8 54,5771 0,5024 0,0092 |419,82
CsHsp70-02 2 Potri,003G143600,3 3 53,5676 0,5057 0,0094 |412,06
CsHsp70-02 2 Potri,001G087500,2 1 51,6896 0,4954 0,0096 ]397,61
CsHsp70-02 2 Potri,008G054900,1 8 16,6935 0,5663 0,0339 ]128,41
CsHsp70-02 2 Potri,003G184000,1 3 57,3644  |0,5407 0,0094 |441,26
CsHsp70-02 2 Potri,010G205800,2 10 54,5777 0,4967 0,0091 419,83
CsHsp70-03 3 Potri,008G152000,1 8 1,8561 0,1371 0,0739 ]14,28
CsHsp70-03 3 Potri,010G088600,1 10 1,8356 0,1356 0,0739 ]14,12
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EK 39’ un devamu;

CsHsp70-03 3 Potri,008G054700,2 8 49,4201 0,6945 0,0141 ]380,15
CsHsp70-03 3 Potri,008G054700,3 8 49,376 0,7046 0,0143 ]379,82
CsHsp70-03 3 Potri,008G054000,1 8 50,1472 0,7043 0,0140 [385,75
CsHsp70-03 3 Potri,008G054700,1 8 49,3777 0,7045 0,0143 |379,83
CsHsp70-03 3 Potri,001G042700,1 1 50,301 0,7121 0,0142 ]386,93
CsHsp70-03 3 Potri,010G206600,1 10 48,7758 0,718 0,0147 ]375,20
CsHsp70-03 3 Potri,010G205800,1 10 49,128 0,7032 0,0143 |377,91
CsHsp70-03 3 Potri,010G205700,1 10 49,4141 0,7155 0,0145 380,11
CsHsp70-04 3 Potri,011G139100,2 11 1,3598 0,1516 0,1115 ]10,46
CsHsp70-04 3 Potri,011G139100,1 11 1,3366 0,2055 0,1537 ]10,28
CsHsp70-04 3 Potri,004G016700,2 4 2,5042 0,2685 0,1072 [19,26
CsHsp70-04 3 Potri,004G016700,1 4 2,652 0,2659 0,1003 [20,40
CsHsp70-04 3 Potri,004G016700,3 4 2,5063 0,2417 0,0964 ]19,28
CsHsp70-04 3 Potri,003G055800,4 3 11,7267 0,4001 0,0341 ]90,21
CsHsp70-04 3 Potri,003G055800,3 3 12,104 0,3963 0,0327 [93,11
CsHsp70-04 3 Potri,003G055800,2 3 11,6351 0,3829 0,0329 [89,50
CsHSp70-05 4 Potri,001G285500,1 1 2,2555 0,0635 0,0282 117,35
CsHSp70-05 4 Potri,009G079700,1 9 2,1946 0,0635 0,0289 [16,88
CsHSp70-05 4 Potri,004G224400,1 4 49,4581 0,4269 0,0086 |380,45
CsHSp70-05 4 Potri,003G006300,1 3 20,1792 0,4294 0,0213 ]155,22
CsHSp70-05 4 Potri,004G224400,3 4 49,5652 0,4038 0,0081 ]381,27
CsHSp70-05 4 Potri,004G224400,2 4 49,7763 0,4247 0,0085 |382,89
CsHSp70-05 4 Potri,003G006300,2 3 50,9201 0,4267 0,0084 391,69
CsHSp70-05 4 Potri,013G018000,1 13 11,7764 10,4996 0,0424 190,59
CsHSp70-05 4 Potri,012G017600,1 12 43,856 0,4788 0,0109 ]337,35
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EK 39’ un devamu;

CsHSp70-05 4 Potri,008G054000,1 8 46,0046 0,4556 0,0099 ]353,88
CsHsp70-06 4 Potri,008G054000,1 8 1,9838 0,0223 0,0112 ]15,26
CsHsp70-06 4 Potri,010G206600,1 10 2,4758 0,0273 0,0110 [19,04
CsHsp70-06 4 Potri,008G054600,1 8 2,2946 0,0263 0,0115 [17,65
CsHsp70-06 4 Potri,010G205700,1 10 2,4914 0,025 0,0100 ]19,16
CsHsp70-06 4 Potri,010G205800,1 10 2,0241 0,0288 0,0142 ]15,57
CsHsp70-06 4 Potri,008G054700,1 8 2,2246 0,027 0,0121 (17,11
CsHsp70-06 4 Potri,008G054600,2 8 1,984 0,0283 0,0143 [15,26
CsHsp70-06 4 Potri,008G054700,3 8 2,3494 0,0452 0,0192 ]18,07
CsHsp70-06 4 Potri,001G042600,1 1 11,714 0,0732 0,0062 ]90,11
CsHsp70-06 4 Potri,003G184000,1 3 10,5128 0,1079 0,0103 [80,87
CsHsp70-07 4 Potri,004G224400,3 4 53,1909 0,2785 0,0052 |409,16
CsHsp70-07 4 Potri,004G224400,2 4 53,1873 0,2783 0,0052 ]409,13
CsHsp70-07 4 Potri,004G224400,1 4 53,1905 0,2784 0,0052 ]409,16
CsHsp70-07 4 Potri,003G006300,1 3 52,2231 0,2778 0,0053 |401,72
CsHsp70-07 4 Potri,003G006300,2 3 52,2156 0,2778 0,0053 |401,66
CsHsp70-07 4 Potri,009G079700,1 9 50,0157 0,5782 0,0116 |384,74
CsHsp70-07 4 Potri,001G285500, 1 29,0197 0,5723 0,0197 |223,23
CsHsp70-07 4 Potri,003G184000,1 3 59,637 0,7847 0,0132 [458,75
CsHsp70-07 4 Potri,003G143600,3 3 54,738 0,8399 0,0153 ]421,06
CsHsp70-07 4 Potri,010G205700, 10 53,5003 0,7996 0,0149 411,54
CsHsp70-08 4 Potri,006G022100,1 6 2,1078 0,188 0,0892 [16,21
CsHsp70-08 4 Potri,016G019800, 16 1,8149 0,1799 0,0991 [13,96
CsHsp70-08 4 Potri,016G019800,2 16 1,7789 0,1729 0,0972 ]13,68
CsHsp70-08 4 Potri,006G022100,2 6 2,0982 0,1885 0,0898 ]16,14
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EK 39’ un devamu;

CsHsp70-08 4 Potri,016G019800,3 16 1,7483 0,1547 0,0885 13,45
CsHsp70-08 4 Potri,006G022100,3 6 1,9902 0,1598 0,0803 ]15,31
CsHsp70-08 4 Potri,016G019800,5 16 1,8089 0,1462 0,0808 [13,91
CsHsp70-08 4 Potri,016G019800,4 16 1,8235 0,1523 0,0835 [14,03
CsHsp70-08 4 Potri,004G016700,1 4 57,7125 0,8623 0,0149 443,94
CsHsp70-08 4 Potri,004G016700,2 4 57,4868 0,8687 0,0151 ]442,21
CsHsp70-09 4 Potri,006G022100,1 6 2,0058 0,1707 0,0851 [15,43
CsHsp70-09 4 Potri,016G019800,1 16 1,7591 0,1716 0,0975 [13,53
CsHsp70-09 4 Potri,016G019800,2 16 1,7591 0,1716 0,0975 ]13,53
CsHsp70-09 4 Potri,006G022100,2 6 1,9983 0,1712 0,0857 ]15,37
CsHsp70-09 4 Potri,016G019800,3 16 1,7483 0,1547 0,0885 [13,45
CsHsp70-10 5 Potri,003G143600,1 3 1,1500 0,0276 0,0240 8,85
CsHsp70-10 5 Potri,001G087500,1 1 1,2912 0,0270 0,0209 ]9,93
CsHsp70-10 5 Potri,012G017600,1 12 1,5896 0,0495 0,0311 ]12,23
CsHsp70-10 5 Potri,013G018000,1 13 38,3878 0,1193 0,0031 |295,29
CsHsp70-10 5 Potri,003G143600,3 3 1,1415 0,0484 0,0424 8,78
CsHsp70-10 5 Potri,001G087500,2 1 1,1214 0,0330 0,0294 ]8,63
CsHsp70-10 5 Potri,003G143600,2 3 1,2813 0,0439 0,0343 ]9,86
CsHsp70-10 5 Potri,012G017600,2 12 1,5448 0,1224 0,0792 [11,88
CsHsp70-10 S Potri,010G206600,1 10 52,4850 ]0,3069 0,0058 ]403,73
CsHsp70-10 S) Potri,010G205800,1 10 53,1911 0,3057 0,0057 ]409,16
CsHsp70-11 5 Potri,008G054000,1 8 3,1127 0,0302 0,0097 [23,94
CsHsp70-11 5 Potri,008G054600,1 8 3,3871 0,0326 0,0096 [26,05
CsHsp70-11 5 Potri,010G206600,1 10 2,4098 0,0325 0,0135 ]18,54
CsHsp70-11 5 Potri,010G205800,1 10 2,9203 0,0304 0,0104 ]22,46
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EK 39’ un devamu;

CsHsp70-11 5 Potri,010G205700,1 10 2,6677 0,0259 0,0097 ]20,52
CsHsp70-11 5 Potri,008G054700,1 8 2,4769 0,0333 0,0134 19,05
CsHsp70-11 5 Potri,008G054600,2 8 3,2524 0,0339 0,0104 [25,02
CsHsp70-11 5 Potri,008G054700,3 8 2,8397 0,0484 0,0170 [21,84
CsHsp70-11 5 Potri,001G042600,1 1 9,2152 0,0815 0,0088 ]70,89
CsHsp70-11 S Potri,008G054700,2 8 2,5304 0,0307 0,0121 ]19,46
CsHsp70-12 5 Potri,008G054000,1 8 4,2656 0,034 0,0080 [32,81
CsHsp70-12 5 Potri,010G206600,1 10 3,3425 0,0381 0,0114 [25,71
CsHsp70-12 S Potri,008G054600,1 8 3,3159 0,0346 0,0104 ]25,51
CsHsp70-12 5 Potri,010G205700,1 10 3,7296 0,0357 0,0096 ]28,69
CsHsp70-12 5 Potri,010G205800,1 10 3,3871 0,0327 0,0097 [26,05
CsHsp70-12 5 Potri,008G054700,1 8 30050 0,0406 0,0000 [231153,85
CsHsp70-12 S Potri,008G054600,2 8 31560 0,0308 0,0000 ]242769,23
CsHsp70-12 5 Potri,001G042600,1 1 10,9175 0,0655 0,0060 ]83,98
CsHsp70-12 5 Potri,008G054700,3 8 2,9868 0,054 0,0181 [22,98
CsHsp70-12 5 Potri,008G054700,2 8 3,1422 0,0361 0,0115 [24,17
CsHsp70-13 7 Potri,004G224400,1 4 4,6683 0,11 0,0236  ]35,91
CsHsp70-13 7 Potri,003G006300,1 3 4,779 0,1134 0,0237 [36,76
CsHsp70-13 7 Potri,004G224400,2 4 4,3577 0,1073 0,0246 |33,52
CsHsp70-13 7 Potri,004G224400,3 4 5,54 0,0957 0,0173 ]42,62
CsHsp70-13 Il Potri,003G006300,2 3 7,3844 0,1427 0,0193 ]56,80
CsHsp70-13 7 Potri,009G079700,1 9 49,6868 0,4355 0,0088 |382,21
CsHsp70-13 7 Potri,001G285500,1 1 49,0353 0,4246 0,0087 |377,19
CsHsp70-13 7 Potri,001G087500,1 1 52,0917 0,5265 0,0101 ]400,71
CsHsp70-13 7 Potri,003G143600,1 3 52,8979 0,5261 0,0099 ]406,91
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EK 39’ un devamu;

CsHsp70-13 7 Potri,013G018000,1 13 52,2805 0,5333 0,0102 ]402,16
CsHsp70-14 7 Potri,001G180100,1 1 2,5364 0,1245 0,0491 ]19,51
CsHsp70-14 7 Potri,003G055800,1 3 2,2195 0,1285 0,0579 [17,07
CsHsp70-14 7 Potri,003G055800,5 3 2,2195 0,1285 0,0579 [17,07
CsHsp70-14 I Potri,003G055800,3 3 2,3139 0,1404 0,0607 117,80
CsHsp70-14 I Potri,003G055800,2 3 2,1584 0,1256 0,0582 116,60
CsHsp70-14 7 Potri,001G180100,2 1 2,6596 0,1266 0,0476 [20,46
CsHsp70-14 Il Potri,011G139100,1 11 12,8399 0,3968 0,0309 [98,77
CsHsp70-14 7 Potri,011G139100,2 11 13,2806 0,3978 0,0300 ]102,16
CsHsp70-14 7 Potri,004G016700,2 4 10,3876 0,3901 0,0376 179,90
CsHsp70-14 Il Potri,004G016700,1 4 10,926 0,4044 0,0370 [84,05
Ortalama 446,18 0,174211 | 0,028 3217,63
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EK 40

Salatalik - Uziim

Protein Adx Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp70-01 2 GSVIVT01016567001 13 15,2578 0,2067 0,01 117,37
CsHsp70-01 2 GSVIVT01019607001 2 51,8118 0,2889 0,01 398,55
CsHsp70-01 2 GSVIVT01031125001 14 9,9471 0,2973 0,03 76,52
CsHsp70-01 2 GSVIVT01038517001 3 16,9151 0,4232 0,03 130,12
CsHsp70-01 2 GSVIVT01038580001 16 40,0945 0,2973 0,01 308,42

CsHsp70-02 2 GSVIVT0101960700 2 51,9947 0,4971 0,01 399,96
CsHsp70-02 2 GSVIVT01038580001 16 52,5992 0,5445 0,01 404,61
CsHsp70-02 2 GSVIVT01031125001 14 52,1994 0,5285 0,01 401,53
CsHsp70-03 3 GSVIVT01017960001 5 1,3874 0,1671 0,12 10,67
CsHsp70-03 3 GSVIVT01019607001 2 49,1523 0,8293 0,02 378,09
CsHsp70-03 3 GSVIVT01038580001 16 49,3765 0,8129 0,02 379,82
CsHsp70-03 3 GSVIVT01031125001 14 33,4861 0,7955 0,02 257,59
CsHsp70-03 3 GSVIVT01038517001 3 49,691 0,7813 0,02 382,24
CsHsp70-04 3 GSVIVT0101711000 9 7,9293 0,4179 0,05 60,99
CsHsp70-04 3 GSVIVT01037642001 19 1,0436 0,2557 0,25 8,03
CsHsp70-04 3 GSVIVT01031125001 14 8,6176 0,8169 0,09 66,29
CsHSp70-05 4 GSVIVT01038517001 3 1,6893 0,0457 0,03 12,99
CsHSp70-05 4 GSVIVT01006769001 un 2,9546 0,073 0,02 22,73
CsHSp70-05 4 GSVIVT01026014001 18 30,5619 0,403 0,01 235,09
CsHSp70-05 4 GSVIVT01008331001 17 18,3568 0,3754 0,02 141,21
CsHSp70-05 4 GSVIVT01019607001 2 52,8963 0,45 0,01 406,89
CsHSp70-05 4 GSVIVT01038580001 16 53,5224 0,4817 0,01 411,71
CsHSp70-05 4 GSVIVT01031125001 14 50,4834 0,496 0,01 388,33
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EK 40’ 1in devamu;

CsHsp70-06 4 GSVIVT01038580001 16 24,8419 0,3012 0,01 191,09
CsHsp70-06 4 GSVIVT01019607001 2 52,7003 0,2983 0,01 405,39
CsHsp70-06 4 GSVIVT01031125001 14 13,4855 0,3032 0,02 103,73
CsHsp70-06 4 GSVIVT01038517001 3 51,1674 0,4135 0,01 393,60
CsHsp70-06 4 GSVIVT01016567001 13 4,1868 0,1493 0,04 32,21
CsHsp70-07 4 GSVIVT01008331001 17 50,085 0,2795 0,01 385,27
CsHsp70-07 4 GSVIVT01026014001 18 3,1817 0,2739 0,09 24,47
CsHsp70-07 4 GSVIVT01006769001 UN 7,0082 0,5754 0,08 53,91
CsHsp70-07 4 GSVIVT01038517001 3 40,2886 0,5712 0,01 309,91
CsHsp70-07 4 GSVIVT01028680001 7 5,4708 0,6092 0,11 42,08
CsHsp70-07 4 GSVIVT01031125001 14 50,5446 0,9362 0,02 388,80
CsHsp70-07 4 GSVIVT01038580001 16 53,278 0,8481 0,02 409,83
CsHsp70-07 4 GSVIVT01019607001 2 52,8971 0,832 0,02 406,90
CsHsp70-07 4 GSVIVT01032146001 13 4,1769 0,6452 0,15 32,13
CsHsp70-08 4 GSVIVT01038380001 9 1,8546 0,1781 0,10 14,27
CsHsp70-08 4 GSVIVT01035736001 4 1,7915 0,1704 0,10 13,78
CsHsp70-08 4 GSVIVT01026352001 4 1,8523 0,2311 0,12 14,25
CsHsp70-08 4 GSVIVT01031125001 14 19,8837 0,7847 0,04 152,95
CsHsp70-08 4 GSVIVT01019607001 2 47,542 0,8449 0,02 365,71
CsHsp70-09 4 GSVIVT01038380001 9 1,7831 0,1665 0,09 13,72
CsHsp70-09 4 GSVIVT01035736001 4 1,7531 0,1585 0,09 13,49
CsHsp70-09 4 GSVIVT01026352001 4 1,5581 0,1778 0,11 11,99
CsHsp70-09 4 GSVIVT01031125001 14 19,6242 0,7843 0,04 150,96
CsHsp70-09 4 GSVIVT01019607001 2 46,2756 0,8451 0,02 355,97
CsHsp70-09 4 GSVIVT01038580001 16 41,7558 0,8744 0,02 321,20
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EK 40’ 1in devamu;

CsHsp70-10 S GSVIVT01038580001 16 1,6973 0,0401 0,02 13,06
CsHsp70-10 5 GSVIVT01019607001 2 1,2140 0,0271 0,02 9,34
CsHsp70-10 5 GSVIVT01031125001 14 22,6680 0,1164 0,01 174,37
CsHsp70-10 5 GSVIVT01038517001 3 54,0523 0,4290 0,01 415,79
CsHsp70-11 5 GSVIVT01038580001 16 14,7398 0,3078 0,02 113,38
CsHsp70-11 5 GSVIVT01019607001 2 16,2795 0,2962 0,02 125,23
CsHsp70-11 5 GSVIVT01031125001 14 8,0965 0,3038 0,04 62,28
CsHsp70-11 5 GSVIVT01038517001 3 52,1983 0,4151 0,01 401,53
CsHsp70-11 5 GSVIVT01016567001 13 2,8226 0,1549 0,05 21,71
CsHsp70-12 S GSVIVT01038580001 16 28,42 0,2976 0,01 218,62
CsHsp70-12 5 GSVIVT01019607001 2 52,2324 0,2922 0,01 401,79
CsHsp70-12 5 GSVIVT01031125001 14 22,0436 0,2982 0,01 169,57
CsHsp70-12 5 GSVIVT01038517001 3 51,5208 0,4083 0,01 396,31
CsHsp70-12 5 GSVIVT01016567001 13 2,6945 0,1528 0,06 20,73
CsHsp70-13 7 GSVIVT01026014001 18 2,2269 0,0668 0,03 17,13
CsHsp70-13 7 GSVIVT01008331001 17 2,0899 0,0691 0,03 16,08
CsHsp70-13 7 GSVIVT01038517001 3 49,1183 0,4006 0,01 377,83
CsHsp70-13 7 GSVIVT01006769001 un 50,1815 0,4036 0,01 386,01
CsHsp70-13 7 GSVIVT01019607001 2 50,6477 0,4789 0,01 389,60
CsHsp70-13 7 GSVIVT01038580001 16 52,0325 0,553 0,01 400,25
CsHsp70-13 7 GSVIVT01031125001 14 49,7666 0,5387 0,01 382,82
CsHsp70-14 7 GSVIVT01017110001 9 2,0022 0,1184 0,06 15,40
CsHsp70-14 7 GSVIVT01037642001 19 10,2809 0,5371 0,05 79,08
CsHsp70-14 7 GSVIVT01031125001 14 50,8979 0,792 0,02 391,52
CsHsp70-14 7 GSVIVT01019607001 2 52,0681 0,8324 0,02 400,52
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EK 40’ 1in devamu;

CsHsp70-14

| GSVIVT01038580001

16

53,4591

0,8467

0,02

411,22

Ortalama

28,97907

0,434847

0,03662

213,76
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EK 41

Salatahik - Masir

Protein Adx Kromozom Gen Adlan Kromzom Ks Ka Ka/Ks | MYO
CsHsp70-01 2 GRMZM2G056039 TO01 1 19,5537 0,105 0,0054 150,41
CsHsp70-01 2 GRMZM2G066902_TO01 2 48,9376 0,2676 0,0055 376,44
CsHsp70-01 2 GRMZM2G079668 TO1 1 50,0278 0,5281 0,0106 384,83
CsHsp70-01 2 GRMZM2G079668 T02 1 50,0332 0,5281 0,0106 384,87
CsHsp70-01 2 GRMZM2G106429 TO1 4 15,6221 0,1919 0,0123 120,17
CsHsp70-01 2 GRMZM2G111475 TO1 5 48,9061 0,5146 0,0105 376,20
CsHsp70-01 2 GRMZM2G114793 TO1 5 37,3162 0,2781 0,0075 287,05
CsHsp70-01 2 GRMZM2G145275 TO1 1 24,8585 0,2255 0,0091 191,22
CsHsp70-01 2 GRMZM2G153815 TO1 5 47,9329 0,4595 0,0096 368,71
CsHsp70-01 2 GRMZM2G310431 TO1 8 26,5795 0,0772 0,0029 204,46
CsHsp70-01 2 GRMZM2G340251 TO1 3 22,4863 0,1037 0,0046 172,97
CsHsp70-01 2 GRMZM2G340251 T02 3 21,6573 0,1038 0,0048 166,59
CsHsp70-01 2 GRMZM2G340251 TO03 3 21,4279 0,1038 0,0048 164,83
CsHsp70-01 2 GRMZM2G340251 T04 3 45,1632 0,1066 0,0024 347,41
CsHsp70-01 2 GRMZM2G365374 TO1 2 37,5064 0,4671 0,0125 288,51
CsHsp70-01 2 GRMZM2G366532_TO01 9 37,6553 0,0787 0,0021 289,66
CsHsp70-01 2 GRMZM2G366532_T02 9 39,5141 0,0787 0,0020 303,95
CsHsp70-01 2 GRMZM2G415007 TO 4 38,2687 0,2802 0,0073 294,37
CsHsp70-01 2 GRMZM2G428391 TO 1 48,1782 0,1019 0,0021 370,60
CsHsp70-01 2 GRMZM2G428391 T02 1 52,1725 0,1034 0,0020 401,33
CsHsp70-01 2 GRMZM2G428391 T02 1 63,3085 0,1035 0,0016 486,99
CsHsp70-01 2 GRMZM2G471196 TO1 5 59,1724 0,3331 0,0056 455,17
CsHsp70-01 2 GRMZM5G802801 TO1 8 3,8402 0,0784 0,0204 29,54
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EK 41’ in devamu;

CsHsp70-02 2 GRMZM2G111475 T01 5 31,6128 0,0919 0,0029 243,18
CsHsp70-02 2 GRMZM2G079668 T02 1 30,4263 0,0994 0,0033 234,05
CsHsp70-02 2 GRMZM2G079668_T01 1 51,6444 10,0993 0,0019 397,26
CsHsp70-02 2 GRMZM2G001500_T02 10 9,4479 0,1051 0,0111 ]72,68

CsHsp70-02 2 GRMZM2G001500 T01 10 17,7027 0,1518 0,0086 136,17
CsHsp70-02 2 GRMZM2G153815 T01 5 49,0824 10,4304 0,0088 377,56
CsHsp70-02 2 GRMZM2G365374_TO01 2 50,7375 0,4327 0,0085 ]390,29
CsHsp70-02 2 GRMZM2G111475_T02 S 6,8283 0,0773 0,0113 |52,53

CsHsp70-02 2 GRMZM2G415007_T01 4 53,3402 0,5092 0,0095 410,31
CsHsp70-02 2 GRMZM2G114793 TO 5 53,3401 0,5097 0,0096 410,31
CsHsp70-02 2 AC209784,3 FGTO007 3 53,3528 0,5006 0,0094 410,41
CsHsp70-03 3 GRMZM2G024718_TO01 9 14,2251 0,2234 0,0157 109,42
CsHsp70-03 3 GRMZM5G802801_T01 8 49,6508 0,6854 0,0138 381,93
CsHsp70-03 3 GRMZM2G366532_T01 9 50,887 0,6828 0,0134 391,44
CsHsp70-03 3 GRMZM2G310431_TO01 8 48,856 0,6902 0,0141 375,82
CsHsp70-03 3 GRMZM2G340251_T02 3 47,5443 0,7162 0,0151 365,73
CsHsp70-03 3 GRMZM2G340251 _T03 3 47,5426 0,7163 0,0151 365,71
CsHsp70-03 3 GRMZM2G340251_TO01 3 47,5442 0,7162 0,0151 365,72
CsHsp70-03 3 GRMZM2G366532_T02 9 50,1773 0,6894 0,0137 385,98
CsHsp70-03 3 GRMZM2G428391 T01 1 50,5841 0,6854 0,0135 389,11
CsHsp70-03 3 GRMZM2G415007_T01 4 48,8392 0,7836 0,0160 |375,69
CsHsp70-04 3 GRMZM2G023232_TO01 6 44,6051 0,4112 0,0092 343,12
CsHsp70-04 3 GRMZM2G361605_T01 6 19,3546 0,4287 0,0221 148,88
CsHsp70-04 3 GRMZM2G063676_TO 8 13,9203 0,4248 0,0305 107,08
CsHsp70-04 3 GRMZM2G361605 _T02 6 20,7396 0,4279 0,0206 159,54
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EK 41’ in devamu;

CsHSp70-05 4 GRMZM2G153815 T01 5 5,5056 0,0918 0,0167 42,35
CsHSp70-05 4 GRMZM2G365374 T01 2 50,5205 ]0,1382 0,0027 388,62
CsHSp70-05 4 GRMZM2G111475_TO1 5 48,0742 10,4188 0,0087 ]369,80
CsHSp70-05 4 GRMZM2G079668_T02 1 47,91 0,4317 0,0090 ]368,54
CsHSp70-05 4 GRMZM2G079668 T01 1 47,9105 ]0,4318 0,0090 368,54
CsHSp70-05 4 GRMZM2G001500 _T02 10 27,1489 ]0,4232 0,0156 208,84
CsHSp70-05 4 GRMZM2G366532_T01 9 58,5689 |0,4178 0,0071 450,53
CsHSp70-05 4 GRMZM2G310431_TO01 8 54,8973 |0,4422 0,0081 422,29
CsHSp70-05 4 GRMZM5G802801 T01 8 56,4335 |0,4311 0,0076 |434,10
CsHSp70-05 4 GRMZM2G366532_T02 9 43,3154  ]0,4539 0,0105 333,20
CsHsp70-06 4 GRMZM2G056039 T01 1 9,5269 0,0312 0,0033 |73,28
CsHsp70-06 4 GRMZM2G340251_T02 3 8,7509 0,0323 0,0037 ]67,31
CsHsp70-06 4 GRMZM2G340251_T03 3 8,7809 0,0323 0,0037 |67,55
CsHsp70-06 4 GRMZM2G340251 T01 3 8,7114 0,0323 0,0037 67,01
CsHsp70-06 4 AC209784,3 FGTO07 3 41,8411 ]0,0418 0,0010 ]321,85
CsHsp70-06 4 GRMZM5G802801_TO01 8 42,9140 ]0,0429 0,0010 330,11
CsHsp70-06 4 GRMZM2G310431_T01 8 42,7776 10,0428 0,0010 329,06
CsHsp70-06 4 GRMZM2G428391_TO01 1 37,2321  ]0,0533 0,0014 ]286,40
CsHsp70-06 4 GRMZM2G428391_T02 1 46,8608 ]0,0559 0,0012 360,47
CsHsp70-06 4 GRMZM2G365374_T01 2 52,5764 ]0,4828 0,0092 404,43
CsHsp70-07 4 GRMZM2G111475 _T01 5 9,2797 0,2738 0,0295 71,38
CsHsp70-07 4 GRMZM2G079668_T02 1 5,7058 0,2801 0,0491 43,89
CsHsp70-07 4 GRMZM2G079668_T01 1 5,7060 0,2801 0,0491 43,89
CsHsp70-07 4 GRMZM2G001500_T01 10 7,709 0,3394 0,0440 59,30
CsHsp70-07 4 GRMZM2G001500 T02 10 10,9137 ]0,3493 0,0320 83,95
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EK 41’ in devamu;

CsHsp70-07 4 GRMZM2G111475 T02 5 7,2043 0,3849 0,0534 55,42

CsHsp70-07 4 GRMZM2G153815 T01 5 9,0426 0,6171 0,0682 69,56

CsHsp70-07 4 GRMZM2G365374_TO01 2 44,1918 0,7203 0,0163 339,94
CsHsp70-07 4 GRMZM5G802801_TO01 8 53,1376 0,7822 0,0147 408,75
CsHsp70-07 4 GRMZM2G340251_T04 3 51,1667 0,8693 0,0170 393,59
CsHsp70-08 4 GRMZM2G020040 _T02 5 52,8911 0,2752 0,0052 406,85
CsHsp70-08 4 GRMZM2G020040_TO01 S 53,5437 0,3043 0,0057 411,87
CsHsp70-08 4 GRMZM2G158093_TO01 4 50,3595 0,3351 0,0067 387,38
CsHsp70-08 4 GRMZM2G137696_T02 4 56,706 0,4222 0,0074 1436,20
CsHsp70-08 4 GRMZM2G023232_T01 6 53,808 0,9158 0,0170 413,91
CsHsp70-09 4 GRMZM2G020040_T02 S 53,2954  |0,2532 0,0048 409,96
CsHsp70-09 4 GRMZM2G020040_TO1 S 54,0467 0,2515 0,0047 415,74
CsHsp70-09 4 GRMZM2G158093 T01 4 51,0601 0,2968 0,0058 392,77
CsHsp70-09 4 GRMZM2G137696_T02 4 59,4647 0,395 0,0066 457,42
CsHsp70-09 4 GRMZM2G023232_TO01 6 54,4215 0,8869 0,0163 ]418,63
CsHsp70-09 4 GRMZM2G361605_T01 6 54,078 0,8977 0,0166 415,98
CsHsp70-09 4 GRMZM2G063676_T01 8 52,6146 0,9098 0,0173 |404,73
CsHsp70-09 4 GRMZM2G428391_TO01 1 50,6714 10,8519 0,0168 ]389,78
CsHsp70-09 4 GRMZM5G802801_TO01 8 52,5064 10,8438 0,0161 403,90
CsHsp70-09 4 GRMZM2G056039_T01 1 50,4075 0,8362 0,0166 |387,75
CsHsp70-10 5 GRMZM2G114793 T01 5 5,5774 0,0512 0,0092 42,90

CsHsp70-10 o) GRMZM2G415007_TO01 4 4,9161 0,0536 0,0109 |37,82

CsHsp70-10 o) GRMZM2G366532_T01 9 65,3501 0,2607 0,0040 502,69
CsHsp70-10 5 GRMZM2G366532_T02 9 62,7647 0,2812 0,0045 482,81
CsHsp70-10 o) AC209784,3 FGTO07 3 58,8358 0,2705 0,0046 |452,58
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EK 41’ in devamu;

CsHsp70-10 5 GRMZM5G802801 T01 8 63,1266 0,0042 0,0001 485,59
CsHsp70-10 5 GRMZM2G471196_TO01 5 51,9550 ]0,1908 0,0037 ]399,65
CsHsp70-10 S GRMZM2G310431_TO01 8 60,4644 |0,2694 0,0045 ]465,11
CsHsp70-10 S GRMZM2G340251_T02 3 38,3351 0,2907 0,0076  ]294,89
CsHsp70-10 5 GRMZM2G340251 T03 3 38,4108 0,2907 0,0076 |295,47
CsHsp70-11 5 GRMZM2G340251 T02 3 6,8903 0,042 0,0061 53,00
CsHsp70-11 o) GRMZM2G340251_TO03 3 6,8807 0,042 0,0061 52,93
CsHsp70-11 o) GRMZM2G340251_TO01 3 6,8725 0,042 0,0061 |52,87
CsHsp70-11 5 GRMZM2G056039_T01 1 6,9613 0,0437 0,0063 |53,55
CsHsp70-11 5 GRMZM5G802801 _T01 8 48,6944 10,0488 0,0010 |374,57
CsHsp70-11 o) GRMZM2G428391_TO01 1 29,3118 0,0491 0,0017 225,48
CsHsp70-11 o) GRMZM2G310431_TO01 8 39,3637 0,0459 0,0012 302,80
CsHsp70-11 5 GRMZM2G366532_T02 9 46,1372 0,0687 0,0015 354,90
CsHsp70-11 5 GRMZM2G366532_T01 9 49,2418 0,0692 0,0014 378,78
CsHsp70-12 o) GRMZM2G056039 T01 1 11,0081 0,0436 0,0040 ]84,68
CsHsp70-12 o) GRMZM5G802801_TO01 8 37,4769 0,0375 0,0010 ]288,28
CsHsp70-12 5 GRMZM2G340251 _T02 3 9,4881 0,0445 0,0047 172,99
CsHsp70-12 o) GRMZM2G340251_T03 3 9,4875 0,0445 0,0047 172,98
CsHsp70-12 o) GRMZM2G340251_TO01 3 9,49 0,0445 0,0047 173,00
CsHsp70-12 5 GRMZM2G310431_T01 8 38,8771 0,0393 0,0010 299,05
CsHsp70-12 5 GRMZM2G428391 T01 1 18,1132 0,0519 0,0029 139,33
CsHsp70-12 o) GRMZM2G366532_T02 9 59,4689 0,0615 0,0010 457,45
CsHsp70-12 o) GRMZM2G366532_T01 9 42,6761 0,0619 0,0015 ]328,28
CsHsp70-13 7 GRMZM2G111475 _T01 5 8,0739 0,1173 0,0145 [62,11
CsHsp70-13 7 GRMZM2G079668 T02 1 7,5896 0,1224 0,0161 |58,38
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EK 41’ in devamu;

CsHsp70-13 7 GRMZM2G079668 T01 1 7,5834 0,1224 0,0161 |58,33
CsHsp70-13 7 GRMZM2G001500 _T02 10 13,5463 0,1328 0,0098 104,20
CsHsp70-13 7 GRMZM2G001500_TO01 10 45,8634 10,1692 0,0037 352,80
CsHsp70-13 7 GRMZM2G153815_TO01 5 48,379 0,4149 0,0086 372,15
CsHsp70-13 7 GRMZM2G365374 T01 2 49,1394  ]0,4557 0,0093 378,00
CsHsp70-13 7 GRMZM2G111475 T02 5 4,5952 0,1158 0,0252 35,35
CsHsp70-13 7 GRMZM2G415007_TO01 4 51,8324 10,5168 0,0100 ]398,71
CsHsp70-13 7 GRMZM2G114793_TO01 S 51,698 0,5189 0,0100 ]397,68
CsHsp70-14 7 GRMZM2G063676_T01 8 8,1732 0,1914 0,0234 62,87
CsHsp70-14 7 GRMZM2G361605 T01 6 9,1608 0,1946 0,0212 70,47
CsHsp70-14 7 GRMZM2G361605_T02 6 9,1568 0,1946 0,0213 170,44
CsHsp70-14 7 GRMZM2G023232_TO01 6 7,4207 0,1685 0,0227 57,08
CsHsp70-14 7 GRMZM2G063676_T02 8 10,2182 0,1485 0,0145 78,60
CsHsp70-14 7 GRMZM2G056766_T01 5 17,8584 10,4665 0,0261 137,37
CsHsp70-14 7 GRMZM2G366532_T01 9 57,201 0,7395 0,0129 440,01
CsHsp70-14 7 GRMZM5G802801_TO01 8 56,0175 0,7692 0,0137 430,90
CsHsp70-14 7 GRMZM2G310431_T01 8 54,7181 0,7647 0,0140 420,91
Ortalama 32,04208 | 0,290737 | 0,01289 | 264,84
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EK 42

Arabidopsis lyrata

aly-miR166g-5p | CsHsp70-01  [3.0 116.33 |GGAAUGUUGUUUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
Arabidopsis thaliana

ath-miR2934-3p CshZIP-04 3.0 19.086 | CAUCCAAGGUGUUUGUAGAA UUCUCCAAGUCCCUUGGAUG
ath-miR397b CsbzIP-08 3.0 17,575 |UCAUUGAGUGCAUCGUUGAU AUCGUCGAUCUACUCAAUGA
Aegilops tauschii

ata-miR166e-5p CsHsp70-02 2,5 18.473 | GGAAUGUUGUCUGGUUGGAG UUCCGACUAGACGGCAUUCC
ata-miR2275c-3p CsHsp70-14 2,5 12.266 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUCA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
Brachypodium distachyon

bdi-miR166d-5p CsHsp70-02 2,5 18.473 | GGAAUGUUGUCUGGUUGGAG UUCCGACUAGACGGCAUUCC
bdi-miR7712-5p CsHsp70-11 3.0 May.21 | UAGAGCUCUGAAGUUACCAC GUGGAAACCCCAGAGCUCUA
bdi-miR7754-3p CsHsp70-03 3.0 Haz.64 | UUCUCUCGGCUAAGGAACUG AAGGUUCUUAGCCGAGAGGA
bdi-miR2275a CsHsp70-14 3.0 12.266 |UUUGGUUUCCUCCAAUGUCUCA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
bdi-miR2275¢c CsHsp70-14 2,5 12.266 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUCA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
Lotus japonicus

lja-miR7523a CsHsp70-06  |2,5 22.22 |ACCACCGGGCUCGAGGAUCAG |UUGAUCUUCGAUCUUGGUGGU
lja-miR7523b CsHsp70-06  |2,5 22.22 |ACCACCGGGCUCGAGGAUCAG |UUGAUCUUCGAUCUUGGUGGU
Manihot esculenta

mes-miR2275 CsHsp70-14 2,5 Tem.33 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUUA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
Malus domestica

mdm-miR159c CsHsp70-12 3.0 Mar.58 | GAAUUCCUUCUCCUCUCCUUU AAAGGAGAAGAGAAGCAAUUU
Nicotiana tabacum

nta-miR6149a CsHsp70-05 3.0 17.276 |UUGAUACGCACCUGAAUCGG CAGACUCAGGUGGGUAUCAA
nta-miR6149b CsHsp70-05 3.0 17.276 |UUGAUACGCACCUGAAUCGG CAGACUCAGGUGGGUAUCAA

375




EK 42’ nin devamz;

Glycine max

gma-miR166h-5p  [CsHsp70-01  [3.0 16.33 |GGAAUGUUGUUUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
gma-miR166i-5p CsHsp70-02  [3.0 Tem.50 | GGAAUGUCGUCUGGUUCGAG | UUCCGACUAGACGGCAUUCC
gma-miR166j-5p CsHsp70-01  |3.0 16.33 |GGAAUGUUGUUUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
Solanum tuberosum

stu-miR166¢c-5p | CsHsp70-01  [3.0 116.33 |GGAAUGUUGUUUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
Triticum aestivum

tae-miR2275-3p CsHsp70-14  [2,5 12.266 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCU GGGUAAUGGAGGAGACCAAA
Zea mays

zma-miR166g-5p | CsHsp70-02 |25 7,5 GGAAUGUUGUCUGGUUGGAG  |UUCCGACUAGACGGCAUUCC
zma-miR166m-5p | CsHsp70-01  |3.0 16.33 |GGAAUGUUGGCUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
oryza sativa

0sa-miR2275a CsHsp70-14 |25 12.266 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUCA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
0sa-miR2275b CsHsp70-14 |25 12.266 | UUUGGUUUCCUCCAAUAUCUCA |UCGGGUAAUGGAGGAGACCAAA
0sa-miR166h-5p CsHsp70-01  [3.0 16.33 |GGAAUGUUGGCUGGCUCGAG |UUCGAGCUAACCGGCAUUCC
Physcomitrella patens

ppt-miR1217-3p CsHsp70-09  [3.0 17.572 | AAUUUGAAGCAUGAUGUCAAG |UUUGGC-UUAUGCUUCAAAUU
ppt-miR1217-3p CsHsp70-08  [3.0 17.572 | AAUUUGAAGCAUGAUGUCAAG |UUUGGC-UUAUGCUUCAAAUU
ppt-miR414 CsHsp70-14  [3.0 17.362 |UCAUCCUCAUCAUCCUCGUCC |GUAUGAGGAUGGGGAGGAUGA
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EK 44

7 Cucumis Sativus Hsp90 Proteini Katalogu

Salatahk Genomunda Fiziksel

Cucurbit Pozisyon . .
Protein Molekiiler Kararh . .

Protein Adi Ge.nome Baslangic Bitis Uzunlugu pl Agirhk Kararsnzl_lk veya AeEh NCBI Erisim No.

Veritabam . . Endeksi Grubu

T Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aa) (Da) Kararsiz

animlayicisi

(be) (be)

CsHsp90-01 | CsalM569270.1 Chrl 20,885,081 | 20,888,425 | 699 4,99 79930,02 |35,19 stable 11 XP_011659851.1
CsHsp90-02 | CsalM569290.1 Chrl 20,896,746 | 20,899,322 | 631 5,01 72311,2 |38,69 stable 11 KGN66052.1
CsHsp90-03 | Csa2M368880.1 Chr2 17,841,192 | 17,846,126 | 817 4,89 93586,09 |35,25 stable 11 XP_004152644.1
CsHsp90-04 | Csa3M005030.1 Chr3 674,342 678,312 | 221 9,63 25177,75 |46,18 unstable I XP_004146126.1
CsHsp90-05 | Csa3M183950.1 Chr3 12,868,900 | 12,872,104 | 703 4,97 80926,05 |38,33 stable 11 XP_004140753.1
CsHsp90-06 | Csa5M135340.1 Chr5 3,212,436 | 3,219,423 | 783 4,86 88643,07 |43,92 unstable 1 XP_011654561.1
CsHsp90-07 | Csa6M111370.1 Chré 7,595,875 | 7,603,266 | 791 5,47 89523,03 |43,51 unstable I XP_004140007.1
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EK 45

CsHsp90 proteinlerinin Blast2Go analiz detaylar1

Uzunluk GO: MOLEKULER
Protein Ad1 Aciklama (aa)  e-Degeri Benzerlik GO: BiYOLOJIK SUREC FONKSIiYON GO: HUCRE BILESENi
ATP baglanmasi;
heat  shock acilmamig protein
CsHsp90-01 | cognate 80 699 0,00E+00 | 98.2% protein katlanmasi; strese cevap baglanmasi
heat  shock ATP baglanmast;
cognate  80- acilmamig protein
CsHsp90-02 | like 631 0,00E+00 | 98.6% protein katlanmasi; strese cevap baglanmasi
ATP baglanmasi;
endoplasmin actlmamig protein
CsHsp90-03 | homolog 817 0,00E+00 | 93.85% protein katlanmasi; strese cevap baglanmasi
54S
ribosomal 3.76E- ribozomun yapisal | mitokondriyal biiyiik ribozomal alt
CsHsp90-04 | mitochondrial | 221 131 92.15% ceviri bileseni unite
ATP baglanmasi;
agilmamis protein
CsHsp90-05 | heat shock 83 | 703 0,00E+00 | 97.4% protein katlanmasi; strese cevap baglanmasi sitoplazma
heat  shock acilmamis  protein
90- protein kloroplast stromaya; de-etiolasyona; tuz stresine cevap; | baglanmasi, ATP | kloroplast stromasi; Mitokondri;
CsHsp90-06 | chloroplastic | 783 0,00E+00 | 93.2% protein katlanmasi; su yoksunluguna cevap; klorata cevap baglanmasi kloroplast zarfi; vakumlu membran
heat  shock ATP baglanmas;
90- acilmamis protein
CsHsp90-07 | mitochondrial | 791 0,00E+00 | 90.9% protein katlanmasi; strese cevap baglanmasi
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EK 46

Kromozom Gene Duplikayon E Degeri Homoloji (%) | Mesafe Ks Ka Ka/Ks MYO
Chrl CsHsp90-02 CsHsp90-01 0.0 86% 11.665 0,1264 0,0014 0,011 0,972308
Ortalama 0,0632 0,0007 0,0055 0,486155
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EK 47

Gene 1 Lokasyon Kro. |Gene?2 Lokasyon Kro. E Degeri | Homoloji (%6) | Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp90-01 20,885,081-20,888,425 Chrl | CsHsp90-05 12,868,900-12,872,104 Chr3 0.0 88% 58,9901 0,0755 0,0013 | 453,77
CsHsp90-05 12,868,900-12,872,104 Chr3 | CsHsp90-06 3,212,436-3,219,423 Chr5 0.0 100% 20,3094 0,4994 0,0246 | 156,2262
CsHsp90-06 3,212,436-3,219,423 Chr5 | CsHsp90-07 7,595,875-7,603,266 Chré 0.0 71% 8,7428 0,2426 0,0277 |[67,25231
Ortalama 29,34743 10,2725 0,017867 | 225,7495
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EK 48

Salatalik -Arabidopsis

Protein Ada Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp90-01 1 AT5G56000,1 5 2,5127 0,0367 0,0146 19,3284
CsHsp90-01 1 AT5G56030,1 5 2,2038 0,0313 0,0142 16,9523
CsHsp90-01 1 AT5G56010,1 5 2,5321 0,0339 0,01338 19,4776
CsHsp90-01 1 AT5G56030,2 5 2,2035 0,0313 0,01420 16,95
CsHsp90-01 1 AT5G52640,1 5 21,8512 0,0772 0,0035 168,086
CsHsp90-01 1 AT4G24190,2 4 54,5724 0,4258 0,0078 419,787
CsHsp90-01 1 AT4G24190,1 4 54,5793 0,4257 0,0077 419,840
CsHsp90-01 1 AT2G04030,1 2 41,2463 0,4836 0,01172 317,279
CsHsp90-01 1 AT3G07770,1 3 29,7898 0,5163 0,01733 229,1521
CsHsp90-01 1 AT2G04030,2 2 42,9622 0,4915 0,01144 330,4784
CsHsp90-02 1 AT5G56030,1 5 1,9676 0,0303 0,01535 15,13538
CsHsp90-02 1 AT5G56010,1 5 2,4045 0,0334 0,01389 18,4961
CsHsp90-02 1 AT5G56000,1 5 2,2819 0,0363 0,01590 17,5530
CsHsp90-02 1 AT5G56030,2 5 1,9676 0,0303 0,01539 15,1353
CsHsp90-02 1 AT5G52640,1 5 23,6467 0,0642 0,0027 181,8979
CsHsp90-02 1 AT4G24190,1 4 54,592 0,408 0,0074 419,9384
CsHsp90-02 1 AT4G24190,2 4 54,6079 0,4081 0,0074 420,0607
CsHsp90-02 1 AT2G04030,1 2 54,1534 0,4669 0,0086 416,5646
CsHsp90-02 1 AT3G07770,1 3 34,3637 0,5083 0,01479 264,3361
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EK 48' in devam;

CsHsp90-02 1 AT2G04030,2 2 51,8279 0,4751 0,00916 398,6767
CsHsp90-03 2 AT4G24190,2 4 1,9997 0,121 0,0605 15,3823
CsHsp90-03 2 AT4G24190,1 4 2,046 0,1211 0,0591 15,7384
CsHsp90-03 2 AT5G52640,1 5 52,4656 0,4376 0,0083 403,5815
CsHsp90-03 2 AT5G56000,1 5 54,9486 0,4373 0,0079 422,6815
CsHsp90-03 2 AT5G56030,1 5 54,3945 0,4368 0,0080 418,4192
CsHsp90-03 2 AT5G56010,1 5 54,423 0,4418 0,0081 418,6384
CsHsp90-03 2 AT5G56030,2 5 54,4544 0,4381 0,0080 418,88
CsHsp90-03 2 AT2G04030,1 2 37,0452 0,533 0,0143 284,9630
CsHsp90-03 2 AT2G04030,2 2 37,7299 0,5366 0,0142 290,23
CsHsp90-03 2 AT3G07770,1 3 33,6431 0,5552 0,0165 258,7930
CsHsp90-04 3 AT4G31460,1 4 2,9738 0,2293 0,0771 22,8753
CsHsp90-05 3 AT5G52640,1 5 4,1773 0,0339 0,0081 32,1330
CsHsp90-05 3 AT5G56000,1 5 62,6224 0,0865 0,0013 481,7107
CsHsp90-05 3 AT5G56030,1 5 63,4053 0,0802 0,0012 487,7330
CsHsp90-05 3 AT5G56010,1 5 48,2273 0,0821 0,0017 370,9792
CsHsp90-06 5 AT2G04030,1 2 3,7353 0,0879 0,0235 28,7330
CsHsp90-06 5 AT2G04030,2 2 3,7172 0,089 0,0239 28,5938
CsHsp90-06 5 AT3G07770,1 3 17,07 0,2527 0,0148 131,3076
CsHsp90-07 6 AT3G07770,1 3 2,1789 0,1465 0,0672 16,7607
CsHsp90-07 6 AT2G04030,1 2 12,9474 0,2525 0,0195 99,5953
CsHsp90-07 6 AT2G04030,2 2 12,768 0,2527 0,0197 98,2153
Ortalama 28,51179 | 0,260146 0,016843 216,3676
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EK 49

Salatahik -Celtik

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g39140,1 8 9,5952 0,0426 0,0044 73,8092
CsHsp90-01 1 LOC_0s09g30412,1 9 4,2838 0,0473 0,0110 32,9527
CsHsp90-01 1 LOC_0s09g30418,1 9 4,6566 0,0483 0,0103 35,82
CsHsp90-01 1 LOC_0s049g01740,1 4 41,8857 0,088 0,0021 322,1975
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g39140,2 8 10,1364 0,0482 0,0047 77,9723
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g39140,3 8 11,5325 0,0377 0,0032 88,7115
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g39140,4 8 9,4007 0,0637 0,0067 72,3130
CsHsp90-01 1 LOC_0s06¢g50300,1 6 57,7248 0,4351 0,00753 444,0369
CsHsp90-01 1 LOC_0s09g29840,1 9 22,3175 0,5105 0,02287 171,6737
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g38086,3 8 24,6355 0,5 0,02029 189,5038
CsHsp90-01 1 LOC_0s129g32986,1 12 29,408 0,5311 0,01805 226,2153
CsHsp90-01 1 LOC_0s08g38086,4 8 26,6399 0,5026 0,01886 204,9227
CsHsp90-01 1 LOC_0s09g29840,2 9 37,0833 0,5294 0,0142 285,2561
CsHsp90-01 1 LOC_0s09¢36420,1 9 8,2545 0,4234 0,0512 63,49615
CsHsp90-02 1 LOC_0s08g39140,2 8 10,5365 0,0481 0,0045 81,05
CsHsp90-02 1 LOC_0s08g39140,1 8 10,5555 0,0417 0,0039 81,196154
CsHsp90-02 1 LOC_0s08g39140,4 8 11,9055 0,0638 0,0053589 | 91,580769
CsHsp90-02 1 LOC_0s09g30412,1 9 5,3561 0,046 0,0085883 | 41,200769
CsHsp90-02 1 LOC_0s09g30418,1 9 5,9549 0,0469 0,0078759 | 45,806923
CsHsp90-02 1 LOC_0s049g01740,1 4 45,7524 0,0852 0,0018622 | 351,94154
CsHsp90-02 1 LOC_0s08g39140,3 8 11,8398 0,036 0,0030406 | 91,075385
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EK 49' un devamu;

CsHsp90-02 1 LOC_0s06g50300,1 6 57,5704 0,4129 0,0071721 | 442,84923
CsHsp90-02 1 LOC_0s09g29840,2 9 53,8403 0,4869 0,0090434 | 414,15615
CsHsp90-02 1 LOC_0Os09g29840,1 9 22,9354 0,4938 0,02153 | 176,42615
CsHsp90-02 1 LOC_0Os08g38086,3 8 23,0167 0,4839 0,0210239 | 177,05154
CsHsp90-02 1 LOC_0s12g32986,1 12 17,879 0,5172 0,0289278 | 137,53077
CsHsp90-02 1 LOC_0s08g38086,4 8 24,4595 0,4864 0,0198859 188,15

CsHsp90-02 1 LOC_0s09g36420,1 9 5,4506 0,5433 0,0996771 | 41,927692
CsHsp90-03 2 LOC_0Os06g50300,1 6 2,7956 0,1186 0,0424238 | 21,504615
CsHsp90-03 2 LOC_0Os04g01740,1 4 67,1031 0,4202 0,006262 | 516,17769
CsHsp90-03 2 LOC_0Os09g30412,1 9 56,7631 0,436 0,007681 | 436,63923
CsHsp90-03 2 LOC_0s09g30418,1 9 56,804 0,4435 0,0078075 | 436,95385
CsHsp90-03 2 LOC_0s08g39140,1 8 58,0044 0,431 0,0074305 | 446,18769
CsHsp90-03 2 LOC_0Os08g38086,3 8 54,8102 0,534 0,0097427 | 421,61692
CsHsp90-03 2 LOC_0s09g29840,1 9 52,3063 0,5419 0,0103601 | 402,35615
CsHsp90-03 2 LOC_0s08g39140,2 8 58,7505 0,4059 0,0069089 | 451,92692
CsHsp90-03 2 LOC_0s08g38086,4 8 54,819 0,506 0,0092304 | 421,68462
CsHsp90-03 2 LOC_0s12g32986,1 12 30,9257 0,5655 0,0182858 237,89

CsHsp90-03 2 LOC_0Os08g39140,3 8 56,9391 0,445 0,0078154 | 437,99308
CsHsp90-03 2 LOC_0Os08g39140,4 8 57,139 0,4066 0,007116 | 439,53077
CsHsp90-03 2 LOC_0s09g29840,2 9 51,8898 0,6045 0,0116497 | 399,15231
CsHsp90-03 2 LOC_0s09g36420,1 9 52,4171 0,8107 0,0154663 | 403,20846
CsHsp90-04 3 LOC_0s079g36090,1 7 2,9549 0,2693 0,0911368 22,73

CsHsp90-04 3 LOC_0Os07g36090,2 7 2,9549 0,2693 0,0911368 22,73

385




EK 49' un devamu;

CsHsp90-04 3 LOC_0s07936090,3 7 2,9549 0,2693 0,0911368 22,73

CsHsp90-05 3 LOC_0s04g01740,1 4 73,7853 0,079 0,0010707 | 567,57923
CsHsp90-05 3 LOC_0Os09g30412,1 9 59,1346 0,0796 0,0013461 | 454,88154
CsHsp90-05 3 LOC_0Os09g30418,1 9 49,7657 0,0804 0,0016156 | 382,81308
CsHsp90-05 3 LOC_0Os08g39140,1 8 61,8007 0,082 0,0013268 475,39

CsHsp90-05 3 LOC_0s08g39140,2 8 67,3511 0,0898 0,0013333 | 518,08538
CsHsp90-05 3 LOC_0s08g39140,3 8 46,2584 0,0777 0,0016797 | 355,83385
CsHsp90-05 3 LOC_0Os08g39140,4 8 49,7556 0,102 0,00205 | 382,73538
CsHsp90-06 5 LOC_0s09g29840,1 9 3,6523 0,1261 0,0345262 | 28,094615
CsHsp90-06 5 LOC_0Os08g38086,3 8 4,5536 0,1197 0,0262869 | 35,027692
CsHsp90-06 5 LOC_0s08g38086,4 8 3,9915 0,0904 0,0226481 | 30,703846
CsHsp90-07 6 LOC_0s12g32986,1 12 2,6669 0,1817 0,0681315 | 20,514615
CsHsp90-07 6 LOC_0s09g29840,1 9 54,2483 0,261 0,0048112 | 417,29462
CsHsp90-07 6 LOC_0Os08g38086,3 8 5,4036 0,244 0,0451551 | 41,566154

Ortalama 31,160452 | 0,28777069 | 0,018828 | 239,6958
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EK 50

Salatahk -Kavak

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromzom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp90-01 1 Potri,001G466000,1 1 2,3237 0,0329 0,0141585 | 17,874615
CsHsp90-01 1 Potri,001G466000,2 1 2,3236 0,0328 0,014116 17,873846
CsHsp90-01 1 Potri,016G003400,1 16 3,4043 0,0354 0,0103986 | 26,186923
CsHsp90-01 1 Potri,006G002800,1 6 2,9445 0,0381 0,0129394 22,65
CsHsp90-01 1 Potri,001G286700,1 1 2,4027 0,0354 0,0147334 | 18,482308
CsHsp90-01 1 Potri,017G146600,1 17 10,4388 0,0803 0,0076925 | 80,298462
CsHsp90-01 1 Potri,017G146600,2 17 10,3846 0,0803 0,0077326 | 79,881538
CsHsp90-01 1 Potri,004G073600,1 4 33,0408 0,0833 0,0025211 254,16
CsHsp90-01 1 Potri,001G466000,4 1 2,6146 0,0378 0,0144573 | 20,112308
CsHsp90-01 1 Potri,016G003400,3 16 3,1151 0,0757 0,024301 23,962308
CsHsp90-01 1 Potri,006G002800,2 6 3,094 0,0887 0,0286684 23,8
CsHsp90-01 1 Potri,016G003400,2 16 4,1715 0,0618 0,0148148 | 32,088462
CsHsp90-01 1 Potri,001G466000,3 1 2,71337 0,0717 0,0262282 | 21,028462
CsHsp90-01 1 Potri,001G286700,2 1 2,0815 0,0424 0,0203699 | 16,011538
CsHsp90-01 1 Potri,001G286700,3 1 2,3617 0,0497 0,0210442 | 18,166923
CsHsp90-01 1 Potri,005G241100,1 5 55,0681 0,4195 0,0076178 | 423,60077
CsHsp90-01 1 Potri,005G241100,3 5 54,9775 0,3907 0,0071065 | 422,90385
CsHsp90-01 1 Potri,008G112700,1 8 20,1231 0,4945 0,0245737 | 154,79308
CsHsp90-02 1 Potri,016G003400,3 16 2,9368 0,0775 0,0263893 | 22,590769
CsHsp90-02 1 Potri,016G003400,1 16 3,1822 0,0327 0,0102759 | 24,478462
CsHsp90-02 1 Potri,001G286700,2 1 2,4844 0,0862 0,0346965 | 19,110769
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EK 50' nin devamu;

CsHsp90-02 1 Potri,001G466000,3 1 3,695 0,1283 0,0347226 | 28,423077
CsHsp90-02 1 Potri,001G286700,3 1 2,653 0,087 0,0327931 | 20,407692
CsHsp90-02 1 Potri,001G466000,1 1 2,1562 0,0298 0,0138206 | 16,586154
CsHsp90-02 1 Potri,001G466000,2 1 2,1563 0,0298 0,01382 16,586923
CsHsp90-02 1 Potri,006G002800,1 6 2,4738 0,0344 0,0139057 | 19,029231
CsHsp90-02 1 Potri,001G286700,1 1 2,4676 0,0337 0,013657 18,981538
CsHsp90-02 1 Potri,006G002800,2 6 2,7594 0,0904 0,0327607 | 21,226154
CsHsp90-02 1 Potri,004G073600,1 4 62,2605 0,074 0,0011886 | 478,92692
CsHsp90-02 1 Potri,017G146600,1 17 10,7735 0,0708 0,0065717 | 82,873077
CsHsp90-02 1 Potri,017G146600,2 17 10,7788 0,0708 0,0065684 | 82,913846
CsHsp90-02 1 Potri,001G466000,4 1 2,2157 0,0348 0,0157061 | 17,043846
CsHsp90-02 1 Potri,016G003400,2 16 3,8532 0,0618 0,0160386 29,64

CsHsp90-03 2 Potri,005G241100,1 5 1,7574 0,0929 0,0528622 | 13,518462
CsHsp90-03 2 Potri,005G241100,3 5 1,6308 0,0718 0,0440275 | 12,544615
CsHsp90-03 2 Potri,005G241100,4 5 1,8426 0,0952 0,0516661 | 14,173846
CsHsp90-03 2 Potri,005G241100,2 5 1,654 0,0711 0,0429867 | 12,723077
CsHsp90-03 2 Potri,004G073600,1 4 52,2996 0,4483 0,0085718 | 402,30462
CsHsp90-03 2 Potri,017G146600,1 17 52,7993 0,4482 0,0084887 | 406,14846
CsHsp90-03 2 Potri,017G146600,2 17 52,8024 0,4481 0,0084864 | 406,17231
CsHsp90-03 2 Potri,001G466000,1 1 53,6967 0,4429 0,0082482 | 413,05154
CsHsp90-03 2 Potri,001G466000,2 1 53,6992 0,4428 0,0082459 | 413,07077
CsHsp90-03 2 Potri,016G003400,1 16 54,8867 0,4472 0,0081477 | 422,20538
CsHsp90-03 2 Potri,006G002800,1 6 54,7441 0,4479 0,0081817 | 421,10846
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EK 50' nin devamu;

CsHsp90-04 3 Potri,018G006900,1 18 2,4678 0,2705 0,1096118 | 18,983077
CsHsp90-05 3 Potri,017G146600,1 17 3,1238 0,0282 0,0090275 | 24,029231
CsHsp90-05 3 Potri,017G146600,2 17 3,1235 0,0282 0,0090283 | 24,026923
CsHsp90-05 3 Potri,004G073600,1 4 2,5558 0,0309 0,0120901 19,66

CsHsp90-05 3 Potri,016G003400,2 16 59,7469 0,1119 0,0018729 | 459,59154
CsHsp90-05 3 Potri,001G466000,2 1 57,3408 0,0756 0,0013184 | 441,08308
CsHsp90-05 3 Potri,014G164900,1 14 53,5962 0,5162 0,0096313 | 412,27846
CsHsp90-05 3 Potri,012G041500,1 12 35,3585 0,7958 0,0225066 | 271,98846
CsHsp90-05 3 Potri,005G241100,2 5 52,1676 0,3985 0,0076388 | 401,28923
CsHsp90-06 5 Potri,008G112700,1 8 1,6024 0,0801 0,0499875 | 12,326154
CsHsp90-06 5 Potri,010G136800,1 10 1,6219 0,0935 0,0576484 | 12,476154
CsHsp90-06 5 Potri,008G112700,3 8 1,6064 0,08 0,0498008 | 12,356923
CsHsp90-06 5 Potri,008G112700,2 8 1,6932 0,0631 0,0372667 | 13,024615
CsHsp90-06 5 Potri,010G136800,2 10 1,7287 0,0991 0,0573263 | 13,297692
CsHsp90-06 5 Potri,010G136800,3 10 1,798 0,1008 0,0560623 | 13,830769
CsHsp90-07 6 Potri,014G164900,3 13 1,51 0,098 0,0649007 | 11,615385
CsHsp90-07 6 Potri,014G164900,2 14 1,5108 0,0981 0,0649325 | 11,621538
CsHsp90-07 6 Potri,014G164900,1 14 1,51 0,098 0,0649007 | 11,615385

Ortalama 16,13428 | 0,155095 | 0,023901 124,1098
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EK 51

Salatalhik -Uziim

Protein Ada Kromzom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO

CsHsp90-01 1 GSVIVT01003469001 Un 3,0584 0,0353 0,01 23,526154
CsHsp90-01 1 GSVIVT01028856001 16 15,5467 0,0726 0,00 119,59

CsHsp90-01 1 GSVIVT01009931001 18 54,4694 0,4394 0,01 418,99538
CsHsp90-01 1 GSVIVT01010120001 1 33,8556 0,4899 0,01 260,42769
CsHsp90-01 1 GSVIVT01030056001 12 53,704 0,5238 0,01 413,10769
CsHsp90-01 1 GSVIVT01019407001 2 54,4483 0,0806 0,00 418,83308
CsHsp90-01 1 GSVIVT01014747001 19 49,7156 0,0878 0,00 382,42769
CsHsp90-02 1 GSVIVT01028856001 16 14,181 0,0702 0,00 109,08462
CsHsp90-02 1 GSVIVT01003469001 scaffold 3,33 0,0353 0,01 25,615385
CsHsp90-02 1 GSVIVT01009931001 18 54,7247 0,4191 0,01 420,95923
CsHsp90-02 1 GSVIVT01010120001 1 30,3254 0,4731 0,02 233,27231
CsHsp90-02 1 GSVIVT01019407001 2 42,0872 0,0811 0,00 323,74769
CsHsp90-02 1 GSVIVT01030056001 12 53,7228 0,5114 0,01 413,25231
CsHsp90-02 1 GSVIVT01014747001 19 49,9265 0,0876 0,00 384,05

CsHsp90-03 2 GSVIVT01009931001 18 1,7189 0,0872 0,05 13,222308
CsHsp90-03 2 GSVIVT01010120001 1 53,8093 0,5372 0,01 413,91769
CsHsp90-03 2 GSVIVT01030056001 12 54,0092 0,5595 0,01 415,45538
CsHsp90-03 2 GSVIVT01028856001 16 53,2483 0,4262 0,01 409,60231
CsHsp90-03 2 GSVIVT01003469001 un 53,9108 0,4588 0,01 414,69846
CsHsp90-03 2 GSVIVT01019407001 2 51,653 0,3965 0,01 397,33077
CsHsp90-04 3 GSVIVT01009932001 18 1,6802 0,1368 0,08 12,924615
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EK 51’ in devamu;

CsHsp90-05 3 GSVIVT01028856001 16 1,998 0,0315 0,02 15,369231
CsHsp90-05 3 GSVIVT01003469001 un 31,1118 0,0876 0,00 239,32154
CsHsp90-05 3 GSVIVT01009931001 18 52,5111 0,4384 0,01 403,93154
CsHsp90-06 5 GSVIVT01010120001 1 1,443 0,0789 0,05 111

CsHsp90-06 5 GSVIVT01030056001 12 17,3773 0,2185 0,03 56,748462
CsHsp90-06 5 GSVIVT01009931001 18 20,1761 0,5512 0,03 155,20077
CsHsp90-06 5 GSVIVT01003469001 un 13,5182 0,5027 0,04 103,98615
CsHsp90-07 6 GSVIVT01030056001 12 1,2565 0,1156 0,09 9,6653846
CsHsp90-07 6 GSVIVT01010120001 1 53,4199 0,2383 0,00 410,92231
CsHsp90-07 6 GSVIVT01009931001 18 33,6836 0,5373 0,02 259,10462

Ortalama 32,24583 0,284174 0,02 248,0449
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EK 52

Salatalik -Misir

ID Chromosome Gene IDs Chromosome Ks Ka Ka/Ks Mya
CsHsp90-01 1 GRMzZM2G112165_T01 2 16,6275 0,0459 [ 0,0027605 | 127,903846
CsHsp90-01 1 GRMZM2G012631_T01 4 18,3077 0,0483 [ 0,0026382 | 140,828462
CsHsp90-01 1 GRMZM2G069651_T01 7 12,6294 0,0472 | 0,0037373 | 97,1492308
CsHsp90-01 1 GRMZM5G833699 T01 10 74,102 0,0917 | 0,0012375 | 570,015385
CsHsp90-01 1 GRMZM2G069651_T02 7 30,6439 0,0733 0,002392 235,722308
CsHsp90-01 1 GRMZM2G069651_T05 7 16,1723 0,0437 | 0,0027022 | 124,402308
CsHsp90-01 1 GRMZM2G024668_T01 1 3,0247 0,0418 | 0,0138196 | 23,2669231
CsHsp90-01 1 GRMZM2G024668_T02 1 3,0243 0,0418 | 0,0138214 | 23,2638462
CsHsp90-01 1 GRMZM2G141931_T01 6 60,8612 0,4338 | 0,0071277 | 468,163077
CsHsp90-01 1 GRMZM2G399073_T03 5 57,8161 0,4411 | 0,0076294 | 444,739231
CsHsp90-01 1 GRMZM2G399073_T02 5 54,1042 0,4413 | 0,0081565 | 416,186154
CsHsp90-01 1 GRMZM2G141931 T04 6 61,3267 0,4448 0,007253 471,743846
CsHsp90-01 1 GRMZM2G002220_T01 4 20,9745 0,5006 | 0,0238671 | 161,342308
CsHsp90-01 1 GRMZM5G813217_T01 7 54,6477 0,4937 | 0,0090342 | 420,366923
CsHsp90-02 1 GRMZM2G069651_T02 7 32,4208 0,0833 [ 0,0025693 | 249,390769
CsHsp90-02 1 GRMZM2G112165_T01 2 19,9987 0,0446 | 0,0022301 | 153,836154
CsHsp90-02 1 GRMZM2G012631_T01 4 19,3496 0,0471 | 0,0024342 | 148,843077
CsHsp90-02 1 GRMZM2G069651_T01 7 17,6768 0,0445 [ 0,0025174 | 135,975385
CsHsp90-02 1 GRMZM5G833699 T01 10 55,3513 0,0892 | 0,0016115 | 425,779231
CsHsp90-02 1 GRMZM2G024668_T01 1 4,2146 0,0425 0,010084 32,42
CsHsp90-02 1 GRMZM2G024668_T02 1 4,2155 0,0425 | 0,0100818 | 32,4269231
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EK 52’ nin devamz;

CsHsp90-02 1 GRMZM2G141931_TO03 6 59,4111 0,4702 | 0,0079143 | 457,008462
CsHsp90-02 1 GRMZM2G399073_T03 5 59,64 0,4232 | 0,0070959 | 458,769231
CsHsp90-02 1 GRMZM2G141931_TO01 6 60,2095 0,4206 | 0,0069856 463,15

CsHsp90-02 1 GRMZM2G399073_T02 5 59,6425 0,4232 | 0,0070956 | 458,788462
CsHsp90-02 1 GRMZM2G069651_T05 7 21,65 0,0381 | 0,0017598 | 166,538462
CsHsp90-02 1 GRMZM5G813217_T01 7 54,072 0,4796 | 0,0088697 | 415,938462
CsHsp90-02 1 GRMZM2G002220_T01 4 20,6044 0,4976 | 0,0241502 | 158,495385
CsHsp90-02 1 GRMZM2G141931_T04 6 60,5428 0,4292 | 0,0070892 | 465,713846
CsHsp90-02 1 GRMZM5G813217_T03 7 53,4291 0,4869 0,009113 410,993077
CsHsp90-02 1 GRMZM5G813217_T02 7 53,9316 0,4336 | 0,0080398 | 414,858462
CsHsp90-03 2 GRMZM2G141931_TO01 6 4,1249 0,1176 | 0,0285098 31,73

CsHsp90-03 2 GRMZM2G399073_T02 5 4,4296 0,1327 | 0,0299576 | 34,0738462
CsHsp90-03 2 GRMZM2G399073_T03 5 3,8354 0,1213 | 0,0316264 | 29,5030769
CsHsp90-03 2 GRMZM2G141931_T04 6 3,8729 0,1126 | 0,0290738 | 29,7915385
CsHsp90-03 2 GRMZM2G141931_TO03 6 4,5324 0,1101 | 0,0242918 | 34,8646154
CsHsp90-03 2 GRMZM2G141931_T02 6 4,2543 0,1166 | 0,0274076 | 32,7253846
CsHsp90-03 2 GRMZM5G833699_T01 10 66,5157 0,4279 | 0,0064331 | 511,659231
CsHsp90-03 2 GRMZM2G012631_TO01 4 57,7004 0,438 0,0075909 | 443,849231
CsHsp90-03 2 GRMZM2G112165_TO01 2 56,7144 0,4322 | 0,0076206 | 436,264615
CsHsp90-03 2 GRMZM2G069651_T01 7 56,2245 0,4388 | 0,0078044 | 432,496154
CsHsp90-04 3 GRMZM2G058013_T02 7 3,799 0,3234 | 0,0851277 | 29,2230769
CsHsp90-04 3 GRMZM5G821027_T01 2 4,6721 0,3143 | 0,0672717 | 35,9392308
CsHsp90-05 3 GRMZM5G833699_TO01 10 72,5333 0,0725 | 0,0009995 | 557,948462
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EK 52’ nin devamz;

CsHsp90-05 3 GRMZM2G069651_T01 7 53,1337 0,0775 | 0,0014586 | 408,720769
CsHsp90-05 3 GRMZM2G112165_T01 2 64,3322 0,0851 | 0,0013228 | 494,863077
CsHsp90-05 3 GRMZM2G012631_TO01 4 65,5756 0,0845 | 0,0012886 | 504,427692
CsHsp90-05 3 GRMZM2G069651_T02 7 53,7107 0,1003 | 0,0018674 | 413,159231
CsHsp90-06 5 GRMZM5G813217_T03 7 3,4328 0,0911 | 0,0265381 | 26,4061538
CsHsp90-06 5 GRMZM2G002220_T01 4 3,6673 0,1264 | 0,0344668 28,21

CsHsp90-06 5 GRMZM5G813217_T01 7 3,5681 0,1433 | 0,0401614 | 27,4469231
CsHsp90-06 5 GRMZM5G813217_T02 7 4,917 0,138 0,0280659 | 37,8230769
CsHsp90-06 5 GRMZM2G141931_TO01 6 55,1109 0,5287 | 0,0095934 423,93

CsHsp90-07 6 GRMZM5G813217_T03 7 20,9574 0,202 0,0096386 | 161,210769
CsHsp90-07 6 GRMZM2G002220_T01 4 14,405 0,2577 | 0,0178896 | 110,807692
CsHsp90-07 6 GRMZM5G813217_TO01 7 40,5242 0,2484 | 0,0061297 | 311,724615

Ortalama 33,34226 | 0,23082 | 0,013535 256,4789

394




EK 53

| | |
Aegilops tauschii
ata-miR2275b-3p | CsHsp90-05 3.0 [19.839  [CUUGUUUUCCUCCAAUAUCUCA | UGAGAUGUUGCAGCAGAACAAG
Glycine max
gma-miR9749 CsHsp90-01  [3.0 4,25 UUAGCUUCUUUCACCUUUCC GGAAAGGUUGAGGAAGUUGA
gma-miR9749 CsHsp90-02 3.0 5.035 UUAGCUUCUUUCACCUUUCC GGAAAGGUUGAGGAAGUUGA
Gossypium hirsutum
ghr-miR7510b CsHsp90-01  |2,50 17.76 AAGAACAUGAUCUUUAGCGG CUGUUAAGGAUCUUGUUCUU
ghr-miR7510b CsHsp90-02 3.0 19.61 AAGAACAUGAUCUUUAGCGG CCGUUAAGGAUCUUGUUCUC
Oryza sativa
0sa-miR2275d | CsHsp90-05 3.0 119.839 | CUUGUUUUUCUCCAAUAUCUCA | UGAGAUGUUGCAGCAGAACAAG
Physcomitrella patens
ppt-miR395 | CsHsp90-07 3.0 15562 | CUGAAGCGUUUGGGGGAAGG | CCUUCCUCUAAAUGUUUCAC
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EK 55

17 Cucumis sativus HSP100 Proteini Katalogu

Salatahik Genomunda Fiziksel

Pozisyon

. Cucurb.it Genome " Proteirj Molekiiler Kararsizhk Kararl Filogeni ..

Protein Adi TVerltabam Kromozo Ba;_langlg: Bltls Uzunlugu pl A@irhik (Da) - veya & NCBI Erisim No.
amimlayicisi m Pozisyonu | Pozisyonu (aa) Kararsiz
(be) (be)

CsHsp100-01 CsalMO000600.1 Chrl 62,277 71,689 862 595 | 96008,99 42,9 unstable | Vla XP_011648878.1
CsHsp100-02 CsalMO013170.1 Chrl 1,751,779 1,754,989 752 6,18 | 84750,25 41,03 unstable | VIb XP_004138316.1
CsHsp100-03 CsalM039100.1 Chrl 3,767,322 3,770,816 988 6,2 1101821 40,71 unstable | VIb KGN64043.1
CsHsp100-04 CsalM502360.1 Chrl 17,760,147 | 17,766,475 924 6,5 1022924 43,25 unstable | Vla XP_004152900.1
CsHsp100-05 Csa2M061600.1 Chr2 5,013,156 5,017,079 952 6,44 | 107888,7 55,32 unstable | Il XP_004149505.2
CsHsp100-06 Csa3M239830.1 Chr3 15,401,910 | 15,409,880 571 6,59 | 61696,84 38,35 stable Vb XP_004146223.1
CsHsp100-07 Csa3M556200.1 Chr3 21,927,672 | 21,935,824 973 6,26 | 1092955 38,69 stable VIb XP_004148000.1
CsHsp100-08 Csa3M778450.1 Chr3 30,133,269 | 30,137,802 882 6 98629,36 56,25 unstable | IV XP_011652028.1
CsHsp100-09 Csa4M652050.1 Chr4 22,638,178 | 22,643,702 983 7,01 | 109929,7 37,48 stable VIb XP_004145506.1
CsHsp100-10 CsabM527380.1 Chr5 18,726,266 | 18,729,107 228 5,39 | 24828,73 31,55 stable Va KGN51399.1
CsHsp100-11 Csa5M527880.1 Chr5 18,729,480 | 18,738,470 195 512 | 21137,02 14,9 stable Vb KGN51400.1
CsHsp100-12 Csa5M646720.1 Chr5 27,243,472 | 27,251,650 634 8,93 | 68900,42 38,22 stable Vb XP_011656044.1
CsHsp100-13 Csa5M646720.2 Chr5 27,243,472 | 27,251,650 700 8,86 | 75858,12 39,34 stable Vb XP_011656043.1
CsHsp100-14 Csa6M011680.1 Chré 1,266,953 1,269,433 499 7,17 | 55331,15 48,05 unstable | 111 KGN45792.1
CsHsp100-15 Csa6M011690.1 Chré 1,269,525 1,271,330 601 6,41 | 6736107 45,83 unstable |1 KGN45793.1
CsHsp100-16 Csa6M046310.1 Chré 3,739,853 3,743,078 719 7,56 | 81634,14 53,63 unstable | IV KGN46053.1
CsHsp100-17 Csa7M184660.1 Chr7 6,679,888 6,692,885 755 5,42 | 8299397 42,02 unstable | Vla XP_011658949.1
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EK 56

CsHsp100 proteinlerinin Blast2Go

analiz detaylar1

Uzunluk

chaperone

CsHsp100-01 | chloroplastic 862 0 97.85% | proteoliz, ATP baglanmast, peptidaz aktivitesi
protein metabolik siireci, 1siya tepki,
translasyonun pozitif diizenlenmesi, protein kloroplast stroma, kloroplast zarfi,
CsHsp100-02 | chaperone 1 752 0 81% acilim ATP baglanmasi membranin integral bileseni
CsHsp100-03 | chaperone 1 988 0 96.25% | protein metabolizmas! siireci ATP baglanmasi membranin integral bileseni
chaperone
CsHsp100-04 | chloroplastic 924 0 95.2% | proteoliz peptidaz aktivitesi, ATP baglanmasi
SMAX1-LIKE 4-
CsHsp100-05 | like 952 0 62.05% | protein metabolizmasi siireci
CLP protease
regulatory  subunit protein katabolik siireci, proteoliz, protein | ATP baglanmasi, agilmamis protein baglanmasi,
CsHsp100-06 | mitochondrial 571 0 84.85% | katlanmasi ATP bagiml peptidaz aktivitesi Mitokondriyal matriks
chaperone 1stya tepki, protein isleme, kloroplast
CsHsp100-07 | chloroplastic 973 0 95.2% | organizasyonu ATP baglanmasi kloroplast stromasi
SMAX1-LIKE 3-
CsHsp100-08 | like 882 0 70.35% | protein metabolizmasi siireci
chaperone
CsHsp100-09 | mitochondrial 983 0 91.1% | 1s1ya tepki, protein isleme ATP baglanmasi sitoplazma
CLP protease
regulatory subunit 1.77E- ATP  baglanmasi, katlanmamis  protein
CsHsp100-10 | mitochondrial 228 165 90.95% | protein katlama baglanmasi membranin integral bileseni
CLP protease
regulatory subunit 2.56E- protein katabolik siireci, proteoliz, protein | ATP baglanmasi, agilmamig protein baglanmasi,
CsHsp100-11 | mitochondrial 195 139 89.9% | katlanmasi ATP bagimli peptidaz aktivitesi Mitokondriyal matriks
CLP protease
regulatory  subunit protein katabolik siireci, proteoliz, protein | ATP baglanmasi, agilmamus protein baglanmasi,
CsHsp100-12 | mitochondrial 634 0 93.6% | katlanmasi ATP bagimli peptidaz aktivitesi Mitokondriyal matriks
CLP protease
regulatory  subunit protein katabolik siireci, proteoliz, protein | ATP baglanmasi, agilmamus protein baglanmasi,
CsHsp100-13 | mitochondrial 700 0 83.15% | katlanmasi ATP bagimh peptidaz aktivitesi Mitokondriyal matriks
SMAX1-LIKE 7-
CsHsp100-14 | like 499 0 80.45% | protein metabolizmasi siireci
SMAX1-LIKE 7-
CsHsp100-15 | like 601 0 68.4% ATP baglanmasi
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EK 56’ nin devamz;

SMAX1-LIKE 3-
CsHsp100-16 | like 719 74.5% | protein metabolizmast siireci
chaperone protein  metabolik  siireci,  protein | ATPaz aktivitesi, ATP baglanmasi, protein
CsHsp100-17 | chloroplastic 755 86% heksamerizasyonu homodimerizasyon aktivitesi kloroplast stroma; kloroplast zarfi
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EK 57

Kromozom |Gen Duplike E Degeri |Benzerlik (%) | Mesafe Ks Ka Ka/Ks MYO
Chrl CsHsp100-01  [CsHsp100-04 (0.0 96% 17760147 0,535 0.0146 0.0272 |4,115
Chrl CsHsp100-03  [CsHsp100-02 (0.0 60% 2015543 46,885 0.2876 0.0613 360,654
Chr5 CsHsp100-11 | CsHsp100-12 |2,00E-70 |77% 8513992 39,220 0.2564 0.0654 301,692
Chr5 CsHsp100-11 | CsHsp100-13 |2,00E-70 |77% 8513992 3,922 0,2564 0,0654 30,169
Chr5 CsHsp100-12 | CsHsp100-13 | 0.0 100% 0 0,000 0.0000 0.4981 0,000
Chr5 CsHsp100-12 | CsHsp100-10 |9,00E-70 |64% 8517206 2,4606 0.2707 0.1100 |18,928
Ortalama 15,50 0,2564 0,0654 119,26

400




EK 58

Gen1l Lokasyon Kromozom | Gen 2 Lokasyon Kromozom | E Degeri | Benzerlik (%) | Ks Ka Ka/Ks | MYO
CsHsp100-06 | 15401910-15409880 | Chr3 CsHsp100-12 | 27243472-27251650 | Chr5 0.0 74% 48,273 10,2573 |0,0533 [371,3308
CsHsp100-06 | 15401910-15409880 | Chr3 CsHsp100-13 | 27243472-27251650 | Chr5 0.0 70% 43,977 10,2995 10,0681 |338,2846
CsHsp100-06 | 15401910-15409880 | Chr3 CsHsp100-10 | 18726266-18729107 | Chr5 9,00E-71 | 72% 37,610 |0,2599 |0,0691 |289,3077
CsHsp100-06 | 15401910-15409880 | Chr3 CsHsp100-11 | 18729480-18738470 | Chr5 6,00E-68 | 76% 48392 | 02381 |0,0492 |372,2462
CsHsp100-07 | 21927672-21935824 | Chr3 CsHsp100-09 | 22638178-22643702 | Chr4 0.0 72% 89.180 |0.2255 |0,0253 |686
Ortalama 53,49 0,26 0,05 411,43

401




EK 59

Salatalik -Arabidopsis

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp100-01 1 AT5G50920.1 5 2,6185 0,0428 0,0163 20,14
CsHsp100-01 1 AT3G48870.2 3 2,9988 0,069 0,0230 23,07
CsHsp100-01 1 AT3G48870.1 3 2,9988 0,069 0,0230 23,07
CsHsp100-01 1 AT5G51070.1 5 50,7544 0,4569 0,0090 390,42
CsHsp100-01 1 AT5G15450.1 5 52,7943 0,523 0,0099 406,11
CsHsp100-01 1 AT2G25140.1 2 53,3394 0,503 0,0094 410,30
CsHsp100-01 1 AT1G74310.1 1 32,7107 0,5393 0,0165 251,62
CsHsp100-02 1 AT1G74310.1 1 8,0387 0,302 0,0376 61,84
CsHsp100-02 1 AT2G25140.1 2 27,9616 0,4801 0,0172 215,09
CsHsp100-02 1 AT1G74310.1 1 8,041 0,3019 0,0375 61,85
CsHsp100-02 1 AT5G50920.1 5 49,9 0,498 0,0100 383,85
CsHsp100-02 1 AT3G48870.2 3 48,4113 0,4961 0,0102 372,39
CsHsp100-02 1 AT3G48870.1 3 48,4312 0,4961 0,0102 372,55
CsHsp100-03 1 AT1G74310.1 1 3,0948 0,0598 0,0193 23,81
CsHsp100-03 1 AT4G14670.1 4 4,2536 0,1914 0,0450 32,72
CsHsp100-03 1 AT5G15450.1 5 52,7393 0,4781 0,0091 405,69
CsHsp100-03 1 AT2G25140.1 2 16,4773 0,5072 0,0308 126,75
CsHsp100-03 1 AT5G50920.1 5 48,9308 0,5825 0,0119 376,39
CsHsp100-04 1 AT5G50920.1 5 2,9812 0,07 0,0235 22,93
CsHsp100-06 3 AT5G53350.1 5 2,1755 0,2128 0,0978 16,73
CsHsp100-06 3 AT1G33360.1 1 30,5074 0,3328 0,0109 234,67
CsHsp100-06 3 AT5G49840.1 5 4,2018 0,3701 0,0881 32,32
CsHsp100-07 3 AT5G15450.1 5 2,536 0,1029 0,0406 19,51

402




EK 59’ un devamu;

CsHsp100-07 3 AT2G25140.1 2 15,0841 0,2309 0,0153 116,03
CsHsp100-07 3 AT1G74310.1 1 15,3963 0,4528 0,0294 118,43
CsHsp100-07 3 AT3G48870.2 3 25,0678 0,5258 0,0210 192,83
CsHsp100-07 3 AT3G48870.1 3 14,7811 0,521 0,0352 113,70
CsHsp100-07 3 AT5G50920.1 5 24,3535 0,5458 0,0224 187,33
CsHsp100-09 4 AT2G25140.1 2 3,0342 0,1429 0,0471 23,34
CsHsp100-09 4 AT5G15450.1 5 9,5518 0,2346 0,0246 73,48
CsHsp100-09 4 AT1G74310.1 1 18,9097 0,4767 0,0252 145,46
CsHsp100-09 4 AT3G48870.2 3 51,7089 0,5589 0,0108 397,76
CsHsp100-09 4 AT3G48870.1 3 51,8376 0,5591 0,0108 398,75
CsHsp100-09 4 AT5G50920.1 5 53,0937 0,5458 0,0103 408,41
CsHsp100-10 5 AT5G49840.1 5 4,3905 0,2296 0,0523 33,77
CsHsp100-10 5 AT5G53350.1 5 4,324 0,3179 0,0735 33,26
CsHsp100-10 5 AT1G33360.1 1 3,5208 0,2987 0,0848 27,08
CsHsp100-11 5 AT5G53350.1 5 13,6407 0,2314 0,0170 104,93
CsHsp100-11 5 AT1G33360.1 1 19,8714 0,2167 0,0109 152,86
CsHsp100-11 5 AT5G49840.1 5 2,7947 0,2759 0,0987 21,50
CsHsp100-12 5 AT5G53350.1 5 5,245 0,2852 0,0544 40,35
CsHsp100-12 5 AT1G33360.1 1 3,2372 0,245 0,0757 24,90
CsHsp100-12 5 AT5G49840.1 5 4,7006 0,3588 0,0763 36,16
CsHsp100-13 5 AT1G33360.1 1 3,03 0,2807 0,0926 23,31
CsHsp100-13 5 AT5G53350.1 5 5,4841 0,2666 0,0486 42,19
CsHsp100-13 5 AT5G49840.1 5 5,6778 0,3586 0,0632 43,68
CsHsp100-17 7 AT5G51070.1 5 2,9348 0,2182 0,0743 22,58
CsHsp100-17 7 AT5G50920.1 5 52,6915 0,4519 0,0086 405,32

403




EK 59’ un devamu;

CsHsp100-17 AT3G48870.2 3 24,9392 0,4613 0,0185 191,84
CsHsp100-17 AT3G48870.1 3 25,1118 0,4612 0,0184 193,17
Ortalama 20,43 0,349 0,0345 157,12

404




EK 60

Salatalik -Celtik

Protein Ada Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp100-01 1 LOC_0s12g12850.1 1 4,8595 0,0539 0,0111 | 37,38
CsHsp100-01 1 LOC_0s04g32560.1 4 2,6828 0,0465 0,0173 | 20,64
CsHsp100-01 1 LOC_0s12g12850.1 12 4,8562 0,0539 0,0111 | 37,36
CsHsp100-01 1 LOC_0s12¢12850.2 12 4,8573 0,0539 0,0111 | 37,36
CsHsp100-01 1 LOC_0Os119g16590.1 11 6,625 0,1707 0,0258 | 50,96
CsHsp100-01 1 LOC_Os11916770.1 11 9,0903 0,3181 0,0350 | 69,93
CsHsp100-01 1 LOC_0s02g32520.1 2 49,0995 0,44 0,0090 | 377,69
CsHsp100-01 1 LOC_0s02¢32520.2 2 52,34 0,3911 0,0075 | 402,62
CsHsp100-01 1 LOC_0s03g31300.1 3 51,1169 0,524 0,0103 | 393,21
CsHsp100-01 1 LOC_0Os05g44340.1 5 51,3706 0,5495 0,0107 | 395,16
CsHsp100-02 1 LOC_0s05g44340.1 5 41,4136 0,2939 0,0071 | 318,57
CsHsp100-02 1 LOC_0s02g08490.1 2 22,2984 0,4946 0,0222 | 171,53
CsHsp100-02 1 LOC_0s03g31300.1 3 43,7781 0,4885 0,0112 | 336,75
CsHsp100-02 1 LOC_0s129g12850.1 12 49,1697 0,5038 0,0102 | 378,23
CsHsp100-02 1 LOC_0s12g12850.2 12 49,1694 0,504 0,0103 | 378,23
CsHsp100-02 1 LOC_0s04g32560.2 4 50,2842 0,4926 0,0098 | 386,80
CsHsp100-02 1 LOC_0Os04g32560.1 4 50,2895 0,4925 0,0098 | 386,84
CsHsp100-02 1 LOC_0s11g16770.1 11 48,4179 0,5138 0,0106 | 372,45
CsHsp100-03 1 LOC_0s05g44340.1 5 12,0202 0,0879 0,0073 | 92,46
CsHsp100-03 1 LOC_0s03g31300.1 3 24,7757 0,5002 0,0202 | 190,58
CsHsp100-03 1 LOC_0s02g08490.1 2 49,1537 0,5207 0,0106 | 378,11
CsHsp100-03 1 LOC_0s04g32560.2 4 47,658 0,5772 0,0121 | 366,60

405




EK 60’ 1n devamu;

CsHsp100-03 1 LOC_0s04g32560.1 4 47,6569 0,5772 0,0121 | 366,59
CsHsp100-03 1 LOC_0s12g12850.1 12 47,1154 0,5953 0,0126 | 362,43
CsHsp100-03 1 LOC_0s12912850.2 12 47,1286 0,5942 0,0126 | 362,53
CsHsp100-04 1 LOC_0Os04g32560.2 4 3,2827 0,0698 0,0212 | 25,25
CsHsp100-04 1 LOC_0s04g¢32560.1 4 3,2826 0,0698 0,0212 | 25,25
CsHsp100-04 1 LOC_0s12g12850.1 12 4,4075 0,0904 0,0205 | 33,90
CsHsp100-04 1 LOC_0s12912850.2 12 4,4079 0,0904 0,0205 | 33,91
CsHsp100-04 1 LOC_Os11916590.1 11 9,1899 0,1947 0,0212 | 70,69
CsHsp100-04 1 LOC_Os11g16770.1 11 6,8823 0,3343 0,0486 | 52,94
CsHsp100-04 1 LOC_0s02¢32520.1 2 49,0328 0,4662 0,0095 | 377,18
CsHsp100-04 1 LOC_0s029g32520.2 2 52,289 0,3905 0,0075 | 402,22
CsHsp100-04 1 LOC_0s029g08490.1 2 50,1815 0,5409 0,0108 | 386,01
CsHsp100-04 1 LOC_0s03g31300.1 3 50,646 0,5519 0,0109 | 389,58
CsHsp100-04 1 LOC_0Os05g44340.1 5 50,477 0,5478 0,0109 | 388,28
CsHsp100-06 3 LOC_0s02g35630.1 2 3,1243 0,2875 0,092 | 24,03
CsHsp100-06 3 LOC_0s02g19150.1 2 7,9598 0,2701 0,0339 | 61,23
CsHsp100-06 3 LOC_0Os01g66330.1 1 5,3881 0,3536 0,0656 | 41,45
CsHsp100-06 3 LOC_0s05g45750.1 5 3,4648 0,3771 0,1088 | 26,65
CsHsp100-06 3 LOC_0s05g45750.2 5 2,2612 0,4326 0,1913 | 17,39
CsHsp100-07 3 LOC_0s03g31300.1 3 4,3405 0,1235 0,0285 | 33,39
CsHsp100-07 3 LOC_0s02908490.1 2 31,2757 0,2381 0,0076 | 240,58
CsHsp100-07 3 LOC_Os05g44340.1 5 24,966 0,4408 0,0177 | 192,05
CsHsp100-07 3 LOC_0s04g32560.2 4 50,5039 0,5363 0,0106 | 388,49
CsHsp100-07 3 LOC_0s04g32560.1 4 50,5009 0,5363 0,0106 | 388,47
CsHsp100-07 3 LOC_0s12912850.1 12 49,8788 0,5414 0,0109 | 383,68

406




EK 60’1n devamu;

CsHsp100-07 3 LOC_0s12¢12850.2 12 49,8779 0,5416 0,0109 | 383,68
CsHsp100-07 3 LOC_0s02g32520.1 2 48,4432 0,6095 0,0126 | 372,64
CsHsp100-07 3 LOC_0s02932520.2 2 53,3087 0,4882 0,0092 | 410,07
CsHsp100-09 4 LOC_0s03g31300.1 3 46,5186 0,2453 0,0053 | 357,84
CsHsp100-09 4 LOC_Os039g31300.1 3 49,0238 0,2452 0,005 | 377,11
CsHsp100-09 4 LOC_0s05g44340.1 5 54,3424 0,4739 0,0087 | 418,02
CsHsp100-09 4 LOC_0s12g12850.1 12 49,9101 0,5358 0,0107 | 383,92
CsHsp100-09 4 LOC_0s12912850.2 12 49,9125 0,5357 0,0107 | 383,94
CsHsp100-09 4 LOC_0s04g32560.2 4 51,5527 0,5286 0,0103 | 396,56
CsHsp100-09 4 LOC_0s04g32560.1 4 51,5501 0,5288 0,0103 | 396,54
CsHsp100-09 4 LOC_0s11g16770.1 11 41,757 0,5353 0,0128 | 321,21
CsHsp100-10 5 LOC_0s02g19150.1 2 5,1301 0,2761 0,0538 | 39,46
CsHsp100-10 5 LOC_0s02g35630.1 2 6,9704 0,2479 0,0356 | 53,62
CsHsp100-10 5 LOC_0s01g66330.1 1 3,1121 0,2933 0,0943 | 23,94
CsHsp100-10 5 LOC_0s05g45750.1 5 4,2892 0,364 0,0849 | 32,99
CsHsp100-11 5 LOC_0s02g35630.1 2 8,8954 0,2299 0,0258 | 68,43
CsHsp100-11 5 LOC_0s01g66330.1 1 12,9466 0,2942 0,0227 | 99,59
CsHsp100-11 5 LOC_0s02g19150.1 2 20,3438 0,2889 0,0142 | 156,49
CsHsp100-11 5 LOC_0s05g45750.2 5 6,2506 0,4047 0,0647 | 48,08
CsHsp100-11 5 LOC_0s05g45750.1 5 6,2506 0,4047 0,0647 | 48,08
CsHsp100-12 5 LOC_0s02g35630.1 2 4,9391 0,2332 0,0472 | 37,99
CsHsp100-12 5 LOC_0s01g66330.1 1 3,4818 0,2957 0,0849 | 26,78
CsHsp100-12 5 LOC_0s02g19150.1 2 20,5385 0,3044 0,0148 | 157,99
CsHsp100-12 5 LOC_0s05g45750.1 5 9,7926 0,3538 0,0361 | 75,33
CsHsp100-13 5 LOC_0s02935630.1 2 4,696 0,2488 0,053 36,12

407




EK 60’ 1n devamu;

CsHsp100-13 5 LOC_0s01g66330.1 1 3,406 0,3354 0,0985 | 26,20
CsHsp100-13 5 LOC_0s02919150.1 2 48,658 0,2948 0,0061 | 374,29
CsHsp100-13 5 LOC_0Os05g45750.1 5 6,0362 0,3429 0,0568 | 46,43
CsHsp100-17 7 LOC_0s02932520.2 2 4,7359 0,22 0,0465 | 36,43
CsHsp100-17 7 LOC_0s02932520.2 2 4,7361 0,22 0,0465 | 36,43
Ortalama 27,49 0,37 0,028 211,43

408




EK 61

Salatalik - Kavak

Protein Adi Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp100-01 1 Potri.012G105900.1 12 1,4955 0,04 0,0268 11,50
CsHsp100-01 1 Potri.012G105900.2 12 1,4955 0,04 0,0268 11,50
CsHsp100-01 1 Potri.015G105100.2 15 1,4747 0,0395 0,0268 11,34
CsHsp100-01 1 Potri.015G105100.4 15 1,4747 0,0395 0,0268 11,34
CsHsp100-01 1 Potri.015G105100.3 15 1,4747 0,0395 0,0268 11,34
CsHsp100-01 1 Potri.015G105100.1 15 1,4969 0,0481 0,0321 11,51
CsHsp100-01 1 Potri.012G112000.1 12 53,2547 0,4694 0,0088 409,65
CsHsp100-01 1 Potri.015G110000.1 15 52,8674 0,4644 0,0088 406,67
CsHsp100-01 1 Potri.004G124800.1 51,8609 0,4984 0,0096 398,93
CsHsp100-01 1 Potri.006G262700.1 52,2515 0,487 0,0093 401,93
CsHsp100-01 1 Potri.006G262700.2 52,1795 0,5 0,0096 401,38
CsHsp100-01 1 Potri.012G112000.2 12 54,3521 0,4674 0,0086 418,09
CsHsp100-01 1 Potri.004G124800.3 52,599 0,3868 0,0074 404,61
CsHsp100-01 1 Potri.004G124800.2 52,5955 0,3867 0,0074 404,58
CsHsp100-01 1 Potri.017G090600.2 17 52,8543 0,5065 0,0096 406,57
CsHsp100-01 1 Potri.017G090600.1 17 52,0888 0,5106 0,0098 400,68
CsHsp100-01 1 Potri.015G057000.1 15 31,2024 0,5461 0,0175 240,02
CsHsp100-01 1 Potri.015G056900.1 15 34,9136 0,5474 0,0157 268,57
CsHsp100-01 1 Potri.015G056900.2 15 34,9218 0,5474 0,0157 268,63
CsHsp100-02 1 Potri.015G057000.1 15 4,203 0,2919 0,0695 32,33
CsHsp100-02 1 Potri.015G056900.1 15 4,4972 0,2919 0,0649 34,59
CsHsp100-02 1 Potri.015G056900.2 15 4,4974 0,2919 0,0649 34,60

409




EK 61’ in devamu;

CsHsp100-02 1 Potri.004G124800.1 4 17,9095 0,4953 0,0277 137,77
CsHsp100-02 1 Potri.004G124800.3 4 17,7111 0,4909 0,0277 136,24
CsHsp100-02 1 Potri.004G124800.2 4 17,6924 0,4909 0,0277 136,10
CsHsp100-02 1 Potri.017G090600.2 17 15,8944 0,495 0,0311 122,26
CsHsp100-02 1 Potri.017G090600.1 17 15,8833 0,495 0,0312 122,18
CsHsp100-02 1 Potri.006G262700.1 52,4677 0,4805 0,0092 403,60
CsHsp100-02 1 Potri.006G262700.2 52,4633 0,4806 0,0092 403,56
CsHsp100-02 1 Potri.012G105900.1 12 50,5932 0,4724 0,0093 389,18
CsHsp100-02 1 Potri.012G105900.2 12 50,5983 0,4723 0,0093 389,22
CsHsp100-02 1 Potri.015G105100.1 15 22,2481 0,477 0,0214 171,14
CsHsp100-02 1 Potri.015G105100.2 15 22,3124 0,477 0,0214 171,63
CsHsp100-02 1 Potri.015G105100.4 15 22,246 0,477 0,0214 171,12
CsHsp100-02 1 Potri.015G105100.3 15 22,3565 0,477 0,0213 171,97
CsHsp100-04 1 Potri.012G105900.1 12 1,7472 0,0712 0,0407 13,44
CsHsp100-04 1 Potri.012G105900.2 12 1,7472 0,0712 0,0407 13,44
CsHsp100-04 1 Potri.015G105100.2 15 1,7385 0,0721 0,0414 13,37
CsHsp100-04 1 Potri.015G105100.4 15 1,7385 0,0721 0,0414 13,37
CsHsp100-04 1 Potri.015G105100.3 15 1,7385 0,0721 0,0414 13,37
CsHsp100-04 1 Potri.015G105100.1 15 1,7516 0,0804 0,0459 13,47
CsHsp100-06 3 Potri.012G015600.3 12 1,5926 0,2251 0,1413 12,25
CsHsp100-06 3 Potri.012G015600.2 12 1,5983 0,2272 0,1422 12,29
CsHsp100-06 3 Potri.012G015600.3 12 1,5926 0,2251 0,1413 12,25
CsHsp100-06 3 Potri.015G012900.3 15 1,3531 0,2175 0,1607 10,41
CsHsp100-06 3 Potri.015G012900.2 15 1,4031 0,2017 0,1437 10,79
CsHsp100-06 3 Potri.012G015600.1 12 1,6234 0,227 0,1398 12,49

410




EK 61’ in devamu;

CsHsp100-06 3 Potri.013G089500.1 13 5,2179 0,2722 0,0522 40,14
CsHsp100-06 3 Potri.013G089500.2 13 5,8098 0,2886 0,0497 44,69
CsHsp100-06 3 Potri.004G229400.1 4 50,9778 0,3078 0,006 392,14
CsHsp100-06 3 Potri.013G089500.3 13 4,5549 0,3237 0,0711 35,04
CsHsp100-06 3 Potri.013G089500.4 13 4,0319 0,3981 0,0987 31,01
CsHsp100-08 3 Potri.016G071800.1 16 2,9529 0,3231 0,1094 22,71
CsHsp100-08 3 Potri.006G204500.2 2,6864 0,3045 0,1133 20,66
CsHsp100-08 3 Potri.006G204500.1 2,939 0,3166 0,1077 22,61
CsHsp100-08 3 Potri.008G017600.2 3,5294 0,4383 0,1242 27,15
CsHsp100-10 5 Potri.004G229400.1 1,7677 0,2226 0,1259 13,60
CsHsp100-10 5 Potri.013G089500.1 13 2,5987 0,2339 0,09 19,99
CsHsp100-10 5 Potri.015G012900.2 15 3,7775 0,2103 0,0557 29,06
CsHsp100-10 5 Potri.015G012900.1 15 4,4259 0,279 0,063 34,05
CsHsp100-10 5 Potri.015G012900.3 15 3,4783 0,2419 0,0696 26,76
CsHsp100-10 5 Potri.012G015600.2 12 3,7361 0,3016 0,0807 28,74
CsHsp100-10 5 Potri.012G015600.3 12 3,7361 0,3016 0,0807 28,74
CsHsp100-10 5 Potri.012G015600.1 12 3,7361 0,3016 0,0807 28,74
CsHsp100-11 5 Potri.013G089500.3 13 3,3346 0,2317 0,0695 25,65
CsHsp100-11 5 Potri.013G089500.2 13 3,3345 0,2317 0,0695 25,65
CsHsp100-11 5 Potri.013G089500.1 13 3,3345 0,2317 0,0695 25,65
CsHsp100-11 5 Potri.015G012900.2 15 5,8956 0,268 0,0455 45,35
CsHsp100-11 5 Potri.015G012900.3 15 5,8949 0,268 0,0455 45,35
CsHsp100-17 7 Potri.012G112000.1 12 1,4951 0,1989 0,133 11,50
CsHsp100-17 7 Potri.015G110000.1 15 1,5697 0,1911 0,1218 12,07
CsHsp100-17 7 Potri.012G112000.2 12 1,4781 0,2072 0,1402 11,37
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EK 61’ in devamu;

CsHsp100-17 7 Potri.012G105900.1 12 54,4999 0,4508 0,0083 419,23
CsHsp100-17 7 Potri.012G105900.2 12 54,5053 0,4507 0,0083 419,27
CsHsp100-17 7 Potri.015G105100.2 15 54,4623 0,4516 0,0083 418,94
CsHsp100-17 7 Potri.015G105100.4 15 54,4597 0,4515 0,0083 418,92
CsHsp100-17 7 Potri.015G105100.3 15 54,4596 0,4517 0,0083 418,92
CsHsp100-17 7 Potri.015G105100.1 15 55,115 0,455 0,0083 423,96
Ortalama 19,41 0,322 0,051 149,29

412




EK 62

Salatalik- Uziim

Protein Ada Kromozom Gen Adlan Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp100-01 1 GRMZM2G001084_T01 2 3,8554 0,1537 0,0399 29,66
CsHsp100-01 1 GRMZM2G009443_T01 10 4,0762 0,0558 0,0137 31,36
CsHsp100-01 1 GRMZM2G001084_T01 2 3,8552 0,1537 0,0399 29,66
CsHsp100-01 1 GRMZM2G172230_T01 5 49,127 0,4752 0,0097 377,90
CsHsp100-01 1 GRMZM2G149567_T01 2 48,9401 0,4661 0,0095 376,46
CsHsp100-01 1 GRMZM2G060561_T02 5 52,0232 0,4988 0,0096 400,18
CsHsp100-01 1 GRMZM2G162968_T01 9 51,0763 0,5214 0,0102 392,89
CsHsp100-01 1 GRMZM2G360681_T01 6 49,5956 0,5476 0,011 381,50
CsHsp100-01 1 GRMZM2G060561_T01 5 53,349 0,4138 0,0078 410,38
CsHsp100-01 1 GRMZM2G130121_T01 1 51,7176 0,4349 0,0084 397,83
CsHsp100-02 1 GRMZM2G360681_T01 6 51,209 0,2957 0,0058 393,92
CsHsp100-02 1 GRMZM2G162968_T01 9 51,5304 0,4888 0,0095 396,39
CsHsp100-02 1 GRMZM2G060561_T02 5 43,7366 0,4874 0,0111 336,44
CsHsp100-02 1 GRMZM2G130121_T01 1 44,1267 0,5006 0,0113 339,44
CsHsp100-02 1 GRMZM2G060561_T01 5 37,8478 0,497 0,0131 291,14
CsHsp100-02 1 GRMZM2G123922_T01 10 51,0531 0,4827 0,0095 392,72
CsHsp100-02 1 GRMZM2G009443_T01 10 50,0616 0,5013 0,01 385,09
CsHsp100-03 1 GRMZM2G360681_T01 6 38,9057 0,0874 0,0022 299,27
CsHsp100-03 1 GRMZM2G162968_T01 9 43,2963 0,4959 0,0115 333,05
CsHsp100-03 1 GRMZM2G060561_T02 5 48,1423 0,5163 0,0107 370,33
CsHsp100-03 1 GRMZM2G130121_T01 1 17,5702 0,4188 0,0238 135,16
CsHsp100-03 1 GRMZM2G060561_T01 5 11,3652 0,4174 0,0367 87,42
CsHsp100-03 1 GRMZM2G009443_T01 10 47,6803 0,5719 0,012 366,77
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EK 62’ nin devamz;

CsHsp100-03 1 GRMZM2G123922_T01 10 49,0578 0,5787 0,0118 377,37
CsHsp100-03 1 GRMZM2G001084_T01 2 17,7946 0,6399 0,036 136,38
CsHsp100-04 1 GRMZM2G123922_T01 10 4,167 0,0769 0,0185 32,05
CsHsp100-04 1 GRMZM2G009443_T01 10 3,4458 0,0997 0,0289 26,51
CsHsp100-04 1 GRMZM2G001084_T01 2 5,6855 0,1803 0,0317 43,73
CsHsp100-04 1 GRMZM2G172230_T01 5 48,5766 0,4987 0,0103 373,67
CsHsp100-04 1 GRMZM2G149567_T01 2 48,7096 0,4794 0,0098 374,69
CsHsp100-04 1 GRMZM2G060561_T02 5 51,033 0,5238 0,0103 392,56
CsHsp100-04 1 GRMZM2G162968_T01 9 50,1842 0,5472 0,0109 386,03
CsHsp100-04 1 GRMZM2G360681_T01 6 48,8801 0,5272 0,0108 376,00
CsHsp100-04 1 GRMZM2G060561_TO01 5 10,3453 0,4274 0,0413 79,58
CsHsp100-04 1 GRMZM2G130121_T01 1 50,8857 0,4352 0,0086 391,43
CsHsp100-04 1 AC211513.3_FGT003 1 55,0468 0,1873 0,0034 423,44
CsHsp100-04 1 GRMZM5G896496_T05 3 59,5904 0,2017 0,0034 458,39
CsHsp100-04 1 GRMZM5G896496_T04 3 59,8599 0,2014 0,0034 460,46
CsHsp100-04 1 GRMZM5G896496_T06 3 59,6798 0,2018 0,0034 459,08
CsHsp100-04 1 GRMZM2G113552_T01 3 46,1503 0,6812 0,0148 355,00
CsHsp100-07 3 GRMZM2G162968_T01 9 45772 0,1167 0,0255 35,21
CsHsp100-07 3 GRMZM2G060561_T02 5 23,4499 0,2158 0,0092 180,38
CsHsp100-07 3 GRMZM2G130121_T01 1 4,8632 0,0841 0,0173 37,41
CsHsp100-07 3 GRMZM2G060561_T01 5 44,7121 0,1588 0,0036 343,94
CsHsp100-07 3 GRMZM2G360681_T01 6 37,2471 0,4625 0,0124 286,52
CsHsp100-07 3 GRMZM2G123922_T01 10 52,4006 0,5282 0,0101 403,08
CsHsp100-07 3 GRMZM2G009443 T01 10 50,3563 0,5378 0,0107 387,36
CsHsp100-07 3 GRMZM2G172230_T01 5 47,3241 0,6186 0,0131 364,03
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EK 62’ nin devamz;

CsHsp100-07 3 GRMZM2G001084_T01 2 51,4057 0,5941 0,0116 395,43
CsHsp100-08 3 GRMZM2G049681_T01 10 49,7015 0,491 0,0099 382,32
CsHsp100-08 3 GRMZM2G128322_T01 2 49,6431 0,526 0,0106 381,87
CsHsp100-08 3 GRMZM2G013128_T01 4 7,4015 0,613 0,0828 56,93
CsHsp100-08 3 GRMZM2G013128_T02 4 6,6704 0,616 0,0924 51,31
CsHsp100-09 4 GRMZM2G060561_T02 5 4,7783 0,1415 0,0296 36,76
CsHsp100-09 4 GRMZM2G162968_T01 9 54,4055 0,2478 0,0046 418,50
CsHsp100-09 4 GRMZM2G060561_T01 5 3,564 0,1025 0,0288 27,42
CsHsp100-09 4 GRMZM2G130121_T01 1 36,1389 0,191 0,0053 277,99
CsHsp100-09 4 GRMZM2G360681_T01 6 52,5797 0,4809 0,0091 404,46
CsHsp100-09 4 GRMZM2G009443_T01 10 50,1562 0,534 0,0106 385,82
CsHsp100-09 4 GRMZM2G123922_T01 10 52,6949 0,537 0,0102 405,35
CsHsp100-09 4 GRMZM2G001084_TO01 2 52,0334 0,5727 0,011 400,26
CsHsp100-10 5 GRMZM2G050186_T04 4 4,3982 0,2615 0,0595 33,83
CsHsp100-10 5 GRMZM2G050186_T06 4 4,398 0,2615 0,0595 33,83
CsHsp100-10 5 GRMZM2G050186_T02 4 4,398 0,2615 0,0595 33,83
CsHsp100-10 5 GRMZM2G050186_T05 4 4,3983 0,2615 0,0595 33,83
CsHsp100-10 5 GRMZM2G101791_T02 5 4,7718 0,2598 0,0544 36,71
CsHsp100-10 5 GRMZM2G101791_T01 5 4,7719 0,2598 0,0544 36,71
CsHsp100-10 5 GRMZM5G861603_T01 5 5,4144 0,3128 0,0578 41,65
CsHsp100-10 5 GRMZM2G172829_T01 8 3,5691 0,3031 0,0849 27,45
CsHsp100-10 5 GRMZM2G050186_T01 4 6,0757 0,2891 0,0476 46,74
CsHsp100-10 5 GRMZM2G331833_T01 6 23,9248 0,454 0,019 184,04
CsHsp100-10 5 GRMZM2G331833_T03 6 45,5032 1,4245 0,0313 350,02
CsHsp100-10 5 GRMZM2G331833_T02 6 39,981 1,2429 0,0311 307,55
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EK 62 nin devamu;

CsHsp100-12 5 GRMZM2G101791_T01 5 3,3655 0,2436 0,0724 25,89
CsHsp100-12 5 GRMZM2G101791_T02 5 3,4214 0,2506 0,0732 26,32
CsHsp100-12 5 GRMZM2G172829_T01 8 3,4976 0,2977 0,0851 26,90
CsHsp100-12 5 GRMZM5G861603_T01 5 49,7954 0,3086 0,0062 383,04
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T04 4 2,7332 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T06 4 2,7332 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T02 4 2,7333 0,1088 0,0398 21,03
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T05 4 2,7331 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T01 4 2,2197 0,1453 0,0655 17,07
CsHsp100-12 5 GRMZM2G331833_T03 6 18,852 0,3399 0,018 145,02
CsHsp100-12 5 GRMZM2G331833_T02 6 15,3848 0,3437 0,0223 118,34
CsHsp100-12 5 GRMZM5G861603_T02 5 49,0083 0,4326 0,0088 376,99
CsHsp100-12 5 GRMZM2G050186_T03 4 9,0699 0,539 0,0594 69,77
CsHsp100-12 5 GRMZM2G331833_T01 6 54,7956 0,3326 0,0061 421,50
CsHsp100-13 5 GRMZM2G101791_T01 5 3,4038 0,2682 0,0788 26,18
CsHsp100-13 5 GRMZM2G101791_T02 5 3,4852 0,275 0,0789 26,81
CsHsp100-13 5 GRMZM2G172829_T01 8 3,624 0,3338 0,0921 27,88
CsHsp100-13 5 GRMZM5G861603_T01 5 42,7118 0,2985 0,007 328,55
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T04 4 2,7332 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T06 4 2,7331 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T02 4 2,7331 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T05 4 2,7332 0,1088 0,0398 21,02
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T01 4 2,2198 0,1453 0,0655 17,08
CsHsp100-13 5 GRMZM2G331833_T03 6 39,3477 0,3337 0,0085 302,67
CsHsp100-13 5 GRMZM2G331833_T02 6 36,5342 0,3376 0,0092 281,03
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EK 62’ nin devamz;

CsHsp100-13 5 GRMZM5G861603_T02 5 47,1404 0,4095 0,0087 362,62
CsHsp100-13 5 GRMZM2G050186_T03 4 7,0929 0,4151 0,0585 54,56
CsHsp100-13 5 GRMZM2G331833_T01 6 54,7961 0,3326 0,0061 421,51
CsHsp100-14 6 GRMZM2G109674_TO01 10 17,7723 0,489 0,0275 136,71
CsHsp100-14 6 GRMZM2G471670_T01 3 48,1772 0,8107 0,0168 370,59
CsHsp100-14 6 GRMZM2G049681_TO01 10 49,1306 0,867 0,0176 377,93
CsHsp100-16 6 GRMZM2G049681_T01 10 9,265 0,5999 0,0647 71,27
CsHsp100-16 6 GRMZM2G128322_T01 2 37,1131 0,6202 0,0167 285,49
CsHsp100-16 6 GRMZM2G013128_T02 4 8,6718 0,6182 0,0713 66,71
CsHsp100-16 6 GRMZM2G013128_T01 4 8,36 0,6064 0,0725 64,31
CsHsp100-17 7 GRMZM2G172230_T01 5 5,4482 0,2381 0,0437 41,91
CsHsp100-17 7 GRMZM2G149567_T01 2 4,3995 0,2541 0,0578 33,84
CsHsp100-17 7 GRMZM2G123922_T01 10 54,5221 0,445 0,0082 419,40
CsHsp100-17 7 GRMZM2G009443_T01 10 52,0699 0,4699 0,009 400,54
CsHsp100-17 7 GRMZM2G001084_T01 2 52,5564 0,4959 0,0094 404,28
CsHsp100-17 7 GRMZM2G162968_T01 9 53,6722 0,5206 0,0097 412,86
CsHsp100-17 7 GRMZM2G060561_T02 5 50,1974 0,5167 0,0103 386,13
CsHsp100-17 7 GRMZM2G149567_T02 2 10,2939 0,2397 0,0233 79,18
CsHsp100-17 7 GRMZM2G304019_T01 8 3,4357 0,3412 0,0993 26,43
CsHsp100-17 7 GRMZM2G307690_T02 4 3,6519 0,406 0,1112 28,09
CsHsp100-17 7 GRMZM2G307690_T01 4 3,3095 0,4356 0,1316 25,46
CsHsp100-17 7 GRMZM2G339009_T02 6 11,941 0,5748 0,0481 91,85
CsHsp100-17 7 GRMZM2G344513 T03 1 4,2774 0,5034 0,1177 32,90
CsHsp100-17 7 GRMZM2G339009_T01 6 51,6656 0,8215 0,0159 397,43
Ortalama 28,463 0,394 0,031 218,95
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EK 63

Salatahk- Misir

Protein Adi Kromozom Gen Adlari Kromozom Ks Ka Ka/Ks MYO
CsHsp100-01 1 GSVIVT01008636001 17 1,1218 0,0245 0,0218 8,63
CsHsp100-02 1 GSVIVT01007880001 17 5,0698 0,2912 0,0574 39,00
CsHsp100-02 1 GSVIVT01035900001 4 43,5863 0,5063 0,0116 335,28
CsHsp100-02 1 GSVIVT01014062001 19 52,4529 0,5432 0,0104 403,48
CsHsp100-02 1 GSVIVT01028580001 7 44,3213 0,5807 0,0131 340,93
CsHsp100-03 1 GSVIVT01007880001 17 1,9369 0,0517 0,0267 14,90
CsHsp100-03 1 GSVIVT01035900001 4 14,2352 0,5222 0,0367 109,50
CsHsp100-03 1 GSVIVT01011496001 14 34,1263 0,5242 0,0154 262,51
CsHsp100-03 1 GSVIVT01014062001 19 49,967 0,6312 0,0126 384,36
CsHsp100-03 1 GSVIVT01033000001 14 45,5248 0,4794 0,0105 350,19
CsHsp100-03 1 GSVIVT01028580001 7 52,1874 0,5865 0,0112 401,44
CsHsp100-03 1 GSVIVT01014779001 19 2,4691 0,46 0,1863 18,99
CsHsp100-04 1 GSVIVT01008636001 17 1,3592 0,0467 0,0344 10,46
CsHsp100-04 1 GSVIVT01014062001 19 51,8836 0,4796 0,0092 399,10
CsHsp100-04 1 GSVIVT01035900001 4 52,5142 0,5284 0,0101 403,96
CsHsp100-04 1 GSVIVT01007880001 17 18,8094 0,51 0,0271 144,69
CsHsp100-04 1 GSVIVT01033000001 14 17,8138 0,2801 0,0157 137,03
CsHsp100-04 1 GSVIVT01028580001 7 0,9853 10,0181 10,1674 7,58
CsHsp100-04 1 GSVIVT01008635001 17 13,8745 0,1399 0,0101 106,73
CsHsp100-06 3 GSVIVT01038550001 16 1,4745 0,158 0,1072 11,34
CsHsp100-06 3 GSVIVT01037101001 18 4,7921 0,2378 0,0496 36,86
CsHsp100-06 3 GSVIVT01023141001 12 53,461 0,2928 0,0055 411,24
CsHsp100-06 3 GSVIVT01018500001 16 1,997 0,1682 0,0842 15,36
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EK 63’ iin devamu;

CsHsp100-08 3 GSVIVT01029304001 11 33,0968 0,6588 0,0199 254,59
CsHsp100-08 3 GSVIVT01033944001 8 2,9481 0,3288 0,1115 22,68
CsHsp100-08 3 GSVIVT01034648001 13 4,3567 0,4437 0,1018 33,51
CsHsp100-08 3 GSVIVT01032812001 13 15,8797 0,8417 0,053 122,15
CsHsp100-09 4 GSVIVT01035900001 4 1,8132 0,112 0,0618 13,95
CsHsp100-09 4 GSVIVT01011496001 14 34,566 0,2204 0,0064 265,89
CsHsp100-09 4 GSVIVT01007880001 17 53,8189 0,4615 0,0086 413,99
CsHsp100-09 4 GSVIVT01033000001 14 53,1866 0,4017 0,0076 409,13
CsHsp100-09 4 GSVIVT01028580001 7 19,9422 0,7933 0,0398 153,40
CsHsp100-10 5 GSVIVT01023141001 12 2,0859 0,2253 0,108 16,05
CsHsp100-10 5 GSVIVT01038550001 16 4,9826 0,266 0,0534 38,33
CsHsp100-10 5 GSVIVT01037101001 18 2,3705 0,2373 0,1001 18,23
CsHsp100-10 5 GSVIVT01018500001 16 1,3685 0,8557 0,6253 10,53
CsHsp100-11 5 GSVIVT01023141001 12 1,5582 0,2152 0,1381 11,99
CsHsp100-11 5 GSVIVT01038550001 16 47,5893 0,2286 0,0048 366,07
CsHsp100-11 5 GSVIVT01037101001 18 1,565 0,2321 0,1483 12,04
CsHsp100-11 5 GSVIVT01018500001 16 1,5236 0,3721 0,2442 11,72
CsHsp100-12 5 GSVIVT01037101001 18 1,3405 0,1395 0,1041 10,31
CsHsp100-12 5 GSVIVT01023141001 12 2,1716 0,1995 0,0919 16,70
CsHsp100-12 5 GSVIVT01038550001 16 6,7877 0,2716 0,04 52,21
CsHsp100-12 5 GSVIVT01018500001 16 1,9196 0,1822 0,0949 14,77
CsHsp100-13 5 GSVIVT01023141001 12 2,1716 0,1995 0,0919 16,70
CsHsp100-13 5 GSVIVT01038550001 16 7,4435 0,2929 0,0393 57,26
CsHsp100-13 5 GSVIVT01018500001 16 1,9196 0,1822 0,0949 14,77
CsHsp100-13 5 GSVIVT01037101001 18 1,2315 0,1179 0,0957 9,47
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EK 63’ iin devamu;

CsHsp100-14 6 GSVIVT01032812001 13 1,9815 0,2382 0,1202 15,24
CsHsp100-14 6 GSVIVT01024729001 6 2,8245 0,352 0,1246 21,73
CsHsp100-14 6 GSVIVT01034648001 13 14,425 0,8243 0,0571 110,96
CsHsp100-15 6 GSVIVT01032812001 13 1,8161 0,4998 0,2752 13,97
CsHsp100-16 6 GSVIVT01029304001 11 7,4538 0,6637 0,089 57,34
CsHsp100-16 6 GSVIVT01034648001 13 22,4777 0,4294 0,1733 19,06
CsHsp100-16 6 GSVIVT01033944001 8 2,4832 0,4679 0,1884 19,10
CsHsp100-16 6 GSVIVT01032812001 13 14,2919 0,813 0,0569 109,94
CsHsp100-16 6 GSVIVT01024729001 6 11,1165 0,8287 0,0745 85,51
CsHsp100-17 7 GSVIVT01014062001 19 1,5583 0,1806 0,1159 11,99
CsHsp100-17 7 GSVIVT01008636001 17 54,8414 0,469 0,0086 421,86
CsHsp100-17 7 GSVIVT01033000001 14 13,6081 0,4442 0,0326 104,68
CsHsp100-17 7 GSVIVT01011496001 14 53,3112 0,555 0,0104 410,09
CsHsp100-17 7 GSVIVT01028580001 7 51,4862 0,8964 0,0174 396,05
Ortalama 17,859 0,552 0,238 137,38
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EK 64

Amborella trichopoda

Amborella trichopoda Amborella trichopoda Amborella trichopoda Amborella trichopoda

Amborella trichopoda

‘ CsHsp100-09

30|

‘ UUAUCAACAGUAUCAAUGGAUAUG ‘ CAAAGCCAUUGAUCUUGUUGAUGA

atr-miR8594.1 18.387

Arabidopsis lyrata

aly-miR846-3p ‘ CsHsp100-03 3.0 ‘ 10.738 ‘ UUGAAUUGAAGUGCUUGAAU ‘ AUUCUAACGCUUCAAUUCGA
Arabidopsis thaliana

ath-miR846-3p CsHsp100-03 3.0]10.738 UUGAAUUGAAGUGCUUGAAU AUUCUAACGCUUCAAUUCGA
ath-miR865-3p CsHsp100-01 3.0]11.863 UUUUUCCUCAAAUUUAUCCA UGGA-GAAUUUGAGGAAAGA
ath-miR5658 CsHsp100-08 2,50 | 14.198 AUGAUGAUGAUGAUGAUGAA AUCAUCAUCAUCAUCAUAAU
Brassica rapa

bra-miR1885a ‘ CsHsp100-01 3.0 ‘ 14,11 ‘ CAUCAAUGAAAGGUAUGAUUCC ‘ GAGAUUAUCCUUUUUAUUGAUG
Hevea brasiliensis

hbr-miR6167 ‘ CsHsp100-07 3.0 ‘ 18.432 ‘ UACCCAGGUGGAAGCUUUGA ‘ UCGGAGCU-CCACCUGGGUA
Lotus japonicus

lja-miR408 ‘ CsHsp100-05 2.0 ‘ 13.423 ‘ CAGGGAAGAGGCAGAGCAUGG ‘ UCAUGCUCuUUcCcUcuucccuc
Malus domestica

mdm-miR408b CsHsp100-05 2,50 12.543 ACAGGGAAGAGGUAGAGCAUG CAUGCUcCuUccucuucccucuy
mdm-miR408c CsHsp100-05 2,50 12.543 ACAGGGAAGAGGUAGAGCAUG CAUGCUcCuUcCcucuucccucuy
mdm-miR408d CsHsp100-05 2,50 12.543 ACAGGGAAGAGGUAGAGCAUG CAUGCUCuUcCcuUcuucccucuy
Macaca mulatta

mml-miR-7199-3p CsHsp100-10 3.0 | 10.547 UUCAGGUUUUGAACAUAGAGGU AACGCAGUGUUCAAAAUCUGAA
Medicago truncatula

mtr-miR5558-3p CsHsp100-05 3.0(17.872 UAGAUUUAGAAUUAGAAAAG CUUUCCUGGUUCUGGAUCUA
mtr-miR7696a-3p CsHsp100-05 2,50 13.314 UUGAAUUAUGAGAACUUGAAG CUUCAAGUGUUUAUGAUUCAA
mtr-miR7696b-3p CsHsp100-05 2,50 13.314 UUGAAUUAUGAGAACUUGAAG CUUCAAGUGUUUAUGAUUCAA

Oryza sativa




EK 64’ iin devamu;

0sa-miR1438 CsHsp100-01 3.0 12.395 AGGGUAAUUUUAUCAUUUUU CAAAGUGAUGAGAUUAUCCU
0sa-miR1438 CsHsp100-04 3.0 | 8.598 AGGGUAAUUUUAUCAUUUUU CAAAGUGAUGAAAUUAUUCU
0sa-miR1854-5p CsHsp100-16 3.0 [9.003 UGGUGAAAUUUGUAGAUUGGA UCCAAUCCACAAGUUUCACUU
0sa-miR3979-5p CsHsp100-01 3.0 | 16.494 UCUCUCUCUCCCUUGAAGGC ACCUUCAAGUGACAGAGAGA
0sa-miR2275d CsHsp100-14 3.0]20.339 CUUGUUUUUCUCCAAUAUCUC GAGGUUUUGGGGAGAAACAGG
0sa-miR5815 CsHsp100-08 3.0]18.705 AAUGUUAUGGACACUAGAUG AAUUUGGUAUCCAUAACAUU
0sa-miR1438 CsHsp100-04 3.0]8.598 AGGGUAAUUUUAUCAUUUUU CAAAGUGAUGAAAUUAUUCU
Pinus taeda

pta-miR946a-5p ‘ CsHsp100-16 3.0 ‘ 3.226 ‘ UGUGGAUAGAGAAGGGUUAGU ‘ AUAAACCCUUCUCAAUCCAUA
Populus trichocarpa

ptc-miR7828 ‘ CsHsp100-11 3.0 ‘ 14.393 ‘ GAUGACAUGGACACCAAAAU ‘ AUUUAGGUUUCCAUGUUAUU
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EK 65

mtr-miR5558-3p osa-miR3979-5p
mtr-miR7696a-3p bra-miR1885a
mtr-miR7696b-3p
dm-miR408d
mdm-miR408c ath-miR865-3p osa-miR1438
lia-miR408
mdm-miR408b
ath-miR5658 osa-miR1854-5p aly-miR846-3p
osa-miR5815 pta-miR946a-5p ath-miR846-3p

hbr-miR6167  mml-miR-7199-3p T ptc-miR7828
L osa-miR2275d L
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