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OZET

YUKSEK LiSANS TEZi

SEKER PANCARINDA (Beta vulgaris L.) ISI SOKU PROTEINLERININ IN
SILICO ANALIZLERI VE KURAKLIK-SICAKLIK STRESINDE GEN
EKSPRESYONLARININ ARASTIRILMASI

ERDOGAN HORUZ

KASTAMONU UNIVERSITESI FEN BiLIMLERI ENSTITUSU
GENETIK VE BIYOMUHENDISLiK ANA BILIiM DALI

DANISMAN:DOC. DR. YASEMIN CELIiK ALTUNOGLU

Is1 soku proteinleri (Hsp) sicaklik, kuraklik, tuzluluk, soguk, UV 15181 ve oksidasyon gibi
birgok baska stres altinda ve normal kosullarda dnemli fonksiyonlara sahip proteinlerdir. Is1
soku proteinlerinin saperonlar olarak islev gérmesinin yaninda denatiire proteinlerin yeniden
katlanmasina, yeni olusan polipeptitlerin katlanmasina ve denatiire protein agregatlarinin
yeniden ¢6ziilmesine yardimer olur. Seker pancari (Beta vulgaris L.) seker tiretiminde, alkol
iiretiminde, hayvan yemi ve giibre yapiminda kullanilan ekonomik degeri yiiksek bir bitkidir.
Seker pancar1 genom dizilimi 2014 yilinda belirlenmistir ve bu genom bilgileri kullanilarak
334 (42 adet sHsp, 108 adet Hsp40, 36 adet Hsp60, 29 adet Hsp70, 13 adet Hsp90 ve 106 adet
Hsp100) adet BvHsp geni saptanmigtir. BvHsp genleri kromozom {izerinde rastgele dagilim
gostermis ve en fazla BvHsp geninin kromozom 6 f{izerinde oldugu belirlenmistir. BVHSp
genlerinde toplam 77 ¢ift tandem ve 58 ¢ift segmental duplikasyon tespit edilmistir. Seker
pancarinda 47 adet Hsp geninin intron igermedigi belirlenmistir. Seker pancar1 Hsp ailesinin
evrimini anlamak i¢in Arabidopsis, soya, ¢eltik ve kavak arasinda sinteni analizi yapilmustir.
BvHsp genlerinde en fazla ortolog sayis1 323 ¢ift ile soyada belirlenmistir. Molekiiler evrimsel
analiz, BvHsp genlerinin evriminin negatif seleksiyona ugradigini gostermistir. Farkli
biyoinformatik yontemler kullanilarak gen ontolojileri, hedef miRNA’lari, filogenetik
iligkileri, korunmus motifleri, tahmini ii¢ boyutlu protein yapilar1 ve agik veri tabanlarindan
elde edilen sicaklik, tuz, ABA ve 1sik streslerine ait transkriptom verileri kullanilarak bu
genlerin ifade profilleri incelenmistir. Ayrica transkriptom analizi sonucunda segilen 12 adet
BvHsp geninin kuraklik, sicaklik ve kombine strese karsi yaprak dokusundaki gen ifade
diizeyleri, es zamanli PZR ile saptanmistir. Segilen bu genler arasindan BvHsp70-22 ve
BvHsp90-03 genlerinin kuraklik, sicaklik ve sicaklik-kuraklik kombine strese karsi kurakliga
hassas, dayanikli ve yabani tiirde ifadelerinin biiyiik 6l¢iide arttig1 belirlenmistir. Bu genlerin
kuraklik durumunda erken cevap olusturabilecegi diistiniilebilir. Caligmamiz kuraklik, sicaklik
ve kombine streslere dayanikli tiirlerin gelistirilmesine ve mahsiilde kuraklik toleransinin
iyilestirilmesine katkida bulunabilir.

ANAHTAR KELIMELER:Seker Pancari, Ist Soku Proteinleri (Hsp), Biyoinformatik,
Abiyotik Stres, Gen Ifadesi

Haziran 2022, 252 Sayfa



ABSTRACT

MSC THESIS

IN SILICO ANALYSIS OF HEAT SHOCK PROTEINS IN SUGAR BEET
(BETA VULGARIS L.) AND INVESTIGATION OF GENE EXPRESSION IN
DROUGHT-HEAT STRESS

ERDOGAN HORUZ

KASTAMONU UNIVERSITY INSTITUTE OF SCIENCE
DEPARTMENT OF GENETICS AND BIOENGINEERING

SUPERVISOR:ASSOC. PROF. DR. YASEMIiN CELiK ALTUNOGLU

Heat shock proteins (Hsp) have an important function in normal conditions and stress
conditions such as heat, drought, salinity, cold, UV light, and oxidation. In addition, heat shock
proteins have a function as chaperones and refold denatured proteins, fold newly polypeptides,
and degradation. Sugar beet (Beta vulgaris L.) is a plant with high economic value that use in
sugar production, alcohol production, animal feed, and fertilizer production. The sugar beet
genome was sequenced in 2014 and 334 BvHsps included 42 sHsp, 108 Hsp40, 36 Hsp60, 29
Hsp70, 13 Hsp90, and 106 Hsp100 genes were determined in the sugar beet genome. The
BvHsps showed random distribution on the chromosomes and was determined that the most
BvHsp gene was on chromosome 6. Tandem (77 pairs) and segmental (58 pairs) duplications
were identified in BvHsps. A total of 47 BvHsp genes in sugar beet do not contain introns.
Synteny analysis was performed between sugar beet and three plant species (including
Arabidopsis, soybean, rice and, poplar) to better understand the evolution of the sugar beet
Hsp family. The highest number of orthologs for BvHsp genes was determined between
soybean genes with 323 pairs. Molecular evolutionary analysis showed that the evolution of
BvHSsp genes intensity negative (purifying) selection. Using different bioinformatics methods,
gene ontologies, target miRNAs, phylogenetic relationships, conserved motifs, and predicted
three-dimensional protein structures were determined. Besides, transcriptome data of stresses
including heat, salt, ABA and light were accessed from the Sequence Read Archive (SRA) for
the determination of expression profiles of BvHsp genes. As a result of transcriptome analysis,
12 BvHsp genes were selected, and then gene expression profiles in leaf tissue of drought, heat
and combined stresses at 0, 0.5, 1 and 2 hours were examined with real-time PCR. Among
them, BvHsp70-22 and BvHsp90-03 genes were determined that there were significantly
increased in drought-sensitive, resistant and wild beet to response drought, heat and drought —
heat combined stress. They may create an early response in drought tolerance. The study can
provide development of drought, heat and combined stress resistant varieties and improvement
of drought tolerance in the crop.

KEYWORDS: Sugar Beet, Heat Shock Proteins (Hsp), Bioinformatics, Abiotic Stress,
Gene Expression
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1. GIRIS

1.1  Seker Pancan (Beta vulgaris L.)

Seker pancarmin, ¢igekli bitkiler (Caryophyllales) takimi Chenopodiaceae familyasi
Beta cinsi Beta vulgaris var. saccharifera tiirii i¢inde yer aldigi, 2n = 18 kromozoma
sahip ve tahmini genom boyutunun 714-758 Mb oldugu bilinmektedir (Dohm vd.,
2014).

Seker pancarindan ilk olarak Mezopotamya yazitlarinda s6z edilmektedir. Akdeniz’de
yetisen deniz pancari (sea beet, Beta maritima), pancarin atasi olarak kabul
edilmektedir. Akdeniz’den Kuzey Afrika’ya ve Avrupa’nin Akdeniz Bolgesine
yayilan seker pancari, ilk olarak yapraklari i¢in daha sonra kokleri i¢in bilyiitiilmeye
baglanmistir. Avrupa’da pancar, ilk hayvan yemi olarak kullanilmis ve 16. yiizyilda
insan tliketimi igin popiiler sebze haline gelmistir. 19. ylizyilda simyacilar ve
kimyacilar tarafindan pancar kokiiniin seker kaynagi oldugu kesfedilmistir (Attokaran,
2011). Seker, beslenmedeki yeri ve enerji kaynagi olmasi nedeniyle 6nemli bir gida
maddesidir. Ekonomik degeri yiiksek olan seker pancari, seker iiretiminde, alkol
tiretiminde, hayvan yemi ve giibre yapiminda kullanilmaktadir. Bunlara ek olarak
maya, antibiyotik ve bioetanol iriinlerinin hammaddesini olusturmakta ve kiiresel
seker talebinin yaklasik %30'unu karsilamaktadir (Dohm vd., 2014; Dutton ve
Huijbregts, 2006; Sunulu ve Sunulu, 2016).

Ulkemizin iklim kosullar1 seker kamis1 yetistiriciligine uygun olmadigindan seker
iiretimi seker pancarmndan yapilmaktadir. Ulkemizde sdzlesmeli {iretimin ilk
orneklerinden biri olan seker pancari liretimi, tarimin sanayiye entegre olmasini
saglamistir ve iilkemizde tarima dayali sanayinin gelismesinde lokomotif gorevi
gormiistiir. Seker pancari tarimi ve seker iiretimi, T.C. Gida Tarim ve Hayvancilik
Bakanlig1 kontroliinde Tiirkseker, Pankobirlik ve Ozel Seker Fabrikalar1 olmak iizere
33 fabrika ile lilkemizde en iyi organize iiretim sistemine sahiptir (Tirkseker, 2020).
Tirkiye’nin son 10 yilda seker pancar1 ekim alanlar1 degisiklik gostermis olup ekilen

alana oranla, iiretilen pancar ve verim artis gostermektedir. Tiirkiye’nin son 10 yilda



seker pancari ihracatinda %153,47 artis ve ithalatinda %397,55 artis goriilmiistiir
(Tablo 1.1).

Tablo 1. 1 Tiirkiye seker pancari ekim, iiretim, verim, ithalat ve ihracat miktarlar1 (TUIK,

2022)

Ekilen Alan | Uretilen Verim Seker ithalat | Seker Ihracat

(Dekar) Pancar (Ton) | (Kg/Da) (Ton) (Ton)
2010 3.291.669 17.942.112 5.459 43.701 233.805
2011 2.972.648 16.126.489 5.488 47.670 252.849
2012 2.806.945 14.919.940 5.325 55.441 282.590
2013 2.913.282 16.488.590 5.668 56.591 269.915
2014 2.887.851 16.743.045 5.824 132.673 272.798
2015 2.744.873 16.022.783 5.848 327.633 251.833
2016 3.224.477 19.592.731 6.086 310.608 268.649
2017 3.392.742 21.149.020 6.241 291.092 251.319
2018 2.921.044 17.436.100 5.998 242.211 377.717
2019 3.137.891 18.054.320 5.822 283.662 244,712
2020 3.381.078 23.025.738 6.846 217.436 592.629
2021 2.893.167 18.250.000 6.316 - -

Seker pancari1 dogrudan veya dolayli olarak yaklasik 10 milyon kisiyi etkilemekte olup
hayvancilik, ilag sanayisi, ulasim sektorii ve istihdam alaninda ekonomiye yiiksek
oranda katma deger yaratmaktadir (Estiirk, 2018). Tiirkiye, diinya seker pancari ekim
alan1 ve tretimi siralamasinda 5. sirada bulunmaktadir. Tirkiye seker pancari
veriminde Almanya, Hollanda, Japonya, Belgika ve Danimarka’dan sonra 6. sirada yer
almaktadir (Tablo 1.2).

Tablo 1. 2 En biiyilik seker pancari iireticisi tilkeler (2020) (FAO, 2022)

Ulke Ekim Alam (Ha) Uretim (ton) Verim (Kg/Ha)
Rusya 916.647 33.915.086 36.999
ABD 462.280 30.497.740 65.972
Fransa 420.890 26.195.460 62.238
Almanya 386.000 28.618.100 74.140
Tiirkiye 336.348 23.025.738 68.458
Polonya 245.920 14.171.540 57.626
Ukrayna 220.000 9.150.180 41.591
Cin 195.246 11.597.764 59.400
Ingiltere 111.100 5.980.000 53.825
Iran 93.658 6.225.795 66.473
Belarus 83.193 4.010.943 48.212
Hollanda 81.460 6.691.360 82.142
Cekya 59.680 3.671.230 61.515
Fas 57.589 3.631.554 63.059
Japonya 56.800 3.912.000 68.873
Belgika 56.750 4.783.970 84.299
Sirbistan 37.418 2.018.215 53.937
Danimarka 33.200 2.558.600 77.066

2



1.2 Isi Soku Proteinleri

Ist soku proteinleri (Hsp) ilk olarak 1962 yilinda Drosophila melanogaster
hiicrelerinde 1s1 soku proteinleri olarak tamimlanmistir (Ritossa, 1962). Sicakliga ek
olarak, kuraklik, tuzluluk, soguk, UV 15181 ve oksidasyon gibi birgok baska stres
altinda uyarildiklar1 bilinmektedir (Cho ve Choi, 2009; He vd., 2015; Liu vd., 2010;
Rizhsky vd., 2002). Bazi 1s1 soku proteinlerinin bitkilerde ve hayvanlarda viral
enfeksiyonlar ile iliskili oldugu belirlenmistir (Gorovits ve Czosnek, 2017; Lahaye vd.,
2012). Bunlara ek olarak, 1s1 soku proteinleri saperonlar olarak islev goriir ve denatiire
proteinlerin yeniden katlanmasina, yeni olusan polipeptitlerin katlanmasina ve
denatiire protein agregatlarinin ¢oziilmesine yardimei olur (Lubben vd., 1989; Qiu vd.,
2006; Suzuki vd., 2009). Is1 soku proteinleri molekiiler agirliklarina ve islevlerine gore
alt1 grupta siiflandirilir: kiigiik 1s1 soku proteinleri (sHsps), Hsp40 (J-proteinler),
Hsp60 (saperonlar), Hsp70, Hsp90 ve Hsp100 (Clp proteinler) (NS vd., 2012).

1.2.1 Kiigiik Is1 Soku Proteinleri (sHsp)

Kiigiik 1s1 soku proteinleri (SHsp) eski, onemli ve ¢esitli protein ailesidir. sHsp’ler 12-
43 kDa arasinda degisen molekiil agirligina sahiptir, fakat ¢cogu sHsp 15-22 kDa
arasinda oldugu i¢in Hsp20 olarak da adlandirilmaktadir (Elizabeth R. Waters, 2012).
Yapisal analizler sonucunda sHsp’lerde 90-100 amino asitlik korunmus bir alfa-
crystallin domaini, N-terminal bélgesi ve C-terminal bolgesi olmak iizere 3 6nemli
yap1 belirlenmistir. Alfa-crystallin domainin amino asit dizisinde degisiklikler olabilir
fakat alfa-crystallin domaini uzunlugu ve yapisi, B-yaprakli sandvig yapi olusturan
ortalama 94 amino asit ile iyi bir sekilde korunmaktadir (Asea vd., 2016). sHsp'ler, 1st,
soguk, kuraklik, tuzluluk ve oksidatif stres altinda denatiire olmus proteinlerin tekrar
katlanmalarin1 saglayan, hasarli proteinleri onaran ve yanlis katlanmig proteinlerin
agregasyonunu Onlemek i¢in ATP'den bagimsiz molekiiler saperonlar olarak gorev
yapan proteinlerdir (G. J. Lee vd., 1997; Mogk ve Bukau, 2017; W. Wang vd., 2004;
Elizabeth R Waters vd., 1996).

Denatiire olmus proteinler, sHsp dimerleri ile etkilesime girerek substrat-

saperon kompleksini ya da protein agregasyonunu olusturmaktadirlar. ATP kullanan



Hsp70 ve Hsp40 (J-proteinleri) kompleks olusturarak bir katlanma mekanizmasi
meydana getirmektedir. Protein agregatlar {lizerine etki edebilen fakat sHsp-substrat
kompleksleri iizerinde daha verimli ¢alisan bir heksamerik ATPaz olan Hsp101, tekrar

katlanmay1 arttirabilmektedir (Sekil 1.1) (Santhanagopalan vd., 2015).
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Sekil 1. 1 sHsp’lerin ¢alisma mekanizmasi (Santhanagopalan vd. (2015), s. 129, Sekil
5.4°den Tiirkgelestirilerek alinmistir)

1.2.2  Is1Soku Proteini 40 (Hsp40)

Is1 Soku Proteini 40, 40 kDa’luk molekiil agirligina sahip, Hsp70 saperonlarinin
substrat baglanmasin1 ve ATPaz aktivitesini diizenleyen, protein kalite kontroliinde
onemli bir rol oynayan, J-domain varligindan dolay:1 J-proteinleri olarak adlandirilan
yardimci saperon (co-chaperone) ailesidir. Hsp40 (DNAJ) ailesi, ATPase aktivitesinin
uyartlmasindan sorumlu oldugu bilinen korunmus bir J-domainin varlig: ile
karakterizedir. Bu proteinler ayrica li¢ alt sinifa ayrilir: DNAJA, DNAJB ve DNAJC
(Kampinga vd., 2009). Hsp70, ATPaz aktivitesi substrat baglanma ve serbest
birakilma islevi igin yetersiz oldugundan J-domain (Hsp40) alan1t Hsp70 ATPase

aktivitesini hizlandirmaktadir (Laufen vd., 1999). Hsp40 ailesi, protein katlanmasi,



acilmasi, translasyon, translokasyon ve protein degradasyonu gibi saperon fonksiyonu

gostermektedir (Chatterjee ve Burns, 2017).

Hsp40, peptit baglanma alanlar1 araciligiyla proteinlere baglanir ve J-domain
araciligiyla Hsp70-ATP ile etkilesime girer. Protein, Hsp70'in 'acik' peptit baglama
bolgesi ile hizli ancak gegici olarak etkilesime girmektedir. ATP hidrolizi, hem J-
domaini hem de protein tarafindan uyarilir, Hsp70 konformasyonel degisiklige neden
olur ve daha sonra J proteini kompleksi terk eder. Hsp70-ADP igin Hsp70-ATP'den
daha yiiksek bir afiniteye sahip olan niikleotid degisim faktorii (NEF) Hsp70’i baglar.
ADP daha sonra ATP-baglanma domainin bozulmasiyla ayrilir ve ardindan ATP,
Hsp70'e baglanir. Protein, Hsp70-ATP'den diisiik afinitesi nedeniyle salinmaktadir.
Protein serbest birakildiginda dogal durumuna ulagmazsa, J proteini agikta kalan
hidrofobik bdélgelerine yeniden baglanir ve dongii yeniden baslar (Sekil 1.2)
(Kampinga ve Craig, 2010).
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Sekil 1. 2 Hsp40 (J Protein) ve Hsp70 ailelerinin ¢alisma mekanizmasi (Kampinga ve Craig,
2010)



1.2.3  Is1 Soku Proteini 60 (Hsp60)

Is1 soku proteini 60 (Hsp60), hem prokaryotik hem de okaryotik hiicrelerde ifade
edilen yiliksek oranda korunmus protein ailesidir. Hsp60, HsplO ile birlikte
mitokondride bir protein katlama makinesi olarak kabul edilmektedir (Czarnecka vd.,
2006; Peng vd., 2011). Hsp60, proteinlerin sitoplazmadan mitokondriye taginmasi ve
yeniden katlanmasinda, dogrusal amino asit zincirlerinin ilgili ii¢ boyutlu yapilarina
katlanmasinda saperonin islevi gérmektedir. Hsp60'in bakteriyel homologu olan
groEL iizerinde yapilan kapsamli ¢alisma sayesinde, Hp60'in temel mitokondriyal
proteinlerin hiicre sitoplazmasindan mitokondriyal matrikse sentezi ve taginmasinda
gerekli oldugu kabul edilmistir. Daha ileri calismalar HSP60'1, diyabet, stres tepkisi,

kanser ve belirli immiinolojik bozukluklarla iliskilendirmistir (Asea ve Kaur, 2019).

Grup I saperoninler, bakterilerde (GroEL), mitokondrilerde (Hsp60) ve kloroplastlarda
(Cpn60) bulunmaktadir. Grup | saperonin, ATP bagimli sekilde baglanip ayrilabilen
kafes benzeri kapsiilleme islevi goren kapak yapisi (bakterilerde GroES, mitokondride
Hspl10 ve kloroplastlarda Cpn10/Cpn20) ile birlikte ¢alismaktadir. E. coli tizerinde
yapilan yapisal ve fonksiyonel ¢aligmalar, GroEL'in GroES'e baglandiktan sonra iist
iste gelmis iki heptamerik halkadan olusan tetradekamerik yapi olusturdugunu
gostermistir. Her GroES monomeri 10 kDa ve her GroEL monomeri ~57 kDa
biiyiikliigiindedir. GroEL, Tepe (apical), orta (intermediate) ve ekvatoral (equatoria)
alan olmak {izere li¢ alana ayrilmaktadir. Ekvatoral alan ATP baglanma bdlgesini ve
tepe alan substrat baglanma bolgesini igermektedir ve orta alan tepe alani ile ekvatoral
alan1 baglayan bolgedir. Grup II saperoninler, dkaryotik hiicrelerin sitozolinde ve
arkelerde 8-9 alt birimden olusan halkalara sahiptir ve saperoninlerin yapisindaki
merkezi bosluklarinin ag¢ilmasi ve kapanmasi mekanizmasini kullanarak ¢calismaktadir
(Sekil 1.3) (Gupta vd., 2014). Daha sonra yapilan ¢alismalarda tiglincii bir saperonin
(Grup III) kesfedilmistir. Grup Il saperoninlerin, yardimci saperoninden bagimsiz bir
sekilde protein katlanmasini kolaylastirabilmeleri bakimindan Grup I'den ziyade Grup
[I'ye benzer oldugu belirlenmistir. Bunun yaninda, her ne kadar Grup II’ye benzerlik
gosterse de filogenetik olarak ve yapisal olarak farklilik gostermektedir (Sekil 1.3)
(An vd., 2017; Ansari ve Mande, 2018; Techtmann ve Robb, 2010).
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Sekil 1. 3 Grup I, Grup 1l ve Grup III saperoninlerin yapisal 6zellikleri (Ansari ve Mande,
2018)

GroEL olusturan iki heptamerik yap1 birbirine zit bigimdedir, boylece durum I'deki tist
halka durum I'V'teki alt halka ayna goriintiisii olusturur. Tepe alan1 katlanmamis veya
kismen katlanmis proteini, cogunlukla hidrofobik etkilesimler yoluyla baglar ve ATP
niikleotit baglanma bolgelerine baglanir (I). Daha sonra heptamerik yapidaki GroES
tepe alani ile etkilesime girer ve katlanan proteini saperonin bosluguna baglar (II). Ust
halkadaki konformasyonel degisiklikler alt halkadaki konformasyonel degisikliklere
neden olur (III). Ust halkaya baglanan GroES kapag, alt halkadan ADP molekiillerinin
ve proteinin salinmas tetikler, boylece alt halkaya baska bir katlanmamis proteinin
baglanmasi i¢in hazirlanir (IV). ATP'nin ADP'ye hidrolizi iizerine alt halka ATP
molekiillerini baglar ve GroES kapagi baglanir (V). ADP ve GroES serbest birakilir
ve dongli durum I'e ulasarak yeniden baslayabilecek duruma gelir (VI) (Sekil 1.4)
(Bross, 2015).



Sekil 1. 4 Saperoninlerin fonksiyon mekanizmasi (Bross, 2015)

1.2.4  Is1 Soku Proteini 70 (Hsp70)

Hsp70 saperonlari, yeni sentezlenmis protein katlanmasi, polipeptitlerin mitokondriye,
Kloroplasta ve endoplazmik retikuluma (ER) tasinmasi, kompleks protein
aktivitelerinin diizenlenmesi, proteinlerin agregasyonlarinin onlenmesi, agregasyona
ugramig proteinlerin ¢éziinmesi, denatiire olmus proteinlerin yeniden katlanmasi gibi
cok cesitli faaliyetlerde gérev almaktadirlar. Bunlara ek olarak, anormal proteinleri ve
protein agregatlarini temizlemek i¢in otofaji ve ubikitin-proteazom sistemi (UPS) gibi
hiicresel bozulma makineleri ile birlikte ¢alismaktadir. Hsp70 proteinleri, kiigiik 1s1

soku proteinleri, saperoninler (bakteriyel ve mitokondriyal GroEL-GroES, 6karyotik



TRIC/CCT), Hsp90 ve Hspl00 ile birlikte fonksiyon gostermektedir (Sekil 1.5)
(Rosenzweig vd., 2019).
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Sekil 1. 5 Hsp70 ailesinin gesitli fonksiyonlar1 (Rosenzweig vd. (2019)’dan
Tirkgelestirilmistir)

Hsp70 proteinlerinde, N-terminal bdlge, 45 kDa niikleotid baglama domaini (NBD),
15 kDa substrat baglama domaini (SBDf), 10 kDa Helikal kapak domaini (SBDa) ve
degisken uzunlukta yapisi ¢oziilmemis C-terminal bolgeleri belirlenmistir. Niikleotid
baglama domaini (NBD), 1A, IB, 1A ve IIB alt domainlere sahiptir. Bu alt domainler
ATP aktivitesi i¢in yiiksek oranda korunmus bdlgelerdir ve niikleotid ile dogrudan
iliskilidir. Substrat baglama domaini (SBD), 8 B-sandvig yapisindan olusan polipeptit
baglanma bolgesinden olusmaktadir. SBDa, niikleotit olmadigi ve ADP'ye bagh
durumda SBDf’y1 kapatmaktadir. ATP baglandiginda, SBDa ve SBDf birbirinden
ayrilir, SBD ile NBD etkilesime girer ve peptitler hizlica baglanip ayrilabilir. ADP
baglandiginda ise Hsp70 diisiik afiniteye donisiir, SBDa kapagi kapatir ve peptitler
sikica substrat baglanma domainine baglanir (Sekil 1.6) (Flaherty vd., 1990; NS vd.,
2012; Rosenzweig vd., 2019).
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Sekil 1. 6 Hsp70 ailesinin domain yapisi, organizasyonu ve etki mekanizmasi (Rosenzweig
vd. (2019)’ den Tiirkgelestirilmistir)

1.2.5 Is1 Soku Proteini 90 (Hsp90)

Is1 soku proteini 90 (Hsp90), 90 kDa molekiiler agirliga sahip, bakterilerden insanlara
kadar bir¢ok canlida bulunan ve oOkaryotik hiicrede protein kinazlar, hormon
reseptorleriyle ve transkripsiyon faktorleri gibi bir¢ok sinyal proteinini aktive etmek
icin yiiksek oranda korunmus molekiiler bir saperondur (Pearl ve Prodromou, 2006;
Schopf vd., 2017). Insanlarda Hsp90a ve Hsp90p, farelerde Hsp86 ve Hsp84,
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Drosophila’da Hsp83 ve mayada Hsc82 ve Hsp82 olarak adlandirilir. Bakteriyel
sitozolde HtpG, dkaryotlarin endoplazmik retikulumunda Grp94/gp96, mitokondriyal
matriste Hsp75/TRAP1 ve okaryotik sitoplazmada Hsp90 olarak bulundugu ve ortak
yapisal alanlarindan dolay1 benzer mekanizmaya sahip olduklari belirlenmistir (Young
vd., 2001). Hsc82 ve HSP90P yapisal olarak ifade edilirken, Hsp82 ve HSP90o'nin
ifadesi 1s1 soku ile uyarilmistir (Schopf vd., 2017).

Hsp90 ekspresyonunun sicaklik, tuzluluk, UV radyasyonu ve bakteriyel veya viral
enfeksiyonlarda arttigi belirlenmistir. Hsp90, ATP'ye baglanmaya aracilik eden
amino-terminal domaini (NTD), ATP hidrolizi ve Hsp90'in baglanmasi i¢in 6nemli
olan orta domaini (MD) ve Hsp90 dimerizasyonundan sorumlu olan karboksil terminal
domaini (CTD) olmak iizere ii¢ domainden olusmaktadir. Karboksil terminal domaini
(CTD) bolgesinde MEEVD motifi bulunmaktadir (Harris vd., 2004).

’ Katlama ve
Aktivasyon
" Assembly

Ligand
Baglama

Sekil 1. 7 Hsp90'in fonksiyonu, yapist ve konformasyonel dongiisii (Schopf vd. (2017)’den
Tirkgelestirilmistir)

Is1 soku proteini 90 (Hsp90), protein katlanmasini, kiimelenmis protein kompleksinin
diizenlenmesini, ligantlarin hedeflere ve reseptorlere baglanmasini kolaylastirabilir.

Hsp90, farkli zamanlarda farkli konformasyonel durumlarda bulunmaktadir. Hsp90’a
11



baglanma, 34 amino asitlik heliks-doniis-heliks tetratrikopeptit tekrar (TPR) alanlari
iceren yardimci saperonlar ile etkilesim i¢in 6nemli olan bir C-terminal Met-Glu-Glu-
Val-Asp (MEEVD)’in polipeptite baglamasini saglamaktadir. Hsp90, ATP’ye bagh
durumdan orta seviye duruma gegis yapar ve ATP baglandiktan sonra kapagi kapatir.
Kapali Durum I’e gegis yaptiginda amino-terminal domaini (NTD) etkilesime girer.
Kapali durum II’ye geldiginde Hsp90 monomerleri kivrilmaya baglar. TPR alani
iceren yardimci saperonlardan biri hem Hsp70 hem de Hsp90'a baglanan
HSC70/HSP90 (HOP) diizenleyici proteindir. Yardimci saperonlar, HSP90'in belirli
konformasyonel durumlart ile iligkilidir. Hsc70/Hsp90 diizenleyici protein (HOP)
Hsp90'a baglanir ve agik konformasyonu stabilize eder, boylece Hsp90'in ATPaz
aktivitesini inhibe etmis olur. Peptid Prolil cis-trans izomerazin (PPlases) Hsp90'in
tim konformasyonel durumlarini bagladigi diisiiniilmektedir. CDC37, dongiiniin
baslarinda Hsp90'a baglanir ve kinazlarmin giiclendirilmesi i¢in dnemlidir. Hsp90
ATPase homolog 1 (AHAL) aktivatorii, kapali durum I’in olusumunu destekler ve
saperon dongiisiinii hizlandirir. p23 kapali durum II’yi stabilize eder ve Hsp90'in
ATPaz aktivitesini azaltarak reaksiyon dongiisiiniin ilerlemesini diizenlemektedir. Son
olarak, ATPaz hidroliz edilir, ADP ve Pi (inorganik fosfat) yardimci saperon olarak
salinir ve Hsp90 agik yapida bekleyerek bir sonraki dongii i¢in hazir bulunmaktadir
(Sekil 1.7) (Schopf vd., 2017).

1.2.6  Is1 Soku Proteini 100 (Hsp100)

Is1 Soku Proteini 100 (Hsp100), protein agregasyonunu ve yanlis katlanmay1 dnleme,
katlanmamis ve yanhlis katlanmis proteinlerin yeniden katlanmasi ve yeniden
aktiflestirilmesi, denatiirasyon veya agregasyondan kaynaklanan zararli polipeptitlerin
uzaklastirilmasi, hiicresel homeostazin korunmasi gibi islevlere sahiptir. Hsp100/Clp
ailesi saperonlari, genellikle bitkilerde yapisal olarak eksprese edilmektedir ve
sicaklik, soguk, dehidrasyon ve yiiksek tuz gibi farkli stresler altinda uyarilmaktadir
(Glover ve Lindquist, 1998; Goloubinoff vd., 1999; Kirstein vd., 2009; Saibil, 2013).
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Sekil 1. 8 Hsp100'in domain yapisi ve organizasyonu (Saibil, 2013)

Hsp100 proteinleri, tipik olarak oligomerik halka yapilar1 olusturan ve polipeptitleri
veya polintikleotitleri agmak veya ¢6zmek i¢cin merkezi bir kanaldan gegirmek gibi
mekanik eylemlere sahip olan AAA+ siiper ailesinin iiyeleridir. Bu aile, AAA+,
Walker A ve Walker B niikleotid baglama domaini igeren ~200-250 amino asitlik bir
temel g¢ekirdegin varligi ile belirlenmistir. Ik olarak substrat, Hsp100 kanalinin
girisine hedeflenir ve ATP'ye bagimli olarak yeniden sekillenir. Hsp100 saperonlari
Sinif I ve Simif IT olmak {izere iki sinifa ayrilmaktadir. Simif I; CIpA, ClpB ve ClpC ve
Sinif IT; ClpX ve HslU proteinlerinden olusmaktadir. Sinif I, iki ATP baglanma bolgesi
sunarken; Smuf II bir tane ATP baglanma bolgesi sunmaktadir. CIpB, niikleotid
baglanma domaini (NBD-1), orta domaini (M domain), ikinci niikleotid baglama
domaini (NBD-2) ve amino ucu domaininden (N domain) olusmaktadir. ClpA, ClpB
ve ClpC proteinlerinde yiiksek oranda korunmus homolog niikleotid baglanma
domaini (NBD) ortaktir ve N ve M domainleri degisiklik gosterebilmektir. Ornegin,
13



ClpC'nin M alanmi vardir ve ClpA'nin M alani yoktur, Sinif II proteinlerde bulunan
NBD, smif I proteinlerinin NBD-2'sine homologtur (Sekil 1. 8) (Glynn vd., 2009;
Saibil, 2013).

1.3 Bitkilerde Stres Kavram

Bitkiler, hayvanlardan farkli olarak ¢evreden kagamazlar ancak bu probleme kars1 bir
dizi molekiiler tepki olusturarak degisen ortama uyum saglarlar. Cevre kosullarinin
bitkiler tizerindeki etkisi abiyotik ve biyotik stres olarak adlandirilir ve bitkilerin
biiylimelerini ve gelismelerini azaltmaktadir (Mitchell, 1996; Shao vd., 2007). Biyotik
stres faktorleri, patojenler (viriisler, bakteriler ve mantarlar), bocekler, otoburlar ve
kemirgenlerdir. Abiyotik stres faktorleri ise, soguk (soguk ve don), 1s1 (yiiksek
sicaklik), tuzluluk, kuraklik, fazla su, radyasyon, kimyasallar ve kirleticiler (agir
metaller, pestisitler ve aerosoller), oksidatif stres (reaktif oksijen tiirleri, ozon), riizgar
(rizgardaki kum ve toz parcaciklari) ve toprakta besin yoksunlugudur (Mahajan ve
Tuteja, 2005). Stres uygulandiginda, bitkiler genellikle farkli zaman dilimlerinde
meydana gelen ve stres toleransina ya da kaginmaya yol agan biyokimyasal ve
morfolojik diizenlemeler igeren bir yanit dizisi sergilemektedir (Mitchell, 1996).
Abiyotik streslere tolerans veya duyarlilik ¢ok karmasik bir olaydir ¢iinki stres, bitki
gelisiminin birden ¢ok asamasinda meydana gelebilir ve genellikle birden fazla stres

ayni1 anda bitkiyi etkileyebilmektedir (Chinnusamy vd., 2004).
1.3.1  Sicaklik Stresi

Kiiresel 1sinma, bitkiler de dahil olmak tizere tiim canli organizmalar i¢in giderek artan
bir tehdit haline gelmektedir. Kiiresel 1sinmanin olumsuz sonuglari agiktir ve diinya
capinda artan bir endise kaynagi haline gelmektedir (Hedhly vd., 2009). iklim
degisikligi ve kiiresel 1sinma nedeniyle, diinyanin sicakligi yavas yavas
yiikselmektedir ve 21. ylizyilin sonunda kiiresel sicakliktaki artigin 1,5-4 °C araliginda
olacagi tahmin edilmektedir (Lavania vd., 2015). Tahillar i¢in yapilan deneyde,
mevsimsel sicakliktaki her 1°C’lik artig, %2,5-16 oraninda verim kayiplarina neden
olmaktadir (Battisti ve Naylor, 2009). Yiiksek sicakliklar yapraklarin ve govdelerin

yanmasina, yaprak dokiilmesine ve yaslanmaya, siirgiin ve kok biiylimesinin
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inhibisyonuna veya meyve hasarina neden olarak bitki verimini diisiirmektedir (Bita
ve Gerats, 2013). Sicakligin yiiksek seviyelere ¢ikmasi, protein denatiirasyonu ve
agregasyonu ve membran biitlinliigiiniin kaybinin bir sonucu olarak hiicre 6liimiine yol

acabilmektedir (Driedonks vd., 2015).

1.3.2 Kuraklik Stresi

Kuraklik stresi, diinya ¢apinda mahsul kaybinin 6nemli bir nedeni olarak kabul edilen
abiyotik streslerden biridir (Mahajan ve Tuteja, 2005). Su veya nem eksikliginden
dolay1 bitkiler, yasam dongiisiiniin herhangi bir biiylime ve gelisme asamasinda
genellikle kuraklik stresinden zarar gormektedir (Mishra ve Cherkauer, 2010).
Kuraklik stresi, bitki su durumunu degistirerek bitkilerin biiyiimesini ve tiretkenligini
dogrudan etkilemektedir (Baloglu vd., 2012), Bunlara ek olarak, ¢imlenmeyi,
biliylimeyi ve kuru madde birikimini engelleyerek bitki biiylimesini ve gelisimini
etkilemektedir ve kuraklik stresiyle azalan terleme, besin emilimini azaltmaktadir. Bu
nedenle bitkiler kuraklik stresine maruz kaldiklarinda besin eksikliginden zarar
gormektedir (Reddy vd., 2004; Vardharajula vd., 2011).

Dogada bitkiler, kuraklik veya sicaklik gibi stresleri igerebilen bir dizi ¢evresel kosul
ile karsilasirlar. Kuraklik ve sicaklik streslerinin kombine olarak maruz kalinmasi
bitkilerde, stomalarin kapanmasina, fotosentezin baskilanmasina, solunumun ve
yaprak sicakliginin artmasina neden olmustur. Kuraklik sirasinda indiiklenen dehidrin,
katalaz ve glikolat oksidazi kodlayan gibi bazi transkriptler ve sicaklik sirasinda
indiiklenen tioredoksin peroksidaz ve askorbat peroksidaz gibi bazi transkriptler,
kuraklik ve 1s1 soku kombinasyonu sirasinda baskilanmistir. Sonug olarak, sicaklik ve
kuraklik streslerinin kombinasyonunun bitkilerdeki etkisinin, ayri ayr1 kuraklik veya
sicaklik stresine maruz kalan bitkilerden farkli oldugu gosterilmistir (Rizhsky vd.,
2002).

1.4  Gen ifadesinin Belirlenmesi Icin Kullamlan Yéntemler

Hiicrelerin, dokularin ve organizmalarin biyolojik aktiviteleri molekiiler biyolojinin
santral dogmasina dayanmaktadir. Transkriptom ya da genomik DNA'dan kopyalanan

genlerin calismasi olan transkriptomik, hiicredeki tiim transkript c¢esidinin ve
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miktarinin es zamanli olarak incelenmesidir (Z. Wang vd., 2009). Gen ifadesi analizi
caligmalari, kapali ve agik sistem olmak {iizere iki kategoriye ayrilabilir. Kapali
sistemde, 1yi bir sekilde karakterize edilmis genler organizmanin genom bilgisine bagh
olarak analiz edilmektedir; fakat gen ya da genom hakkinda herhangi bir bilgi mevcut
degilse kapali sistemler kullanilmamaktadir. Kapali sistemlerde ve agik sistemlerde
kullanilan yontemler Tablo 1.3°de verilmistir ve kapali sistemlerde en fazla kullanilan
yontemler gergek zamanli RT (ters transkripsiyon)-PZR ve mikro-dizin (mikro-array)
sistemleridir. Agik sistemler mevcut transkriptom bilgisine bagli olmasada, analiz
stirecini biiyiik olgiide kolaylastirir ve bilinen ya da yeni gen tanimlamasinin
verimliligini artirmak i¢cin mevcut eksprese edilmis genom veritabanlarindan
yararlanir. Kapali ve acik sistemler birbirini tamamlamaktadir yani agik sistemde yeni
gen veya bilinen genlerin yeni ortologlar1 tanimlandiktan sonra bu genler daha sonra
kapali sistemlerde kullanilabilir (Green vd., 2001).

Tablo 1. 3 Gen ifade analizlerinde kullanilan yontemler (Kavas, 2018)

Teknik Siif Yapisi Kit SNP
tespiti

5’niikleaz testi/Gercek zamanh RT- Gorsel Agik Evet Hayir

PZR
AFLP (Cogaltilmus Parca Uzunluk Gorsel Agik Hayir Evet
Polimorfizim)
Antisens gosterim Gorsel Acik Hayir Hayir
DDRT-PZR (Farkhihk Gosterimi RT- Gorsel Agik Evet Hayir
PZR)
DEPD (Dijital ifade sablonu Gorsel Acik Hayir Hayir
gosterimi)
Diferansiyel hibridizasyon Hibridizasyon | Agik Hayir Hayir
(Diferansiyel
c¢DNA kiitiiphane taramasi)

GES (Gen ifadesi tarama) Gorsel Acik Hayir Evet

In situ Hibridizasyon Hibridizasyon | Kapali Evet Hayir
Invader Assay Gorsel Kapali Evet Evet
Mikroarray hibridizasyonu Hibridizasyon | Kapali Evet Hayir
Molekiiler indeksleme Gorsel Acik Hayir Hayir
MPSS Dizileme Acik Hayir Hayir
Northern-Blotting (Dot-/Slot-Blotting) | Hibridizasyon | Kapal Evet Hayir
Nuclear run on assay/nuclease S1 Gorsel Kapali Evet Hayir

analysis

ODD (sirah farkhilik gosterimi) Gorsel Acik Hayir Hayir
Kantitatif RT-PCR Gorsel Kapali Evet Hay1r

RAGE (gen ifadesinin hizli analizi) Gorsel Acik Hayir Hayir
RNA arbitrarily primed-PZR Gorsel Acik Hay1r Hayir
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Tablo 1.3’in devama;

RDA Gorsel Acik Hayir Hayir

RLCS Gorsel Acik Hayir Hayir

RPA (riboniikleaz koruma analizi) Gorsel Acik Hayir Hayir

RSDD (karsilikh ¢ikarim farkhihk Gorsel Acik Hayir Hayir
gosterimi)

SAGE (gen ifadesinin seri analizi) Dizileme Acgik Evet Hayir

SEM-PZR Gorsel Kapali | Hayir Hayir

SSH Hibridizasyon | Acgik Evet Hayir

Kompetitif PZR Gorsel Kapali | Hayir Hayir

TALEST Dizileme Acik Hayir Hayir

RNA dizileme Dizileme Acgik Evet Evet

141  Gercek Zamanh RT (Ters Transkripsiyon)-PZR

gRT-PZR (gercek zamanli ters transkripsiyon-PZR) (Gibson vd., 1996), RNA
hedeflerinin tespiti ve incelenmesi i¢in standart haline gelmistir ve yaygin olarak
kullanilan bir teknoloji olmustur (Ginzinger, 2002). Bu teknikte, genetik materyal
olarak mRNA kullanilmaktadir ve izole edilen mRNA’lar komplementer DNA’ya
(cDNA) cevrilmektedir. Genlerin ifade diizeyleri referans bir genin yardimiyla
belirlenebilmekte olup birkag adetten birka¢ yiize kadar genin ifadesi gRT-PCR ile
belirlenebilmektedir. Kalip olarak kullanilan DNA ile ger¢ek zamanli olarak genom
icindeki miktarlar1 ve genlerin ifade diizeyleri belirlenebilmektedir. Cogalan cDNA
molekiillerini belirlemek icin SYBR green, etidyum bromiir gibi boyalar ve TagMan
prob (Applied Biosystem), LightCycler (Roche), LUX (Invitrogen), Molekiiler
Boncuk (Sigma Adrich, IDT) gibi sistemler kullanilmaktadir. SYBR green,
interkalasyon yapan, ¢ift zincirli DNA molekiiliine baglanan bir boyadir ve 6zgilliigi
diisiik olup, istenmeyen fiiriinlere baglanabilme ihtimali bulunmaktadir. istenmeyen
tirlinlere baglanabilme ihtimalini diisiirmek i¢in DNA kontaminasyonunun énlenmesi
ve spesifik primer tasarimina dikkat edilmelidir. Bu dezavantajin yaninda, SYBR
green boyasinin en 6nemli avantaji maliyetinin diisiik ve uygulanabilirliginin kolay

olmasidir (Kavas, 2018).
1.4.2 RNA Dizileme (RNA-Seq)

Transkriptom, bir hiicrede ya da dokuda belirli bir gelisim asamasinda veya fizyolojik

durumda var olan transkriptlerin tamamina denilmektedir. RNA dizileme teknolojisi
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translokasyon olaylarinin, gen izoformlarinin, niikleotit varyasyonlarinin ve
transkripsiyon sonrasi niikleotit degisikliklerinin incelenmesini ve belirlenmesini
saglamaktadir. RNA dizileme ¢alismalar1 kapsaminda mRNA'lar ve non-coding
RNA’lar dizilenmektedir. Tipik bir RNA dizileme ¢alismasinda ilk olarak, RNA
izolasyonu yapilir. Daha sonra dizilenecek molekiiliin piirifikasyonu yapilir ve RNA
dizileme teknolojileri sonucu milyonlarca hatta milyarlarca dizinin analiz edilmesiyle
transkriptom, kantitatif ve kalitatif olarak elde edilmis olmaktadir. Bunlara ek olarak
yeni transkriptlerin ve izoformlarin tespit edilmesi, tek niikleotid polimorfizmi (SNP),
alternatif kesme/yapistirma analizleri ve genomlar1 tamamlanmayan canlilarda gergek
transkript diizeylerinin tespit edilmesi gibi avantajlar1 olmaktadir. Diger tekniklerle
karsilastirildigi zaman RNA dizileme teknigi, daha fazla bilgilendirici ve avantajlidir
fakat oldukga biiyiik ve karmasik veriler elde edilmektedir (Kavas, 2018).
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2. KURAMSAL CERCEVE

Kuraklik, tuzluluk, sicaklik, kKimyasal toksisite ve oksidatif stres gibi abiyotik stresler
tarim i¢in ciddi tehditlerdir. Abiyotik stres diinyada mahsul kaybinin birinci
nedenlerindendir ve ¢ogu bitkinin %50’den daha fazla verim kaybetmesine neden
olmaktadir (W. Wang vd., 2004). Bu yiizyilin sonunda artan sicaklikla birlikte
bitkilerin sicaklik stresine karsi savunmalarinin azalmasi beklenmektedir. Bu nedenle,
son zamanlarda 6zellikle ekimi yapilan bitkilerde 1s1 stresi tepki mekanizmasi ve 1siya

dayanikli irklarin yetistirilmesi 6nemli hale gelmistir (Qu vd., 2013).

Yiiksek sicakliklar, yapraklarin ve govdelerin yanmasina, yaprak dokiilmesine ve
yaslanmaya, siirgiin ve kok biiylimesinin inhibisyonuna veya meyve hasari ile bitki
verimliliginin diigmesine neden olabilmektedir (Bita ve Gerats, 2013). Kuraklik,
¢imlenmeyi, biliylimeyi ve kuru madde birikimini engelleyerek bitki biiylimesini ve
gelisimini etkilemektedir ve kuraklik stresiyle azalan terleme, besin emilimini
azaltmaktadir (Reddy vd., 2004; Vardharajula vd., 2011). Dogada bitkiler, kuraklik ya
da sicaklik gibi stresleri igerebilen ¢evresel kosullarin bir kombinasyonuyla
karsilagmaktadir. Kuraklik ve sicaklik streslerinin kombine olarak verilmesi veya ayri
ayrt uygulanmasi bu streslerin her birine bitkilerin tepkisinin farkli oldugunu
gostermistir (Rizhsky vd., 2002). Bu nedenle, kuraklik ve sicaklik streslerinin
kombinasyonunun kapsamli bir sekilde ¢alisilmasi ile mekanizmasinin anlagilmasi ve

kombine streslere dayanikli bitkilerin yetistirilmesi olduk¢a dnemli hale gelmistir.

Bitki transkriptomunun yaklagik %5'inin 1s1 stresine tepki olarak iki kat veya daha
fazla yukari regiile edildigi bulunmustur ancak 1s1 soku proteinleri bunun sadece kiigiik
bir kismmi olusturur (Mittler vd., 2012). Bununla birlikte, kazanilmis sicaklik
toleransinin en iyi karakterize edilen yoni, 1s1 soku proteinlerinin ifade edilmesidir.
Hiicresel proteinlerin homeostazi 1s1 stresi bagladiginda bozulmaktadir. Protein yapisi,
proteinlerin diizgiin calismast icin biiyiik 6nem tasimaktadir. Protein yapisi 1s1
stresinden etkilendiginde (denatiirasyon, yanlis katlanma veya agregasyon acisindan)
protein isleyisini olumsuz etkilemektedir. Hiicresel proteinlere verilen hasari en aza

indirmek i¢in, saperon proteinlerinin hiicresel seviyeleri genellikle yukar1 dogru
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diizenlenmektedir. Is1 soku proteinleri, yeniden katlanmanin kolaylastirilmasi,
proteinlerin agregasyondan korunmasi, protein translokasyonu ve bozulmasi gibi
homeostazin ¢esitli yonlerinde yer alan molekiiler saperonlar gibi davranmaktadir

(Fragkostefanakis vd., 2015; Lavania vd., 2015; W. Zhou vd., 2012).

Daha oOnce yapilan c¢alismalarda, Arabidopsis thaliana bitkisinin genomunda
19 adet sHsp (Scharf vd., 2001), 89 adet Hsp40 (Miernyk, 2001), 29 adet Hsp60 (Hill
ve Hemmingsen, 2001), 14 adet Hsp70 (Lin vd., 2001; Sung vd., 2001), 7 adet Hsp90
(Krishna ve Gloor, 2001), 8 adet Hsp100 (Agarwal vd., 2001) proteini belirlenmistir.

Oryza sativa (celtik) bitkisinde yapilan ¢aligmalarda, 23 adet sHsp (Sarkar vd., 2009),
104 adet Hsp40 (Sarkar vd., 2013), 3 adet Hsp60 (Yongfei Wang vd., 2014), 29 adet
Hsp70 (W. Hu vd., 2009), 9 adet Hsp90 (W. Hu vd., 2009) ve 10 adet Hsp100 (W. Hu
vd., 2009) protein ailesi belirlenmistir. Bunlara ek olarak, Yongfei Wang vd. (2014)’de
yapmis oldugu ¢alismada Oryza sativa bitkisinde 12 adet sHsp, 6 adet Hsp70, 3 adet
Hsp90 ve 3 adet Hsp100 protein ailesi belirlenmistir.

Glycine max (soya) bitkisinde yapilan ¢aligmalarda, 51 adet sHsp (Lopes-Caitar vd.,
2013), 61 adet Hsp70 (Zhang vd., 2015), 12 adet Hsp90 (J. Xu vd., 2013) protein ailesi
belirlenmistir. Ayrica sHsp ve Hsp70 proteinlerinin filogenetik agaclari, genlerin
yapisi, kromozomlara dagilimi, tandem ve segmental duplikasyonlar1 ve gen
ekspresyonlarin1 gosteren 1s1 haritalar1 olusturulmustur (Lopes-Caitar vd., 2013;
Zhang vd., 2015)

Yer vd. (2018)’nin yapmis oldugu c¢alismada, Populus trichocarpa (kavak)
genomunda 60 adet sHsp, 145 adet Hsp40, 49 adet Hsp60, 34 adet Hsp70, 12 adet
Hsp90 ve 90 adet HsplOO0 protein ailesi belirlenmistir. Kavak Hsp genlerinin
kromozomlar {iizerindeki dagilimlari, tandem ve segmental duplikasyonlari,
filogenetik agaglari, genlerin yapisinin ve motif bolgelerinin belirlenmesi, gen ontoloji
analizleri ve proteinlerin {i¢ boyutlu modellenmesi yapilarak gen ekspresyonlarini
gosteren 1s1  haritalar1 ve Hsp genlerini  hedef alan miRNA analizleri

gerceklestirilmistir (Yer vd., 2018).
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Hordeum vulgare (arpa) bitkisinde yapilan ¢alismada, 17 adet Hsp70, 6 adet Hsp90 ve
8 adet Hsp100 protein ailesi belirlenmistir. Buna ek olarak, filogenetik agag, genlerin

yapisi ve protein domainlerinin belirlenmesi analizi yapilmistir (Chaudhary vd., 2019).

Triticum aestivum (ekmeklik bugday) bitkisinde yapilan ¢alismada, 169 adet sHsp,
273 adet Hsp40, 95 adet Hsp60, 114 adet Hsp70, 18 adet Hsp90 ve 84 adet Hsp100
protein ailesi belirlenmistir. Ekmeklik bugday Hsp genlerinin kromozomlar iizerindeki
dagilimlari, tandem duplikasyonlari, filogenetik agag, gen ontoloji analizleri ve sinteni

analizi yapilmistir (Kumar vd., 2020).

Lactuca sativa L. (marul) bitkisinde yapilan ¢alismada, 32 adet sHsp, 22 adet Hsp60,
64 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 7 adet Hsp100 protein ailesi belirlenmistir (Kim vd.,
2021). Ayrica kromozomlar tizerindeki dagilimlari, gen yapisi, motif analizi ve

filogenetik iligkileri belirlenmistir.

Calismamizin amaci, seker pancarinin tiim genom bilgisi yardimiyla, 1s1 soku
proteinlerini kodlayan genlerin belirlenmesi ve belirlenen bu genlerin ve protein
triinlerinin  seker pancart kromozomlar1 iizerindeki dagiliminin, filogenetik
iligkilerinin, seker pancari1 Hsp genlerini hedef alan miRNA’larin, amino asit
dizilimlerinin, gen ontolojilerinin, tahmini {i¢ boyutlu yapilarinin, farkli bitkilerdeki
Hsp genleri ile karsilagtirmali kromozomal haritalarinin ortaya ¢ikarilmasidir. Bunun
yaninda agik veri tabanindan (SRA) elde edilen transkriptom verileri kullanilarak gen
ifade profillerinin analizi ve bu profillere gore secilecek olan Hsp genlerinin kuraklik,
sicaklik ve kuraklik-sicaklik kombine stres kosullart altindaki ifade diizeylerinin de
belirlenmesi amaglanmistir. Boylece hiicrelerin yasamsal faaliyetinde 6nemli role
sahip olan Hsp genlerinin seker pancarinda kuraklik, sicaklik ve kuraklik-sicaklik
kombine stresleri altinda, kurakliga hassas, kurakliga dayanikli ve yabani tiir (Beta
maritima) karsilastirilarak strese karsi cevap mekanizmalarinin aydimnlatilmasina

katkida bulunacak degerli bilgiler elde edilmis olacaktir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Kimyasal Madde ve Kitler

e Agaroz low (Applichem, Almanya)

e DNaz I, RNaz-free (Thermo Fisher Scientific, ABD)

e EDTA (Applichem, Almanya)

e Etanol (Kimetsan, Tiirkiye)

e Bitki Besini (Hoagland) (Phyto Techology Laboratories, ABD)
e iScript cDNA sentez kiti (Biorad, Almanya)

e iTag Universal SYBR Green Supermix (Biorad, Almanya)

e Izopropanol (Applichem, Almanya)

e Kloroform (Applichem, Almanya)

e Nucleic Acid Staining Solution-Jel Boyas: (Intron Biotechology)
e PEG-6000 (Applichem, Almanya)

e RiboExTM RNA Izolasyon Kiti (GeneAll, South Korea)

e Sivi azot

e Tris (Applichem, Almanya)

e Trizol Reagent (Ambion, ABD)

3.2 Kullanmilan Cihaz ve Aletler

e Buz makinesi (Hoshizaki, Europe Limited)

e CFX96 Touch Real-Time PCR Detection System (Biorad, Almanya)
e Cok Amagli Vorteks (Wisd Laboratory Instruments, Kore)

e Derin Dondurucu -20°C, Buzdolab1 +4°C (Argelik 4252N, Tiirkiye)
e Derin Dondurucu -82°C (Glacier Nuaire Nu-9668E, Meksika)

e Distile Su Cihaz1 (Protek Lab, Tiirkiye)

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

e Jel goriintiileme sistemi ECX-F20.M (Vilber Lourmat, Fransa)

e Jel goriintiileme sistemi Quantum ST5 (Vilber Lourmat, Fransa)
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e Manyetik Karistirici (Wisd Laboratory MSH-20A, Kore)
e Mikrodalga Firin (Argelik, Tiirkiye)

e Mikropipet (Thermo, ABD)

e Mikrosantrifiij (N2631-0007 Star Lab, Kore)

e Phmetre (Jenco Quality Instruments, Cin)

e Sogutmali Santrifiij (Hetrich Micro 220/220R, Almanya)
e Spektrofotometre Nano Drop (Thermo Scientific, Multiskan go, Finlandiya)
e Test kabini TK252 (Niive, Tirkiye)

e Bitki biiyilitme kabini (Protek Lab, Tiirkiye)

e Thermal Cycler Is1 blogu (Thermo, ABD)

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

3.3 Hsp Genlerinin Seker Pancarinda Belirlenmesi

HSPIR (http://pdslab.biochem.iisc.ernet.in/hspir) olarak bilinen, farkli bitkilerde Hsp
gen ailelerine ait tiim gen ve protein dizilerinin depolandig1 veri tabani kullanilarak
sHsps, Hsp70, Hsp40, Hsp60, Hsp90 ve Hsp100 proteinlerinin simdiye kadar cesitli
bitkilerde tanimlanmis protein dizileri elde edilmistir (NS vd., 2012). Seker pancari
genom ve protein dizileri NCBI (National Center for Biotechnology Information) veri
tabanindan (https://www.ncbi.nlm.nih.gov) indirilmistir. Seker pancari protein dizileri
ve Hsp protein dizileri, CLC Genomics Workbench 11.0.01 programi kullanilarak
BLASTP taramas1 yapilmistir. Bu tarama sonucunda >e™® beklenti degeri ve >%65
benzerlik anlamli olarak kabul edilmistir ve seker pancari ile homolog protein dizileri
belirlenmistir. Son olarak, olas1 seker pancar1 Hsp genlerine ait proteinlerin dizilerinde
Pfam Domain Search dogrulama analizleri yapilmistir ve seker pancari Hsp gen
ailesinin tiim iyeleri saptanmistir. Belirlenen proteinlere ait molekiiler agirliklar,
amino asit uzunlugu, izoelektronik etki degerleri (pI) ve stabilite gibi parametreler
ProtParam Tool kullanilarak belirlenmistir (https://web.expasy.org/protparam/)
(Gasteiger vd., 2005).
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3.4  Dizilerinin Hizalanmasi, Filogenetik Agac¢ Olusturulmasi, Korunmus

Motiflerin Tespiti ve Gen Yapisimin Tahmini

Aminoasit dizileri, MEGA 11 (Kumar vd., 2018) programina yiiklenmistir ve
ClustalW algoritmas1 araciligiyla ¢oklu dizi hizalamalar1 yapilmistir. Hizalanan
diziler, 1000 tekrarli olacak sekilde maksimum benzerlik (Maximum Likelihood)

yontemi (Felsenstein, 1981) ile filogenetik aga¢ olusturulmasinda kullanilmustir.

Protein dizi motifleri ise DNA motif arama araci (MEME) (https://meme-
suite.org/meme/) (Bailey ve Elkan, 1994) kullanilarak saptanmistir. Protein dizileri
MEME veri tabanina yliklenerek en fazla 10 motif sayisinda tutulmustur. Belirlenen
motifler Pfam veri tabaninda taranmistir. Elde edilen veriler Tbtools programi ile

gorsellestirilmistir (C. Chen vd., 2020).

Hsp gen ailesine ait tiim genlerin ekzon-intron bdlgeleri belirlenmistir. Bu kapsamda,
komplementer DNA’lar1 (¢cDNA) ve tahmin edilen genlerin mRNA dizilerinin
karsilastirilmasina dayanan ‘gene structure display server’ adli veri tabam

(http://gsds.gao-lab.org/) kullanilmistir (B. Hu vd., 2015).

3.5  Gen Ontoloji Analizleri

Is1 soku proteinlerinin amino asit dizileri OmicsBox 2.0
(https://www.biobam.com/omicsbox/) programina yiiklenmistir. Sirasiyla Blast,
InterProScan, Annotation ve GO Mapping olmak {izere 4 adimda gergeklestirilmistir.
Boylece, 1s1 soku proteinlerinin hangi biyolojik siire¢lerde yer aldiklari, hiicredeki

yerlesimleri ve molekiiler islevi belirlenmistir.

3.6  Hsp Genlerinin Kromozom Yerlesimleri, Duplikasyon ve Sinteni Analizi

Seker pancarinda Hsp gen ailesini kodlayan genlerin kromozom iizerindeki
yerlesimleri  igin  NCBI  veri  tabanindan  ‘genome  data  viewer’
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/) kullanilmistir. Elde edilen verilerden
Tbtools programi araciligiyla genlerin kromozomal yerlesimlerini gésteren kromozom

gorselleri olusturulmustur (Chen, Chen et al. 2020).
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Hsp genlerinin  sintenik iliskili ortologlarii1  belirlemek i¢in Phytozome
(https://phytozome-next.jgi.doe.gov/) veri tabanindan Arabidopsis thaliana, Glycine
max, Oryza sativa ve Populus thichocarpa’ya ait genomik diziler ve genom ozellik
dosyalar1 (.gff) indirilmistir. Tbtools programi aragligiyla One-Step MCScanX
sintenik iligkileri belirlemek i¢in kullanilmistir. Seker pancari ile diger tiirlerin
genomik dizileri ve genom 6zellik dosyalart One-Step MCScanX’e yiiklenmistir. Elde
edilen Ctl, GFF ve Collinearity ¢ikt1 dosyalar1 kullanilarak Dual Synteny Plotter ile
gorsellestirilmistir (C. Chen vd., 2020).

Ortolog genlerin ve ifadesi artan genlerin karsilastirilmasinda Venn diagram
(https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn) kullanilmigtir. Tim grafikler
CorelDRAW 2020 programi ile diizenlemistir.

3.7  Homolog ve Homolog Olmayan Degisim Oranlarimin Hesaplanmasi

Tandem duplikasyon, segmental duplikasyon ve seker pancar1 Hsp genleri ile
Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus thichocarpa
organizmalar1 arasindaki ortolog genler CLUSTALW tabanli ¢evrimi¢i ¢oklu dizi
hizalama araci kullanilarak hizalanmistir. Daha sonra CLUSTALW ¢ikt1 sonucu ile
Hsp  genlerinin  komplementer =~ DNA  dizileri  kullanilarak ~CODEML
(http://www.bork.embl.de/pal2nal/) programi aracilig1 ile homolog (Ks) ve homolog
olmayan (Ka) degisim oranlari hesaplanmistir (Suyama vd., 2006). Bunlara ek olarak,
T (Myd) = Ks/2A (A =6.5x10°%) formiilii ile ayrilma zamani (milyon y1l 6nce, My®)
hesaplanmistir (Lynch ve Conery, 2000).

3.8 Hsp Transkriplerini Hedef Alan miRNA’larin in silico Tanimlanmasi

Seker pancarinda bulunan Hsp gen transkriptlerinin miRNA hedefleri tanimlanmuistir.
Bunun i¢in PmiREN 2.0 (https://www.pmiren.com/) veri tabani kullanilmigtir ve
onceden bilinen Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus
trichocarpa’ya ait miRNA’lar elde edilmistir (Z. Guo vd., 2021). Seker pancarinda
bulunan Hsp gen transkript hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi igin de psRNA
Target Server (https://www.zhaolab.org/psRNATarget/) veri tabani kullanilarak
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Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus trichocarpa miRNA’lar
ile seker pancar1 Hsp gen transkriptleri hizalanmistir (Dai ve Zhao, 2011).

3.9  Is1 Soku Proteinlerinin Homoloji Modellemesi

Seker pancar1 Hsp’lerin ii¢ boyutlu (3D) yapis1 AlphaFold 2 araciliiyla belirlenmistir
(https://www.alphafold.ebi.ac.uk/) (Jumper vd., 2021). Seker pancari Hsp genlerinin
amino asit dizileri Protein Data Bank’da (PDB) veri tabaninda taranmis, seker
pancarina ait Hsp proteinleri ile en ¢ok homolojiye ve bilinen ii¢ boyutlu yapiya sahip
ornekler tespit edilmistir. PyMOL (http://pymol.org) programi ile modeller

gorsellestirilmistir.

3.10 Transkriptom Verileri Araciigiyla Seker Pancar1 Hsp Genlerine Ait ifade

Profillerinin Cikarilmasi

Ucretsiz ve agik bir veri tabani olan SRA (Sequence Read Archive) veri tabanindan
seker pancarna ait transkriptom verileri fastq formatinda ¢ekilmistir. Indirilen veriler
Tablo 3.1’de gosterilmistir. Bu verilerin FASTQC
(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/) programi ile Kkalite
kontrolleri yapilmistir. Diisiik kalitedeki okumalarin (Q < 20) ¢ikarilmasi i¢cin CLC
Genomics Workbench 11.0 (QiagenA; https://digitalinsights.giagen.com) ile
adaptorlerin uzaklastirtlmasi (trimming) analizi yapilmistir. NCBI veri tabanindan
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov, http://bvseq.boku.ac.at/Genome/Download/index.shtml)
seker pancar1 referans genomu indirilmistir. Yiiksek kaliteli ham sekans verileri,
referans genom kullanilarak birlestirilmis ve RNA-seq analizi gergeklestirilmistir.
Ekspresyon degeri olarak RPKM (reads per kilobase per million mapped reads)
kullanilmistir, Normalizasyon ve transformasyon islemleri yapilarak gen ifade
diizeyini igeren tablo elde edilmistir. Elde edilen veriler kullanilarak, seker pancarina
ait Hsp genlerinin ifade profilleri ¢ikarilmistir. Permut Matrix programi araciligi ile de

181 haritalar1 (HeatMap) olusturulmustur (Caraux ve Pinloche, 2005).
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Tablo 3. 1 Seker pancari bitkisi i¢in kullanilan transkriptom okuma numaralari

. Proje Erisim
Proje Tipi Uygulanan Stres Durumu Kaynaklar
Numarasi
BioProject PRINA516574 Tuz (Yaprak ve Kok) (Livd., 2019)
) . (Minoche vd.,
BioProject PRINA254489 Yaprak Sicaklik-Tuz- 4h Isik 2015)
BioProject PRINA594791 Kok ABA Uygulamasi (Xing vd., 2020)

3.11 Bitki Materyali ve Stres Uygulamalari

Tohumlar Tirkiye Seker Fabrikalari A.S. Seker Enstitiisii (Ankara)’den tedarik
edilmistir. Bitki materyali olarak kurakliga hassas genotip (KH), kurakliga dayanikli
genotip (KD) ve yabani tiir (Beta maritima) (YT) olmak tizere 3 farkli pancar genotipi
kullanilmigtir. Tohumlar 1 dakika boyunca %75 etanolde bekletildikten sonra 3 defa
distile su ile yikanmistir. Bir giin boyunca distile suda bekletilen tohumlar, plastik
saksilara ekilerek Hoagland soliisyonu (Hoagland ve Arnon, 1950) ile bitki biiyiitme
kabininde 24 + 2°C ve 16 saat 151k ve 8 saat karanlik fotoperiyotta 550-600 pmol m™
s 151k siddetinde 4 hafta boyunca biiyiitiilmiistiir (Wu vd., 2013). Kontrol érnekleri
aynt kosullarda biyiitiilmeye devam edilirken yaprak dokulari alinmistir. Kuraklik
stres uygulamasi ise %20’lik polietilen glikol 6000 (PEG-6000) iceren Hoagland
soliisyonu ile yapilmig ve uygulamanin 0; 0,5; 1 ve 2. saatlerinde yaprak 6rnekleri
alimmistir.  Sicaklik stresi, bitkiler 50°C’de tutularak gerceklestirilmistir ve
uygulamanin 0; 0,5; 1 ve 2. saatlerinde yaprak 6rnekleri alinmistir. Kombine stres
uygulmasinda ise kuraklik (%20’lik PEG) ve sicaklik (50°C) stresleri birlikte
uygulanarak 0; 0,5; 1 ve 2. saatlerde yaprak ornekleri alinmistir. Verilen her stres igin
ticer biyolojik 6rnekleme yapilmis olup, alinan 6rnekler hemen dondurularak gen ifade

profillerine bakilmak iizere -80°°C’de saklanmistir (Altunoglu vd., 2019).

3.12 Molekiiler Genetik Analizleri

3.12.1 RNA izolasyonu

RNA izolasyonunda RiboEXTM RNA Izolasyon Kiti (GeneAll, South Korea)
kullanilmistir. Yaklagik 100 mg doku ornekleri once steril havanlarda sivi azot

yardimiyla homojenize edilmistir. Ardindan 1 ml Trizol reaktifi eklenmistir ve
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niikleoprotein komplekslerinin ayrigmasi igin 5 dakika oda isisinda bekletilmistir.
4°C’de 12000 g hiz ile 10 dakika santriifiij yapilmistir ve ardindan supernatant yeni
bir tiipe alinmistir. 0,2 ml kloroform eklenmistir, 15 saniye karistirilmis ve oda
sicakliginda 2 dakika bekletilmistir. 4°C’de 12000 g hiz ile 10 dakika santriifiij
yapilmistir ve daha sonra iist sivi faz yeni bir tiipe alinmistir. 0,5 ml izopropanol
eklenmistir ve 3-5 defa alt (st yapilarak yavasga karistirilmistir. Oda sicakliginda 10
dakika inkiibe edilmistir. 4°C’de 12000 g hiz ile 10 dakika santriifiij yapilmistir ve
supernatant uzaklastirilmistir. Pelet tizerine 1ml %75 etanol eklenmistir. 5 dakika 7500
g hiz ile santriifiij yapilmistir, supernatant uzaklastirilmistir ve etanol uzaklagtirilmasi
icin 5 dakika kuramaya birakilmistir. RNA iizerine 20 ul DEPC su eklenmistir ve 5
dakika 56 °C’de inkiibe edilerek pelet ¢oziilmesi saglanmistir. RNA’nin kalite ve
saglamlig1 agaroz jel elektroforezi ve MultiscanGO nano-spektrofotometre (Thermo)
cihazlart kullanilarak yapilmistir. RNA ornekleri —80°C’de muhafaza edilmistir
(Celik Altunoglu vd., 2016).

3.12.2 DNaz Muamelesi

DNaz muamelesi i¢in DNase I, RNase-free (Thermo Fisher Scientific, ABD) Kiti
kullanilmistir. DNA kalintilarini uzaklastirmak tizere DNazl enzimi ile RNA ornekleri
muamele edilmistir. 1 pg RNA 6rnegi, 10X reaksiyon tamponu ve MgCl,, 1U/ul
DNazl enzimi ve DEPC-muamele edilmis su ile hacmi 10 ul’ye tamamlanmustir.
Reaksiyonun gerceklesmesi i¢in 37°C’de 30 dakika inkiibasyon yapilmistir. Daha
sonra 50 MM EDTA 1 pl eklenmistir ve 65°C’de 10 dakika inkiibasyon yapilmustir.

3.12.3 Komplementer DNA Sentezi

Komplementer DNA sentezi i¢in iScript cDNA sentez kiti (Biorad, Almanya)
kullanilmistir. Buna gore, 5x iscript reaksiyon karigimindan 4 pl, 1 pg total RNA, 1 pl
iScript reverse transkriptaz enzimi konularak niikleaz igermeyen su ile reaksiyon

hacmi 20 pl’ye tamamlanmustir.
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3.12.4 Primer Tasarimi

Polimeraz zincir reaksiyonunda (PZR) ve ger¢ek zamanli polimeraz zincir
reaksiyonunda (RT-PZR) kullanilmak tizere transkriptom datalarindan se¢imi yapilan
genlere spesifik primerler NCBI Primer BLAST veri tabani1 araciligiyla
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/) tasarlanmistir. GC%, Tm degerleri
ve hairpin olusumlari icin primerler, Beacon Designer™
(http://www.premierbiosoft.com/qOligo/Oligo) veri tabanmi araciligi kullanilarak
kontrol edilmistir. Calismada referans gen olarak p-actin ve GAPDH genleri

kullanilmigtir. Kullanilan primerler ve dizileri Tablo 3.2’de gosterilmistir.

Tablo 3. 2 Kullanilan primerlerin dizileri ve temel 6zellikleri

Amplikon Primer Primer Optimize Edilen
Primer Ad1 Boyutu Yonii Primer Dizisi (5'->3") Uzunlugu | Baglanma
(b¢) (bg) Sicakhigy

B-actin 125 Heri_ ACTGGTATTGTGCTTGACTC 20 53°C
Geri ATGAGATAATCAGTGAGATC 20
Ileri GCTTTGAACGACCACTTCGC 20 .

GAPDH 132 Geri | ACGCCGAGAGCAACTTGAAC 20 8 C

BvsHsp-34 82 ileri CTCCGAGGAGGTTCACAAGG 20 58°C
Geri ACACCATCCTCATACCCAGC 20

BvsHsp-38 262 ileri TGGCTGCTCGAATTGTCACT 20 58°C
Geri TATGATGGTCGCTCAGGGGA 20

BvHsp40-03 90 fleri GACTTCTGTCGGCGTAGCTT 20 58°C
Geri ATCTCTTTACCCGTCGCACC 20

BvHsp40-44 125 fleri ATCGCGTCGCATTTGTTTCA 20 58°C
Geri CAAAGCAAGGCGTCGGAAAG 20

BvHsp60-01 114 fleri CTCTGAGCCTTGGCCTTTGA 20 58°C
Geri TCCACGCGATTTAAGCCAGT 20

BvHsp60-28 209 fleri TTGCCTACAATGCTGGGGTT 20 58°C
Geri CTCCACGACGATAGCCTGAG 20

BvHsp70-20 176 fleri GAGCCACCCCTTTCACATCA 20 58°C
Geri TACAGGACCTACACCGGAGG 20

BvHsp70-22 233 Tleri TCCAAATTGTCCGAAGCCGA 20 58°C
Geri TTAGGACCAGCACCACTTGC 20

BvHsp90-03 167 Tleri ACCTTCGCATTTCAGGCAGA 20 58°C
Geri GGCTGAGCATCGAGCTTACT 20

BvHsp90-07 92 ileri AGCTCGCTGAGTTGCTTAGG 20 58°C
Geri CTGGCCCTCCTTCATTCTGG 20

BvHsp100-12 166 Tleri TCCCTGTGGAGCATGTTGTC 20 58°C
Geri GGTGGTCCGTCCTTTGAGTT 20

BvHsp100-58 114 [leri GCGTGGAGGAAATGCTTTGG 20 58°C
Geri GCTCTAACAACACCTCGGCT 20

3.12.5 Agaroz Jel Elektroforezi

Elde edilen RNA 0&rneklerinin kontrolii, %1°lik agaroz jel elektroforezi ile

gergeklestirilmistir. Agaroz jelin hazirlanmasi i¢in 0,5 gram agaroz tartilarak 50 ml
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Tris-asetik asit-EDTA (TAE) tamponunda ¢6ziilmiistiir, jel karisimina 2,5 ul RedSafe
jel boyasi eklenmistir ve elektroforez tankina dokiilmiistiir. Tris-EDTA tamponunun
hazirlanmast i¢in 48,5 gr TRIS 800 ml distile su ile karistirlmustir, 11,4 ml Glasiyal
Asidik asit (17,4M) ve 20 ml 0.5M EDTA (pH 8) eklenerek son hacim 1000 ml olana
kadar distile su eklenmistir. Ornekler 2 pl RNA 6rnegi, 2 pl 6x DNA jel yiikleme
boyast (DNA Loading Dye) ve 8 ul distile su eklenerek jele yiiklenmistir. PZR
irlinlerinin jele yiiklenmesinde 10 pl PZR iirtinii ve 2 ul 6x DNA jel yiikleme boyasi
kullanilmistir. Jelde yiiriiyen 6rneklerin boyutlarmin belirlenebilmesi i¢in 1 pl
GeneRuler 100 bp DNA Belirteci, 1 pul 6x DNA jel ylikleme boyasi ve 4 ul distile su
ile jele yiiklenmistir. Ornekler 100 voltta 40 dakika yiiriitiilmiistiir ve Vilber-Lourmat

marka UV-Jel goriintiisii sistemi ile gorintiiler elde edilmistir.

3.12.6 Seker Pancari Is1 Soku Genlerinin ifadelerinin Ger¢ek Zamanh-PZR ile

Dogrulanmasi

Primerlerin baglanma sicakliklar1 (Tm) gradiyent PZR yapilarak belirlenmistir (Tablo
3.3, Tablo 3.4).

Tablo 3. 3 PZR reaksiyonunda kullanilan bilesenler

Reaksiyon Bilesenleri Miktar

10X reaksiyon buffer 2ul

2 mM dNTP 2 ul

25 mM MgCl2 3ul

10 uM Tleri Primer 1l

10 uM Geri Primer 1 ul

Taq DNA Polimeraz 05U
Kalip cDNA 100 ng

Son hacim 20 pl olacak sekilde
PZR kalitesinde su eklenir.

Tablo 3. 4 Reaksiyon kosullari

Basamaklar Uygulanan Sicakhik | Siire Dongii Sayisi
Baslangic 95°C 5 dk 1
Denatiirasyonu

Denatiirasyon 95 °C 1dk

Birlesme 58 °C 1dk 35

Uzama 72 °C 1dk

Son uzama 72 °C 7 dk 1
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Transkriptom veri analizi sonuglarina gore secilen genler i¢in ‘real time’” PZR sistemi
(Biorad CFX96 Touch Real-Time PZR Sistemi) ve iTag Universal SYBR Green
Supermix kiti kullanilarak gen ifade analizlerine bakilmistir. Tablo 3.5’de reaksiyon
karigimlart verilmistir. RT-PZR reaksiyonu sonunda ise erime egrisi analizi ile dogru
DNA boélgesinin gogaltilip cogaltilmadiginin kontrolii yapilmistir. Bunun i¢in RT-PZR
reaksiyon karigimi 95°C’de denatiire edilip 65°C’de bekletilmis ve floresan sinyalleri
530 nm’de 65°C’den 95°C’ye kadar her bir 0,5°C derecede her saniyede alinmistir
(Sekil 3.1).

Tablo 3. 5 Gergek zamanli-PZR reaksiyon bilesimleri

Reaksiyon Bilesenleri Miktar
Supermix Spul
10 uM ileri Primer 1 ul
10 uM Geri Primer 1 ul
Kalip cDNA 50 ng
Su ile 10 pl'ye tamamlanir.

Gen ekspresyonunun degerlendirilmesi i¢in referans genler kullanilip bagil gen
ekspresyonlar1 belirlenmistir. Buna gére gen ekspresyon seviyeleri, referans olarak
kullanilan genlere oranlanarak kontrol ile stres zaman periyodlarinin birbirleri ile
karsilagtirilmasiyla belirlenmistir. Her bir yiikseltme egrisi i¢in dongii esik degeri (Ct)
hesaplanarak kalibrasyon egrileri olusturulmustur. ACt ve AACt degerleri; A Ct =
ornek genin Ct degeri - referans genin Ct degeri, AA Ct = 6rnek genin A Ct — kontrol
(0 saat) A Ct, ekspresyon = 224t olarak hesaplanmustir. Istatistiksel analizlerde tek
yonli ANOVA testi uygulanmustir. p degeri < 0,05 ise farklilik anlamli olarak kabul
% »

edilmis ve istatistiksel olarak anlamli farki gostermek icin

(Arslan vd., 2021; Celik Altunoglu vd., 2016; Livak ve Schmittgen, 2001).

seklinde gosterilmistir

Baslangic . Baglanma/Uzama . oL o
Denatiirasyonu Denatiirasyonu Plate Okuma Erime Egrisi Analizi
95.0 °C 95.0 °C

0.30 0.05 »

9]

N

58.0 °C f

0.30

2
40 x

Sekil 3. 1 Gergek zamanli-PZR reaksiyon kosullari
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4. BULGULAR

4.1  Biyoinformatik Analizler

4.1.1  BvsHsp Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.1.1 BvsHsp genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancart genomunda kiiciik 1s1 soku proteinlerini
kodlayan genler belirlenmistir ve 42 adet sHsp kodlayan gen bulunmustur. Bulunan
bu genler seker pancarinin Latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri kullanilarak

BvsHsp olarak isimlendirilmistir (EK 1).

Seker pancarinda belirlenen sHsp proteinleri igin; peptid dizisi uzunluklarinin 116
amino asit (BvsHsp-40) ile 457 amino asit (BvsHsp-25) arasinda, molekiiler
agirligimin ise 13,1 kDa (BvsHsp-40) ile 50,8 kDa (BvsHsp-25) arasinda degistigi
belirlenmistir. BvsHsp proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 4,76 (BvsHsp-04)
ile 9,36 (BvsHsp-13) arasinda degistigi belirlenmistir. Bulunan 42 proteinden 10
tanesinin (BvsHsp-07, BvsHsp-10, BvsHsp-11, BvsHsp-15, BvsHsp-24, BvsHsp-30,
BvsHsp-34, BvsHsp-35, BvsHsp-36 ve BvsHsp-37) kararli oldugu saptanmistir (EK

1).

4.1.1.2 BvsHsp genlerinin kromozomal dagilimi

BvsHsp genlerinin seker pancarinin 9 kromozomundan 8’ine (3. kromozom harig)
degisik oranlarda dagilim gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvSHsp geni igeren
kromozomun 8 adet ile 2. ve 4. kromozom oldugu, en az sayida BvsHsp geni igeren
kromozomun ise 2 adet ile 6 ve 8. kromozom oldugu bulunmustur. Ug adet gen
(BvsHsp-40, BvsHsp-41 ve BvsHsp-42) scaffold seviyesinde belirlenmistir (Sekil 4.1).
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Sekil 4. 1 BvsHsp genlerinin seker pancar1 kromozomlarina dagilimi
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4.1.1.3 BvsHsp genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlar:

Gen duplikasyon olaylari, genlerin ¢esitlenmesinde ve sayisinin artmasinda oldukga
onemli bir rol oynamaktadir. Homolog olmayan (Ka), homolog (Ks) ve Ka/Ks degisim
oranlar1 genlerin evrimini anlamaya yardimct olmak ic¢in yaygm olarak
kullanilmaktadir (J. Li vd., 2009). Seker pancar1 SHsp genleri 15 ¢ift tandem (Sekil
4.1) ve 12 cift segmental (Sekil 4.2) duplikasyon gostermistir. SHsp genleri 2. ve 4.
kromozom iizerinde tandem duplikasyon gostermistir. Tandem duplikasyonlar Sekil
4.1’de kirmizi ile gosterilmistir. Tandem duplikasyon gosteren SHsp genlerinin
ortalama Ka oranmin 0,163; Ks oranin 12,20; Ka/Ks oranmin ise 0,166 oldugu
belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak yapilan hesaplamalar tandem duplikasyonun

ortalama 93,87 My® olabilecegini géstermistir (EK 3).

Kromozom 1, 2, 4, 6, 7 ve 9’da segmental duplikasyon bolgeleri tespit edilmistir.
Segmental duplikasyonlar Sekil 4.2°de kromozomlar arasi ¢izgiler ile gosterilmistir.
Segmental duplikasyon gosteren SHsp genlerinin ortalama Ka oraninin 0,159; Ks
oranin 6,595; Ka/Ks oraninin ise 0,127 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak
yapilan hesaplamalar, segmental duplikasyonun ortalama 50,72 My6 olabilecegini

gostermistir (EK 4).
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Sekil 4. 2 BvsHsp genlerinin segmental duplikasyonu

4.1.1.4 BvsHsp genlerinin yapisi

Alternatif siplays (alternative splicing), gen ekspresyonunun kontrolii ve protein
cesitliligini artirmak i¢in onemli bir mekanizmadir. Alternatif siplays diizenlemesi
intronlar i¢in oldukc¢a 6nemlidir (Greenberg ve Soreq, 2013; Jo ve Choi, 2015). intron
acisindan zengin olan genler daha yiiksek ekspresyon gostermistir ve gen ekspresyonu
ile intron sayisit arasinda Onemli bir pozitif korelasyon oldugu tespit edilmistir
(Deshmukh vd., 2016). Seker pancart BvsHsp genlerinin ekzon-intron
organizasyonlarina yani gen yapilarina bakilacak olursa, SHsp genlerinden BvsHsp-10,
BvsHsp-11, BvsHsp-36, BvsHsp-02, BvsHsp-27, BvsHsp-05, BvsHsp-06, BvsHsp-26,
BvsHsp-09, BvsHsp-08, BvsHsp-07, BvsHsp-33, BvsHsp-24 ve BvsHsp-40 genlerinin

intron igermedigi gozlenmistir. BvsHsp-03 geninin en ¢ok intron (12 adet) iceren SHsp
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geni oldugu belirlenmistir (Sekil 4.3). Intron icermeyen BvsHsp genlerinin filogenetik

agacta ¢cogunlukla III. sinifta (BvsHsp-40 harig) yer aldig1 belirlenmistir (Sekil 4.3).
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Sekil 4. 3 BvsHsp genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

4.1.1.5 BvsHsp proteinlerinin filogenetik agag analizleri

Is1 soku proteinlerinin evrimsel iligkisini anlamak igin detayli bir filogenetik
smiflandirma yapilmistir. Filogenetik agag analizine gore SHsp proteinleri 3 ana sinifta
kategorize edilmistir. Tandem duplikasyon gosteren BvsHsp-05-BvsHsp-06, BvsHsp-
05-BvsHsp-07, BvsHsp-05-BvsHsp-08, BvsHsp-05-BvsHsp-09, BvsHsp-06-BvsHsp-
07, BvsHsp-06-BvsHsp-09, BvsHsp-06-BvsHsp-08 genlerine ait proteinlerin
filogenetik agacta IIl. grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. BvsHsp-16-BvsHsp-
17, BvsHsp-16-BvsHsp-18, BvsHsp-16-BvsHsp-19, BvsHsp-17-BvsHsp-18, BvsHsp-
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17-BvsHsp-19, BvsHsp-18-BvsHsp-19 genlerine ait proteinlerin filogenetik agacta I1.

grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir.

Segmental duplikasyon gosteren BvsHsp-03-BvsHsp-29 genlerine ait proteinlerin 1.
grupta ve BvsHsp-16-BvsHsp-28, BvsHsp-17-BvsHsp-28, BvsHsp-18-BvsHsp-28,
BvsHsp-19-BvsHsp-28 genlerine ait proteinlerin Il. grupta ve aymi dalda oldugu
belirlenmistir. BvSHsp-05- BvsHsp-26, BvsHsp-06- BvsHsp-26, BvsHsp-06- BvsHsp-
33, BvsHsp-09- BvsHsp-26, BvsHsp-09- BvsHsp-33, BvsHsp-11-BvsHsp-36, BvsHsp-
26- BvsHsp-33 genlerine ait proteinlerin III. grupta ve ayn1 dalda oldugu belirlenmistir
(Sekil 4.4). Sonug olarak, tandem ve segmental duplikasyonlar gosteren genlere ait
proteinlerin filogenetik agagta ayni grupta ve ayni dalda olmasi sHsp proteinlerinin
evrimini anlamak i¢in yapilan filogenetik agac¢ analizi ile giivenilir veriler elde

edilmistir (Sekil 4.4).

I11

Sekil 4. 4 BvsHsp genlerinin filogenetik siniflandirilmasi
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4.1.1.6 BvsHsp proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancart sHsp proteinleri i¢in 10 farkli korunmus motif
belirlenmistir. Pfam veritabani araciligiyla motif taramasi yapilmistir ve motif 1, motif
2 ve motif 3’de sHsp domaini (Hsp20/alpha crystallin family) ve motif 8’de ARID
domaini (ARID/BRIGHT DNA binding domain) bulunmustur. SHsp proteinlerinde
genellikle Motif 1 ve motif 2 bulunmaktadir. Sadece motif2 ve motif 8 iceren BvsHsp-
03 ile BvsHsp-29 proteinlerinin filogenetik agagta 1. grupta oldugu belirlenmistir.
Motif 3 ve motif 6 bulunan proteinlerin filogenetik agacta III. grupta, motif 4, motif 7
ve motif 9 bulunan genlerin filogenetik agacta II. grupta oldugu belirlenmistir. Sonug

olarak tanmimlanan BvsHsp proteinlerinin korunmus motiflerinin yapisal olarak

benzerlik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 4.5).

BusHsp-01 2 _ Motif Symbol Matif Consensus
BysHisp-02 ————— @ 2 -ES-s— ; — m&&gg&% {ﬂ,‘ffﬂ?"‘“““
s —————————————ae | | =
BvsHsp-04 2 L0 . ﬂk%ll‘l\f\lﬁyms WKETPEA
B‘angp_ﬂ5" 2 -_ 1o - 3 - |:|\\L'|AKLgf]{{[#}“m;e:ﬁgg;{\p&y|AL‘K\wuc)vu\swkl'llku|'|‘15w|'|‘m|v
Bustsp-06 —QEN— NN 2 Q- S o - L TSR
Bustop-07 — Q@SS SNEND- 2 S S o
BrsHop-08 — QNS NSNS 2 -SNSD- S -
Bustisp-09 — QNGNS 2 - G
BysHsp-10 ——— QUGN 2 S
BusHsp-1l ——— Qa2 - S
BvsHsp-12 2 - —
BvsHsp-13 2 S T
BvsHsp-14
BusHsp-15 —— QD = G G -
BusHsp-16 — QD QD ¢ QD G-
BusHop-17 —— G .2 T
Bustisp-13 — QEENS————— G- > -G S -
Busitsp-19 — QD G- 2 -SSR -
BvsHsp-20 .
BvsHsp-21 2 E
BvsHsp-22 2 S B
BvsHsp-23 2 R
BysHsp24 —(EI——— 08 2 —@an——————
BvsHsp-25 2 T 10
Brslsp-26 —QE— SN2 QS S -
Bustsp-27 —— QSN SNEND 2 QS S
Brstsp2s — QD G2 -G S
BvsHsp-29 —————————— 8 I
BusHsp-30 — 2 — -
BvsHsp-31 2 S
BvsHsp-32 2 L]
Busisp-33 —QEND— NGNS 2 QS G -
BvsHsp-34 2 S T
BvsHsp-35 2 -1 —
BysHlsp-36 —— QSN2 - S
BvsHsp-37 2 L e
Bvssp-38 2 S
BvsHsp-39 2 }
BvsHsp-40 2
BvsHsp-4l—— (- = ————— O 7 -
BvsHsp-42 —— (SN - @ — 00—
56 1ho 20 363:.

Sekil 4. 5 BvsHsp proteinlerinin korunmus motif i¢erikleri
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4.1.1.7 BvsHsp genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlan

Nadeau ve Taylor (1984) sinteni terimini ayn1 kromozom tizerinde iki veya daha fazla
homolog gen bulunmasi olarak tanimlamislardir ve bu tanimda homolog genler
fonksiyon olarak benzerlik gosteren genler seklinde belirtilmistir. Giiniimiizde sinteni
terimi, tiirlesme olaylarinda ortolog genler i¢in genisletilmis bir tanimdir ve
fonksiyonun korunmasindan ziyade dizinin korunmasina dayandirilmistir (Ghiurcuta
ve Moret, 2014; McCouch, 2001; Restrepo-Montoya vd., 2021). Sinteni analizi,
evrimsel iliskileri arastirmak ve islevsel olarak iliskili genleri belirlemek igin yararli

bir yontemdir (Restrepo-Montoya vd., 2021).

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iliskiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri kirmizi

cizgiler ise BvsHsp genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.6).

En fazla ortolog iliski seker pancari ile P. trichocarpa arasinda olup, 17 gen oldugu
belirlenmistir ve daha sonra sirasiyla G. max 15, Arabidopsis 14 ve O. sativa’da 5
gende ortolog iliski gézlenmistir. iki ¢enekli (dikotiledon) seker pancari ile iki ¢enekli
bitkilerin (Arabidopsis, kavak ve soya) ortolog gen sayisinin birbirine yakin oldugu
belirlenmistir. Bunun yaninda, tek ¢enekli (monokotiledon) bitki olan ¢eltik (Oryza

sativa) ile en az ortolog gen (5 adet) belirlenmistir (EK 5).

Seker pancari ile diger tiirlerde BvsHsp-10, BvsHsp-30 ve BvsHsp-34 genleri ortak
ortolog olarak belirlenmistir (Sekil 4.7 A) ve bu genler evrimsel siirecte yiiksek oranda
korunmus oldugu diisiiniilebilir. Bu sonuglar SHSp genlerinin evrimini aydinlatmak

icin degerli olabilir.
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Sekil 4. 6 BvsHsp genlerinin Arabidopsis, geltik, kavak ve soya arasindaki sinteni analizi

Homolog olmayan (Ka), homolog (Ks) ve Ka/Ks degisim oranlar1 genlerin evrimini
anlamaya yardimci olmak i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir (J. Li vd., 2009). Ka/Ks
> 1 pozitif seleksiyonu, Ka/Ks <1 negatif seleksiyonu ve Ka/Ks =1 nétr seleksiyonu
belirtmektedir (Hurst, 2002). Arabidopsis (16 ¢ift), soya (29 ¢ift), ¢eltik (5 ¢ift) ve
kavak (27 c¢ift) sHsp genlerinin ortologlar1 i¢cin Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri
hesaplanmugtir (Sekil 4. 7B). Seker pancart SHsSp genlerinin ortologlari bulunan
Arabidopsis genomunda ortalama Ka/Ks degeri 0,14; soyada 0,08; celtikte 0,01;
kavakta 0,06 olarak bulunmustur. Ks degeri kullanilarak yapilan hesaplamada, BvsHsp
genlerinin Arabidopsis bitkisindeki ortolog genler ile en erken ayrilma zamani 10,85;
soya bitkisinde 11,73; celtikte 303,84 ve kavakta 118,59 My6 olarak belirlenmistir.
Sonug olarak, Ka/Ks<1 oldugu ve seker pancar1 SHsp genlerinin evriminin kuvvetli bir

negatif seleksiyona ugradigini gostermektedir (EK 5).
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Sekil 4. 7 A BvsHsp genlerinin gesitli tiirler ile ortoglarinin venn diyagrami B Ortologlarin
birbirinden ayrilma zamanlar

4.1.1.8 BvsHsp transkriptlerini hedef alan miRNA’larin tammlanmasi

miRNA’lar bitkilerde stres kosullar1 altinda hedef mRNA’lara baglanarak gen
ifadesini diizenleyen veya engelleyen molekiillerdir (Bartel, 2004; Bushati ve Cohen,
2007). Bu galismada, qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvsHsp-34 ve
BvHsp-38 gen transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvsHsp-34 ve
BvHsp-38 gen transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi amaciyla yapilan
analizde, Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus trichocarpa
bitkilerinden 10 farkli miRNA’nin BvsHsp-34 ve BvHsp-38 gen transkriptlerini
hedefledigi belirlenmistir (Sekil 4.8) (EK 6).

- Gma-miR10447¢c
Gma-miR10447a

.——— BvsHsp-34 BvsHsp-38 Gma-miR10447b

Gma-miRN1339
gma-miR6299

Sekil 4. 8 BvsHsp-34 ve BvHsp-38 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli
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4.1.1.9 BvsHsp proteinlerinin homoloji modellemesi

Homoloji modellemesi i¢in yapay zeka algoritmasi araciligiyla yiiksek benzerlik ve
homoloji gosteren AlphaFold veritabani kullanilmistir (Jumper vd., 2021). gRT-PZR
ile gen ifade seviyeleri incelenen BvsHsp-34 ve BvHsp-38 proteinlerinin homoloji
modellemesi yapilmistir. Hsp20/Alfa-crystallin domaini kiigiik 1s1 soku proteinleri
i¢in imza niteligindedir. Alfa- crystallin domaini (ACD) yaklasik 80-100 amino asitlik
korunmus bir alana sahiptir ve N- ve C-terminal bolgeleri ile ¢evrilidir
(Santhanagopalan vd., 2015). B-sandvi¢ yapisina sahip olan alfa-crystallin domaini
(ACD) tiim sHspler arasinda korunmustur (Poulain vd., 2010). Ekmeklik bugdayda
(Triticum aestivum) sHsp proteinin yapisal organizasyonu belirlenmistir ve 1GME
Protein Data Bank (PDB) erisim numarasi ile elde edilmistir. sHsp (1GME) proteini,
korunmus bolge I (CRI), korunmus bolge 11 (CRII) ve B-loop’dan meydana gelen alfa-
crystallin domaini’nden (ACD) olusmaktadir (Bondino vd., 2012). BvsHsp-34 ve
BvHsp-38 proteinleri ile deneysel 1GME sHsp proteini alfa-crystallin domaini (ACD)
olusturan B-sandvig yapilariyla yiiksek benzerlik ve homoloji gostermistir (Sekil 4.9).
Elde edilen bu sonug, proteinlerin evrimini ve fonksiyonlarin1 anlamamiza yardimei

olabilir (Sekil 4.9).

sHsp-34 sHsp-34 Deneysel (1IGME)

S /\k/( \V,.L/ N ’.":’“‘N om0

Coon

sHsp-38

Sekil 4. 9 BvsHsp-34 ve BvHsp-38 proteinlerin tahmini ii¢ boyutlu yapisal organizasyonu
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4.1.1.10 BvsHsp genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanilarak sHsp genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlari belirlenmistir. sHsp ailesi tiyelerinin
cogunlukla, hiicresel bilesenlerin organizasyonu ve biyogenez, abiyotik streslere tepki,
streslere tepki, kimyasala tepki ve protein katlanmasi gibi biyolojik siireglerde rol
aldiklari, hiicre i¢i anatomik yapi, zar ve sitoplazmada bulunduklari ve protein
baglanmasi, transferaz aktivitesi ve proteine etki eden Kkatalik aktivite fonksiyonuna
sahip olduklar1 belirlenmistir (Sekil 4.10).

Genel olarak sHsp genleri “small heat shock protein, heat shock protein ve heat shock
protein-like” olarak tanimlanmistir. qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen
BvsHsp-34 ve BvHsp-38 genlerinin ontoloji analizleri yapilmistir. BvsHsp-34 geni
“15.4 kDa class V heat shock protein” ve BvsHsp-38 geni “putative small heat shock
protein” olarak tanimlanmistir ayrica BvsSHSp-34 geninin protein katlanmasi, 1siya
yanit, tuz stresine yanit ve katlanmamis protein baglanmasi fonksiyonlarinin oldugu

belirlenmistir (EK 2).

I Hiicresel siirecin olumlu diizenlenmesi

=l Metabolik siirecin olumlu diizenlenmesi
Biyosentetik siire¢
m Hiicresel siirecin diizenlenmesi

E Metabolik siirecin diizenlenmesi
mm Nitrojen bilesigi metabolik siireci
Birincil metabolik siireg
== Organik madde metabolik siireci
Hiieresel metabolik siive¢
mm Protein katlanmasi
B Hiicresel bilegen organizasyonu veya bivojenez
m Abiyotik streslere tepki
Strese tepki
Kimyasala tepki

BIYOLOJIK
SUREC

I Heterocyclic bilesik baglanmasi
mm Endomembran

m Zar kapl limen
Plastid stroma

m= Zavin ig bilegeni MOLEKULER
mm Organel FONKSIVON Proteine etki eden katalitik aktivite

I DNA baglayicr transkripsiyvon faktorii aktivitesi

Organik bilesik baglanmasi
HUCRESEL
BiLESEN

mm Zar I Transferaz aktivitesi

Hiicre igi anatomik yap1

mm Sitoplazma mm Protein baglanmas

Sekil 4. 10 BvsHsp genlerinin fonksiyonel analizleri

4.1.1.11 BvsHsp genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 151k ve ABA hormonu uygulamasina ait

transkriptom datalar1 PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,

2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
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Genomics Workbench programi ile RNA-seq analizi yapilmistir ve BvsHsp genlerinin
RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritast olusturulmustur. Sicaklik ve tuz stresinde
BvsHsp-08,10,16 genlerinin, tuz stresinde BvsHsp-03,29,30,34,38 genlerinin ve ABA
stresinde BvsHsp-10 geninin ifadesinde artis gozlenmemistir. Yaprak ve kok
dokusunda tuz stresi uygulanan Ornekte BvsHsp-40 geninin ifadesinde artig
gozlenmemistir. Diger tiim genlerin farkli stres ve dokularda ifade edildigi
belirlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda BvsHsp-34 ve BvsHsp-38 genlerinde

yiiksek ifade seviyesi gozlenmistir (Sekil 4.11).
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Sekil 4. 11 BvsHsp genlerinin gesitli stres altinda ekspresyonlarini gosteren 1s1 haritalari

4.1.2  BvHsp40 Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.2.1 BvHsp40 genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancar1 genomunda 1s1 soku proteinleri 40 (Hsp40)

kodlayan genler belirlenmistir ve 108 adet Hsp40 kodlayan gen bulunmustur. Bulunan
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bu genler seker pancarmin Latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri kullanilarak
BvHsp40 olarak isimlendirilmistir (EK 7).

Seker pancarinda belirlenen Hsp40 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 110
amino asit (BvHsp40-18) ile 2602 amino asit (BvHsp40-91) arasinda, molekiiler
agirhigmin ise 11,8 kDa (BvHsp40-18) ile 284,2 kDa (BvHsp40-91) arasinda degistigi
belirlenmistir. BvHSp40 Hsp proteinleri icin izoelektrik noktasinin (pI) da 4,32
(BvHsp40-88) ile 10,19 (BvHsp40-59) arasinda degistigi gézlenmistir. Bulunan 108

proteinden 26 tanesinin kararli oldugu saptanmistir (EK 7).

4.1.2.2 BvHsp40 genlerinin kromozomal dagilimi

BvHsp40 genlerinin seker pancarinin 9 kromozomuna degisik oranlarda dagilim
gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvHsp40 geni igeren kromozomun 18 adet
ile 6. kromozom iizerinde oldugu, en az sayida BvHsp40 geni i¢eren kromozomun ise
4 adet ile 8. kromozom oldugu bulunmustur. 6 adet gen (BvHsp40-103, 104, 105, 106,
107, 108) scaffold seviyesinde belirlenmistir (Sekil 4.12).

4.1.2.3 BvHSsp40 genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlar:

Seker pancart Hsp40 genleri 16 ¢ift tandem (Sekil 4.12) ve 8 ¢ift segmental (Sekil
4.13) duplikasyon gostermistir. Hsp40 genleri 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 ve 8. kromozom
tizerinde tandem duplikasyon gostermistir. Tandem duplikasyonlar Sekil 4.12°de
kirmiz1 ¢izgiler ile gosterilmistir. Tandem duplikasyon gosteren Hsp40 genleri
ortalama Ka oraninin 0,10; Ks oranmnin 5,96; Ka/Ks oraninin 15,03 oldugu
belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak yapilan hesaplamalar tandem duplikasyonun

ortalama 31,50 My® olabilecegini géstermistir (EK 9).

Kromozom 4, 5, 7 ve scaffold’da segmental duplikasyon bolgeleri tespit edilmistir.
Segmental duplikasyonlar Sekil 4.13’de kromozomlar aras1 gizgiler ile gosterilmistir.
Segmental duplikasyon gosteren Hsp40 genlerinin ortalama Ka oraninin 0,19; Ks
oranmin 9,27; Ka/Ks oraninin 0,04 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak
yapilan hesaplamalar, segmental duplikasyonun ortalama 71,32 Myé olabilecegini
gostermistir (EK 10).
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Sekil 4. 12 BvHsp40 genlerinin seker pancart kromozomlarina dagilimi
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Sekil 4. 13 BvHsp40 genlerinin segmental duplikasyonu

4.1.2.4 BvHsp40 genlerinin yapisi

Seker pancar1 BvHsp40 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarina yani gen
yapilaria bakilacak olursa, BvHsp40-03, 08, 09, 11, 24, 25, 34, 42, 43, 51, 63, 65, 76,
94, 102, 106 genlerinin intron igermedigi gozlenmistir. BvHsp40-91 ve BvHsp40-56

genlerinin ise en ¢ok intron (19 adet) igeren Hsp40 genleri oldugu belirlenmistir (Sekil

4.14).
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Sekil 4. 14 BvHsp40 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari
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4.1.2.5 BvHsp40 proteinlerinin filogenetik agac analizleri

Filogenetik agac analizine gore Hsp40 proteinleri 3 farkli sinifta (I, 11, Illa ve I1lb)
kategorize edilmistir (Sekil 4.15).

Tandem duplikasyon gosteren BvHsp40-05-BvHsp-40-06, BvHsp40-35-BvHsp40-36,
BvHsp40-54-BvHsp40-55, BvHsp40-69-BvHsp40-70, BvHsp40-81-BvHsp40-82
genlerine ait proteinlerin filogenetik agagta II. grupta ve aym: dalda oldugu
belirlenmistir. BvHsp40-15- 17, BvHsp40-20- 21, BvHsp40-40-41, BvHsp40-48-57,
BvHsp40-50-51, BvHsp40-74- 75, BvHsp40-78-79, BvHsp40-86-87, BvHsp40-86-88,
BvHsp40-87-88, BvHsp40-91-92 genlerine ait proteinlerin filogenetik agagta IIlb
grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.15).

Segmental duplikasyon gdsteren BvHsp40-48-BvHsp40-96, BvHsp40-78-BvHsp40-
107, BvHsp40-78-BvHsp40-97, BvHsp40-79-BvHsp40-107, BvHsp40-79-BvHsp40-
97, BvHsp40-84-BvHsp40-33, BvHsp40-84-BvHsp40-04, BvHsp40-97-BvHsp40-107
genlerine ait proteinlerin I11b grupta ve ayni1 dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.15).

Sonug olarak, tandem ve segmental duplikasyonlar gosteren genlere ait proteinlerin
filogenetik agacta ayni grupta ve ayni dalda olmasi, Hsp40 proteinlerin evrimini
anlamak i¢in yapilan filogenetik aga¢ analizi ile giivenilir verilerin elde edildigini

gostermektedir (Sekil 4.15).
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I11b

Sekil 4. 15 BvHsp40 proteinlerinin filogenetik siniflandiriimasi

4.1.2.6 BvHsp40 proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancart Hsp40 proteini i¢in 10 farkli korunmus motif
belirlenmistir. Pfam veritabani araciligryla motif taramasi yapilmigtir ve motif 1, motif
2 ve motif 3’de DnaJ domaini, motif 5, motif 9 ve motif 10°da DnaJ C terminal domain
ve motif 4 ve motif 7°de Lysine_decarbox domaini bulunmustur, diger motiflerde
spesifik bir agiklama bulanamamistir. Hsp40 proteinlerinde genellikle motif 1, motif
2 ve motif 3 bulunmaktadir. Motif 5, motif 9 ve motif 10 (DnaJ domaini) belirlenen
BvHsp40 proteinlerin (BvHsp40-04, 19, 23, 33, 48, 53, 57, 58, 77, 84, 96, 99, 101 ve

104) filogenetik agacta IITb grubunda ve yan yana oldugu belirlenmistir. Motif 4 ve
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motif 7°de (Lysine_decarbox domaini) belirlenen BvHsp40 proteinlerinin (BvHsp40-
79, 97, 78, 107, 15 ve 17) filogenetik agacta I1Ib grubunda ve yan yana oldugu
belirlenmistir. Sonug¢ olarak tanimlanan BvHsp40 proteinlerine ait korunmus

motiflerin yapisal olarak benzerlik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 4.16).
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Sekil 4. 16 BvHsp40 proteinlerinin korunmus motif igerikleri
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4.1.2.7 BvHsp40 genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlan

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iliskiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi

cizgiler BvHsp40 genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.17).

En fazla ortolog iliski seker pancari ile P. trichocarpa arasinda olup, 62 genin ortolog
oldugu belirlenmistir ve daha sonra sirasiyla G. max’da 61, Arabidopsis’de 43 ve O.
sativada 15 gende ortolog iliski gdzlenmistir. Iki cenekli seker pancari ile iki cenekli
bitkilerde (Arabidopsis, kavak ve soya) ortolog gen sayisi birbirine yakin oldugu
belirlenmistir. Tek ¢enekli bitki olan geltikte (Oryza sativa) en az ortolog gen (15 adet)
belirlenmistir (EK 11).

Seker pancari ile diger tiirlerde BvHsp40-22, BvHsp40-35, BvHsp40-59, BvHsp40-61
ve BvHsp40-81 genleri ortak ortolog olarak belirlenmistir (Sekil 4.18A) ve bu genler
evrimsel siiregte yiiksek oranda korunmus olabilir. Bu sonuglar Hsp40 genlerinin

evrimini aydinlatmak i¢in degerli olabilir.
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Sekil 4. 17 BvHsp40 genlerinin Arabidopsis, ¢eltik, kavak ve soya arasindaki sinteni analizi

Arabidopsis (51 cift), soya (119 ¢ift), celtik (18 ¢ift) ve kavak (105 gift) Hsp40
genlerinin ortologlari i¢in Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmistir (Sekil 4.18B).
Seker pancar1 Hsp40 genlerinin ortologlar1 bulunan Arabidopsis genomunda ortalama
Ka/Ks degeri 0,13; soyada 0,06; geltikte 0,04; kavakta 0,06 olarak bulunmustur. Ks
degeri kullanilarak yapilan hesaplamada, BvHsp40 genlerinin Arabidopsis bitkisindeki
ortolog genler ile en erken ayrilma zamani 1,07; soya bitkisinde 9,84; celtikte 24,86
ve kavakta 6,8 Myo olarak bulunmustur. Sonug olarak, Ka/Ks<1 oldugu belirlenmistir
ve seker pancart Hsp40 genlerinin kuvvetli bir negatif seleksiyona ugradigini
gostermektedir (EK 11).
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Sekil 4. 18 A BvHsp40 genlerinin gesitli tiirler ile ortoglarinin venn diyagrami B
Ortologlarimin birbirinden ayrilma oranlar

4.1.2.8 BvHsp40 transkriptlerini hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 gen

transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi amaciyla yapilan analizde,
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Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus trichocarpa bitkilerinden
25 farkli miRNA’nin BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 gen transkriptlerini hedefledigi
belirlenmistir (Sekil 4.19) (EK 12).
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Sekil 4. 19 BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli

4.1.2.9 BvHsp40 proteinlerinin homoloji modellemesi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp40-03 ve BvHsp40-44
proteinlerinin homoloji modellemesi yapilmistir. Hsp40 (DNAJ) ailesi, ATPase
aktivitesinin uyarilmasindan sorumlu oldugu bilinen korunmus bir J-domainin varligi
ile karakterizedir (Kampinga vd., 2009). Hsp40, peptit baglanma alanlar1 araciligiyla
proteinlere baglanir ve J-domain araciligiyla Hsp70-ATP ile etkilesime girmektedir
(Kampinga ve Craig, 2010). BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 proteinleri deneysel olarak
belirlenmis olan Hsp40 (PDB 1D:6Z5N) proteini (Faust vd., 2020) ile J-domaini alani
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yiiksek benzerlik ve homoloji gostermistir (Sekil 4.20). Elde edilen bu sonug,

proteinlerin evrimini ve fonksiyonlarini anlamamiza yardimci olabilir.

Hsp40-03

Hsp40-44

Sekil 4. 20 BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 proteinlerin tahmini ti¢ boyutlu yapisal
organizasyonu

4.1.2.10 BvHsp40 genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanilarak Hsp40 genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlart belirlenmistir. Hsp40 ailesinin genelinin
protein katlanmasi, hiicresel metabolik siire¢, organik madde metabolik siireci gibi
biyolojik siireglerde rol aldiklari, sitoplazma, hiicre i¢i anatomik yap1 ve organellerde
bulunduklar1 ve katlanmamis protein baglanmasi, katyon baglanmasi, niikleotid
baglanmasi, anyon baglanmasi ve niikleozit fosfat baglanmasi fonksiyonuna sahip
olduklari belirlenmistir (Sekil 4.21).
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Genel olarak Hsp40 genleri “chaperone protein dnaJ, dnaJ homolog subfamily” olarak
tanimlanmistir. qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp40-03 ve BvHsp40-
44 genlerinin ontoloji analizi yapilmistir. BvHsp40-03 geni “chaperone protein dnaJ
11, chloroplastic-like” ve BvHsp40-44 geni “chaperone protein dnaJ 8, chloroplastic”
olarak tanimlanmistir ayrica BvHsp40-03 DNA baglanmas:t fonksiyonuna ve

BvHsp40-44 hiicre i¢i membran ile ¢evrili organelde oldugu belirlenmistir (EK 8).

BiYOLOJIK '
SUREC

-

mm IHiicresel lokalizasyon
Bl Macrimolekiiler lokalizasyon
Transmembran tasima
E Hormon metabolik siireci
mm Biyolojik kalitenin diizenlenmesi
mm Vezikiiler tasimm
Metabolik siire¢
I Biyosentetik siirec
Hiicresel bilesen organizasyonu veya biyogenez
B Strese yamit
mm Abiyotik strese yamit
mm Protein katlama
Hiicresel metabolik siireg
Organik madde metabolik siireci
Lokalizasyonun kurulmas:
M Azot bilesigi metabolik siireci

I Niikleotit-trifosfat diizenleyici aktivite

m Endomembran sistemi

mm Organcel boliimii
Sitozol

B Membramn ici

mm Zar

mm Organel

HUCRE
BILESENI

I Enzim aktivatir aktivitesi
Clathrin baglanmas:

I Niikleik asit baglanmas

B Saperon baglanmas

I Glikozit baglarina etki eden hidrolaz aktivitesi
Riboniikleotid baglanmasi

I Is: soku protein baglanmast
Niikleotid baglanmas:

r

MOLEKULER!
FONKSIYON

Hiicre i¢i anatomik yapr

Bl Katl protein bagl

B Katyon baglamas:

I Niikleozid fosfat baglanmas:
Anyon baglanmas:

mm Sitoplazma

v

Sekil 4. 21 BvHsp40 genlerinin fonksiyonel analizleri

4.1.2.11 BvHsp40 genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 151tk ve ABA hormonu uygulamasina ait
transkriptom datalart PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,
2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
Genomics Workbench programi ile RNA-seq analizi yapilmistir ve BvHsp40
genlerinin RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritasi olusturulmustur. Sicaklik ve tuz
stresinde BvHsp40-103 geninin, tuz stresi uygulanan yaprak ve kok dokusunda
BvHsp40-59 ve BvHsp40-103 genlerinin ifadesinde artis gézlenmemistir. Diger tim
genlerin  farkli ifade edildigi BvHsp40-
07,15,16,71,93,95 genlerinde kok dokusuna gore yaprak dokusunda ve BvHsp40-
30,31,52,56,57,63, 91,92, 95 genlerinde yaprak dokusuna gore kok dokusunda belirgin
bir ifade artis1 gézlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda BvHsp40-03 ve BvHsp40-
44 genlerinde yliksek ifade seviyesi gozlenmistir (Sekil 4.22, Sekil 4.23, Sekil 4.24).

stres ve dokularda belirlenmistir.
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Sekil 4. 22 BvHsp40 genlerinin sicaklik, tuz ve 1s1k stresi altinda ekspresyonlarini gésteren

181 haritalar
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Sekil 4. 23 BvHsp40 genlerinin ABA stresi altinda ekspresyonlarini gosteren 1s1 haritalart
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Sekil 4. 24 BvHsp40 genlerinin yaprak ve kok dokusunda tuz stresi altinda ekspresyonlarini
gdosteren 1s1 haritalari
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4.1.3  BvHsp60 Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.3.1 BvHsp60 genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancar1 genomunda 1s1 soku proteini 60 (Hsp60)
kodlayan genler belirlenmistir ve 36 adet Hsp60 kodlayan gen bulunmustur. Bulunan
bu genler seker pancariin latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri kullanilarak

BvHsp60 olarak isimlendirilmistir (EK 13).

Seker pancarinda belirlenen Hsp60 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 90
amino asit (BvHsp60-29, BvHsp60-30, BvHsp60-35) ile 1811 amino asit (BvHsp60-
21) arasinda, molekiiler agirhiginin ise 9,7 kDa (BvHsp60-35) ile 201,6 kDa
(BvHsp60-21) arasinda degistigi belirlenmistir. BvHSp60 proteinleri i¢in izoelektrik
noktasmin (pI) da 4,70 (BvHsp60-30) ile 8,48 (BvHsp60-14) arasinda degistigi
belirlenmistir. Bulunan 36 proteinden 28 tanesinin kararli oldugu saptanmistir (EK

13).

4.1.3.2 BvHsp60 genlerinin kromozomal dagilimi

BvHsp60 genleri seker pancarinin 9 kromozomundan 8’ ine (2. kromozom harig)
degisik oranlarda dagilim gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvHsSp60 geni
igeren kromozomun 6 adet ile 6. kromozom flizerinde oldugu, en az sayida BvHsp60
geni iceren kromozomun ise 2 adet ile 1. kromozom oldugu bulunmustur. 5 adet gen
(BvHsp60-32, BvHsp60-33, BvHsp60-34, BvHsp60-35 ve BvHsp60-36) scaffold
seviyesinde belirlenmistir (Sekil 4.25).
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Sekil 4. 25 BvHsp60 genlerinin seker pancart kromozomlarina dagilimi
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4.1.3.3 BvHSsp60 genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlari

Seker pancar1 Hsp60 genleri 4 ¢ift tandem (Sekil 4.25) ve 5 ¢ift segmental (Sekil 4.26)
duplikasyon gostermistir. Hsp60 genleri 6 ve 8. kromozom iizerinde tandem
duplikasyon gostermistir. Tandem duplikasyonlar sekil 4.25’de kirmiz1 ¢izgiler ile
gosterilmistir. Tandem duplikasyon gosteren HSp60 genleri ortalama Ka oraninin
0,012; Ks oranin 0,033; Ka/Ks oraninin 0,72 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar
kullanilarak yapilan hesaplamalar tandem duplikasyonun oratalama 0,064 My

olabilecegini gostermistir (EK 15).

Kromozom 4, 7, 9 ve scaffold’da segmental duplikasyonlar tespit edilmistir.
Segmental duplikasyonlar sekil 4.26’da kromozomlar arasi ¢izgiler ile gosterilmistir.
Segmental duplikasyon gosteren HSp60 genlerinin ortalama Ka oraninin 0,41; Ks
oranin 23,25; Ka/Ks oranin 0,17 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak
yapilan hesaplamalar, segmental duplikasyonun ortalama 178,87 Myo olabilecegini
gostermistir (EK 15).
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BvHsp60-01
BvHsp60-02

Sekil 4. 26 BvHsp60 genlerinin segmental duplikasyonu

4.1.3.4 BvHsp60 genlerinin yapisi

Seker pancari BvHsSp60 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarina yani gen
yapilarina bakilacak olursa, BvHsp60-27, BvHsp60-34 ve BvHsp60-11 genlerinin
intron icermedigi goézlenmistir. BvHsp60-22 geninin en ¢ok intron (17 adet) igeren
Hsp60 geni oldugu belirlenmistir (Sekil 4.27).
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ByIsp60-30
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ByvHsp60-31
ByHsp60-20
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ByHsp60-36
ByIsp60-02
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ByHsp60-19
ByHsp60-01
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Legend:
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Okb 1kb 2kb 3kb 4kb 5kb Bkb Tkb Bkb Skb 10kb kb 12kb 13kb 14kb

CDS  ws upstream/ downstream —— Intron

Sekil 4. 27 BvHsp60 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

4.1.3.5 BvHsp60 proteinlerinin filogenetik agac analizleri

Filogenetik aga¢ analizine gore Hsp60 proteinleri 3 farkli sinifta (1, 11, Illa ve I1Ib)

kategorize edilmistir.

Tandem duplikasyon gosteren BvHsp60-25 ve BvHsp60-26 genlerinin filogenetik
agacta II. grupta oldugu ve BvHsp60-14, BvHsp60-15 ve BvHsp60-16 genlerine ait

proteinlerin filogenetik agagta III. grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir.

Segmental duplikasyon gdsteren BvHsp60-03-BvHsp60-31, BvHsp60-03-BvHsp60-
33, BvHsp60-04-BvHsp60-12, BvHsp60-22-BvHsp60-36 ve BvHsp60-31-BvHsp60-33
genlerine ait proteinlerin 111b grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.28).

Sonu¢ olarak, tandem ve segmental duplikasyonlar gdsteren genlerin filogenetik

agacta ¢cogunlukla ayn1 grupta yer aldig1 gozlenmistir (Sekil 4.28).
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Sekil 4. 28 BvHsp60 proteinlerinin filogenetik siniflandirilmasi

4.1.3.6 BvHsp60 proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancart Hsp60 proteini i¢in 10 farkli korunmus motif

belirlenmistir. Pfam veritabani araciligiyla motif taramasi yapilmistir ve motif 1, motif

2, motif 3, motif 4, motif 8 ve motif 9°da TCP-1/cpn60 chaperonin, motif 7°de TCP-

1/cpn60 chaperonin ve PAC3 (Proteasome assembly chaperone 3) domain ve motif

10°’da RING-type zinc-finger domaini bulunmustur ve diger motiflerde spesifik bir

aciklama bulanamamistir. Hsp60 proteinlerinde genellikle motif 2, motif 4 ve motif 8

bulunmaktadir. TCP-1/cpn60 chaperonin bulunan motifler filogenetik agagta farkli

gruplarda dagilim gostermistir. RING-type zinc-finger domaini bulunan motif 10,
BvHsp60 proteinleri (BvHsp60-01, 17, 21, 25, 26 ve 17) filogenetik agacta II.
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grubunda ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. Sonu¢ olarak tanimlanan BvHsp60
proteinleri korunmus motiflerin yapisal olarak benzerlik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil

4.29).

BvHsp60-01 7 10— Motif Symbol Motif Consensus
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Sekil 4. 29 BvHsp60 genlerinin korunmus motif i¢erikleri

4.1.3.7 BvHsp60 genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlari

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iligkiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi

cizgiler BvHsp60 genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.30).
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En fazla ortolog iliski seker pancari ile G. max arasinda olup, 12 gen oldugu
belirlenmistir ve daha sonra sirasiyla P. trichocarpa 11, Arabidopsis 8 ve O. sativa 3
gende ortolog iliski gdzlenmistir. iki ¢enekli seker pancari ile iki ¢enekli bitkilerde
(Arabidopsis, kavak ve soya) ortolog gen sayisinin birbirine yakin oldugu
belirlenmistir. Tek ¢enekli bitki olan geltik (Oryza sativa) de en az ortolog gen (3 adet)
saptanmistir (EK 16).

Seker pancari ile diger tiirlerde BvHsp60-21 geni ortak ortolog olarak belirlenmistir
(Sekil 4.31 A) ve bu gen evrimsel siiregte yiiksek oranda korunmus olabilir. Bu

sonuglar HSp60 genlerinin evrimini aydinlatmak i¢in degerli olabilir.

. Chr9 Chr? Chr8 Chr3 Chr$ Chr2 Chr6 Chri Chrd
B. vulgaris > ¢ > ¢ > =X - . ) —
T ]
\
A. thaliana
Chrl Chr2 Chr3 Chrd Chrs
. Chr9 Chr7 Chr8 Chr3 Chrs Chr2 Chré Chrl Chrd
B. vulgaris ¢ ) ¢ X ¢ ) > ¢ ) X
O. sativa < ¢ = ¢ [ ] > ¢
Chrl Chr2 Chr3 Chrd Chrs Chr6 Chr7 Chr8 Chrll Chr9 Chr10 Chr12
Chr9 Chr? Chr8 Chr3 Chr§ Chr2 Chr6 Chrl Chrd
B. valgaris ¢ N L \ 1 TR, ! ¥ y ;
S / =, |

B. trichocarpa ¢

B. vulgaris

G. max == > > =
Chr10 Chr12 Chrll Chrl4  Chr13  Chrl6 Chris Chri8 Chr17 Chr19 Chrl Chr3 Chr2 Chrs Chrd4 Chr7 (h(. Chr9 (l|8 Chr 2l)

Sekil 4. 30 BvHsp60 genlerinin Arabidopsis, geltik, kavak ve soya arasindaki sinteni analizi

Arabidopsis (10 ¢ift), soya (26 cift), ¢eltik (3 ¢ift) ve kavak (20 ¢ift) Hsp60 genlerinin
ortologlart i¢in Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmistir (Sekil 4.31 B). Seker pancari
Hsp60 genlerinin ortologlar1 bulunan Arabidopsis genomunda ortalama Ka/Ks degeri
0,08; soyada 0,06; celtikte 0,05; kavakta 0,05 olarak bulunmustur. Ks degeri
kullanilarak yapilan hesaplamada, BvHsSp60 genlerinin Arabidopsis bitkisindeki
ortolog genler ile en erken ayrilma zamani 9,23; soya bitkisinde 12,51; geltikte 112,54
ve kavakta 110,77 Myd olarak bulunmustur. Sonug olarak, Ka/Ks<l oldugu
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belirlenmistir ve seker pancart Hsp60 genlerinin evriminin kuvvetli bir negatif

seleksiyona ugradigini gostermektedir (EK 16).

A Seker Pancari 5,
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=]
4
2
0 Seker Pancar Seker Pancar1 Seker Pancar: Seker Pancari

Arabidopsis Soya Celtik Kavak

Sekil 4. 31 A BvHsp60 genlerinin gesitli tiirler ile ortoglarin venn diyagrami B
Ortologlarimin birbirinden ayrilma oranlart
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4.1.3.8 BvHsp60 transkriptlerini hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp60-01 ve BvHsp60-28 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvHsp60-01 ve BvHsp60-28 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi amaciyla yapilan analizde,
Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus trichocarpa bitkilerinin
84 farkli miRNA’simnin BvHsp60-01 ve BvHsp60-28 gen transkriptlerini hedefledigi
belirlenmistir (Sekil 4.32) (EK 17).

LLLLLLLLRL LT
|
|
\
fpanunnninnie

Sekil 4. 32 BvHsp60-01 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli
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Sekil 4. 33 BvHsp60-28 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli

4.1.3.9 BvHsp60 proteinlerinin homoloji modellemesi

Her GroES monomeri 10 kDa biiyiikliiglinde ve her GroEL monomeri ~57 kDa
buyiikliigiindedir. GroEL, Tepe (apical), orta (intermediate) ve ekvatoral (equatoria)
alan olmak {izere ii¢ alana ayrilmaktadir. Ekvatoral alan ATP baglanma bdlgesini ve
tepe alan substrak baglanma bolgesini icermektedir ve orta alan tepe alani ile ekvatoral
alan1 baglayan bolgedir (Gupta vd., 2014). BvHsp60-28 proteininin deneysel olarak
belirlenmis Hsp60 (PDB ID:1AON) proteini (Z. Xu vd., 1997) ile tepe, orta ve
ekvatoral alani yiiksek benzerlik ve homoloji gostermistir (Sekil 4.34). Elde edilen bu

sonug, proteinlerin evrimini ve fonksiyonlarini anlamamiza yardimci olabilir.
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7-mer (GroEL)

7-mer (GroEL)

Sekil 4. 34 BvHsp60-28 proteininin tahmini ti¢ boyutlu yapisal organizasyonu

4.1.3.10 BvHsp60 genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanirak Hsp60 genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlar1 belirlenmistir. Hsp60 ailesinin genelinin
protein katlanmasi, hiicresel metabolik siire¢, birincil metabolik siire¢ ve organik
madde metabolik siireci gibi biyolojik siireglerde rol aldiklari, hiicre igi anatomik yapi,

sitoplazma ve organellerde bulunduklari ve anyon baglanmasi, niikleozid fosfat
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baglanmasi ve niikleotid baglanmasi fonksiyonuna sahip olduklar1 belirlenmistir
(Sekil 4.35).

Genel olarak Hsp60 genleri “T-complex protein 1 subunit, chaperonin 60 subunit,
ruBisCO large subunit-binding protein subunit” olarak tanimlanmistir. qRT-PZR ile
gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp60-01 ve BvHsp60-28 genlerinin ontoloji analizi
yapilmistir. BvHsp60-01 geni “putative 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase”
ve BvHsp60-28 geni “ruBisCO large subunit-binding protein subunit alpha” olarak
tamimlanmuistir. Bunlara ek olarak, BvHsp60-01 ATP baglama fonksiyonuna ve
endozom membranda bulundugu belirlenmistir. BvHSp60-28 ATP baglama ve protein

yeniden katlanmasi fonksiyonunun oldugu belirlenmistir (EK 14).

- Transferaz aktivitesi, fosfor iceren grubun
aktarilmas:

B Saperon baglanmas
Riboniikleotid haglanmas

mm Niikleotid baglanmasi

MOLEKULER
FONKSIYON

mm Katlanmamis protein baglanmasi

mm Katyon haglanmasi
Niikleozid fosfat baglanmasi

B Anyon baglanmast

I Katalitik aktivitenin pozitif diizenlenmesi
B Endomembran
B Zar kaph limen Il Molekiiler fonksiyonun diizenlenmesi
Plastit stroma Oksidoreditktaz aktivitesinin diizenlenmesi
Bl Zar . S
H{UCRESEL I Saperon kompleksi BiYOLOJIK Bl Organik madde metabolik siireci
BILESEN m Sitozol SUREC Il Birincil metabolik siire¢

Organel I Hiicresel metabolik siire¢

mm Hiicre ici anatomik vap

Sitoplazma Protein katlanmas:

Sekil 4. 35 BvHsp60 genlerinin fonksiyonel analizleri

4.1.3.11 BvHsp60 genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 151tk ve ABA hormonu uygulamasina ait
transkriptom datalart PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,
2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
Genomics Workbench programi ile RNA-seq analizi yapilmistir ve BvHSp60 genlerin
RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritast olusturulmustur. Sicaklik ve tuz stresinde
BvHsp60-32 geninin, 1s1k stresinde BvHsp60-08,12,13,29,30,32,33,35 genlerinin, tuz
stresi uygulanan yaprak dokusunda BvHsp60-30,32 genlerinin ve tuz stresi uygulanan

kok dokusunda BvHsSp60-29,30,32 genlerinin ifadesinde artis gézlenmemistir. Diger
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tiim genlerin farkl stres ve dokularda ifade edildigi belirlenmistir. Elde edilen veriler

sonucunda BvHsp60-01 ve BvHsp60-28 genlerinde yiiksek ifade seviyesi gozlenmistir

(Sekil 4.36 ve Sekil 4.37).
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Sekil 4. 36 BvHsp60 genlerinin sicaklik, tuz ve 151k stresi altinda ekspresyonlarini gosteren

BvHsp60-01
BvHsp60-02
BvHsp60-03
BvHsp60-04
BvHsp60-05
BvHsp60-06
BvHsp60-07
BvHsp60-08
BvHsp60-09
BvHsp60-10
BvHsp60-11
BvHsp60-12
BvHsp60-13
BvHsp60-14
BvHsp60-15
BvHsp60-16
BvHsp60-17
BvHsp60-18
BvHsp60-19
BvHsp60-20
BvHsp60-21
BvHsp60-22
BvHsp60-23
BvHsp60-24
BvHsp60-25
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Sekil 4. 37 BvHsp60 genlerinin ABA ve yaprak dokusunda tuz stresi altinda ekspresyonlarini
gosteren 1s1 haritalari

4.1.4  BvHsp70 Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.4.1 BvHsp70 genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancari genomunda 1s1 soku proteini 70 (Hsp70)

kodlayan genler belirlenmistir ve 29 adet Hsp70 kodlayan gen bulunmustur. Bulunan
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bu genler seker pancarinin latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri kullanilarak

BvHsp70 olarak isimlendirilmistir (EK 18).

Seker pancarinda belirlenen Hsp70 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarmin 140
amino asit (BvHsp70-14) ile 1526 amino asit (BvHsp70-15) arasinda, molekiiler
agirhigmin ise 15,05 kDa (BvHsp70-14) ile 168,82 kDa (BvHsp70-15) arasinda
degistigi belirlenmistir. BvHSp70 proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pl) da 4,78
(BvHsp70-14) ile 9,36 (BvHsp70-02) arasinda degistigi belirlenmistir. Bulunan 29

proteinden 21 tanesinin kararli oldugu saptanmistir (Ek 18).

4.1.4.2 BvHsp70 genlerinin kromozomal dagilimi

BvHsp70 genleri seker pancarinin 9 kromozomuna degisik oranlarda dagilim
gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvHsp70 geni igeren kromozomun 13 adet
ile 1. kromozom fiizerinde oldugu, en az sayida BVHsp70 geni i¢eren kromozom ise 1
adet ile 3, 4 ve 7. kromozom oldugu bulunmustur. 3 adet gen (BvHsp70-27, BvHsp70-
28 ve BvHsp70-29) scaffold seviyesinde belirlenmistir (Sekil 4.38).
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Sekil 4. 38 BvHsp70 genlerinin seker pancar1 kromozomlarina dagilimi
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4.1.4.3 BvHsp70 genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlari

Seker pancart Hsp70 genleri 21 ¢ift tandem (Sekil 4.38) ve 8 ¢ift segmental (Sekil
4.39) duplikasyon gostermistir. Hsp70 genleri 1 ve 2. kromozom iizerinde tandem
duplikasyon gostermistir. Tandem duplikasyonlar sekil 4.38’de kirmiz1 ¢izgiler ile
gosterilmistir. Tandem duplikasyon gosteren Hsp70 genlerinin ortalama Ka oraninin
0,22; Ks oranmin 4,02; Ka/Ks oraninin ise 0,17 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar
kullanilarak yapilan hesaplamalar tandem duplukasyonunun 30,69 My6 olabilecegini
gostermistir (EK 20).

Kromozom 1, 2, 3, 6, 7, 8 ve 9’da segmental duplikasyonlar tespit edilmistir.
Segmental duplikasyonlar sekil 4.39°da kromozomlar arasi ¢izgiler ile gosterilmistir.
Segmental duplikasyon gosteren Hsp70 genlerinin ortalama Ka oraninin 0,11; Ks
oraninin 19,06; Ka/Ks oraninin ise 0,01 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar
kullanilarak yapilan hesaplamalar, segmental duplukasyonunun ortalama 146,59 My6

olabilecegini gostermistir (EK 21).
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BvHsp70.20

Sekil 4. 39 BvHsp70 genlerinin segmental duplikasyonu

4.1.4.4 BvHsp70 genlerinin yapisi

Seker pancar1 BvHsp70 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarma yani gen
yapilaria bakilacak olursa, BvHsp70-27, BvHsp70-14, BvHsp70-01 ve BvHsp70-29
genlerinin intron igermedigi gozlenmistir. BvHSp70-19 geni en ¢ok intron (13 adet)

iceren Hsp70 geni oldugu belirlenmistir (Sekil 4.40).
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Sekil 4. 40 BvHsp70 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

4.1.4.5 BvHsp70 proteinlerinin filogenetik agac analizleri

Filogenetik agac analizine gore Hsp70 proteinleri 3 farkli sinifta (1, 11, Illa ve I1Ib)
kategorize edilmistir. Tandem duplikasyon gosteren 21 ¢ift gen filogenetik agagta I1lb
grubunda oldugu belirlenmistir. Segmental duplikasyon gosteren BvHsp70-01-
BvHsp70-22, BvHsp70-01-BvHsp70-24, BvHsp70-01-BvHsp70-15, BvHsp70-15-
BvHsp70-22, BvHsp70-15-BvHsp70-24, BvHsp70-16-BvHsp70-17, BvHsp70-22-
BvHsp70-24 genlerine ait proteinlerin I1Ib grupta ve ayn1 dalda oldugu belirlenmistir.
BvHsp70-21-BvHsp70-26 genlerine ait proteinlerin II. grupta ve ayni dal da oldugu
belirlenmistir. Sonug olarak, tandem ve segmental duplikasyonlar gdsteren genlerin

filogenetik agagta ayn1 grupta ve ayn1 dalda yer aldig1 gozlenmistir (Sekik 4.41).
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Sekil 4. 41 BvHsp70 proteinlerinin filogenetik siniflandirilmasi

4.1.4.6 BvHsp70 proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancart1 Hsp70 proteini igin 10 farkli korunmus motif
belirlenmistir. Pfam veritaban1 aracilifiyla motif taramasi yapilmigtir ve tim
motiflerde Hsp70 domaini belirlenmistir. BvHsp70-02, BvHsp70-14, BvHsp70-18 ve
BvHsp70-27 proteinleri hari¢ genel olarak tiim motifler BvHsp70 proteinlerinde
bulunmaktadir. Sadece motif 1 bulunan BvHsp70-02 ve BvHsp70-18 proteinleri
filogenetik agacta 1. grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. Sonu¢ olarak
tanimlanan BvHsp70 proteinleri korunmus motiflerin yapisal olarak benzerlik

gosterdigi gortilmustiir (Sekil 4.42).
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Sekil 4. 42 BvHsp70 proteinlerinin korunmus motif i¢erikleri

4.1.4.7 BvHsp70 genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlarn

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iligkiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi
cizgiler BvHsp70 genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.43). En

fazla ortolog iliskisi seker pancari ile G. max ve P. trichocarpa arasinda 9 gen oldugu
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belirlenmistir, daha sonra sirasiyla Arabidopsis 7 ve O. sativa ile 3 gende ortolog iliski
gdzlenmistir. Iki ¢enekli seker pancari ile iki ¢enekli bitkilerde (Arabidopsis, kavak ve
soya) ortolog gen sayisinin birbirine yakin oldugu belirlenmistir. Tek ¢enekli ¢eltik

(Oryza sativa) bitkisinde en az ortolog gen (3 adet) belirlenmistir (EK 22).

Seker pancart ile diger tiirlerde BvHsp70-02 ve BvHsp70-22 genleri ortak ortolog
olarak belirlenmistir (Sekil 4.44 A). Bu genler evrimsel siiregte yiiksek oranda
korunmus olabilir. Bu sonuglar Hsp70 genlerinin evrimini aydinlatmak i¢in degerli

olabilir.
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Sekil 4. 43 BvHsp70 genlerinin Arabidopsis, geltik, kavak ve soya arasindaki sinteni analizi

Arabidopsis (7 cift), soya (23 ¢ift), ¢eltik (3 ¢ift) ve kavak (17 ¢ift) Hsp70 genlerinin
ortologlart i¢in Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmistir (Sekil 4.44 B). Seker pancari
Hsp70 genlerinin ortologlar1 bulunan Arabidopsis genomunda ortalama Ka/Ks degeri
0,03; soyada 0,02; celtikte 0,02; kavakta 0,03 olarak bulunmustur. Ks degeri
kullanilarak yapilan hesaplamada, BvHsp70 genlerinin Arabidopsis bitkisindeki
ortolog genler ile en erken ayrilma zamani 18,79; soya bitkisinde 11,35; ¢eltikte 25,39
ve kavakta 9,72 Myo6 olarak bulunmustur. Sonug¢ olarak, Ka/Ks<l oldugu
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belirlenmistir ve seker pancari Hsp70 genlerinin evriminin kuvvetli bir negatif

seleksiyona ugradigini gostermektedir (EK 22).

A Seker Pancari 5,
Soya 48'-

203,62 MYO
30

25 145,06 MYO

20

88,29 MYO

Ortalama Ks Degeri

0 Seker PancariSeker Pancar1 Seker Pancari Seker Pancari
Arabidopsis Soya Celtik Kavak

Sekil 4. 44 A BvHsp70 genlerinin gesitli tiirler ile ortoglarinin venn diyagrami B
Ortologlarimin birbirinden ayrilma oranlar

4.1.4.8 BvHsp70 transkriptlerini hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi amaciyla yapilan analizde,
Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa ve Populus trichocarpa bitkilerinin
52 farkli miRNA’sinin BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 gen transkriptlerini hedefledigi

belirlenmistir (Sekil 4.45) (EK 23).
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Sekil 4. 45 BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli
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4.1.4.9 BvHsp70 proteinlerinin homoloji modellemesi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp70-20 ve BvHsp70-22
proteinlerinin homoloji modellemesi yapilmistir. Hsp70 proteinlerinde, niikleotid
baglama domaini (NBD), substrat baglama domaini (SBDf), Helikal kapak domaini
(SBDa) bolgeleri belirlenmistir (Rosenzweig vd., 2019). BvHsp70-20 ve BvHsp70-22
proteinleri deneysel olarak belirlenmis olan Hsp70 (PDB ID:2KHO) proteini
(Bertelsen vd., 2009) ile NBD, SBDf ve SBDa alani1 yiiksek benzerlik ve homoloji
gostermistir (Sekil 4.46).

Hsp70-20 Hsp70-20/

SDB-a

Hsp70-22

Sekil 4. 46 BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 proteinlerinin tahmini ii¢ boyutlu yapisal
organizasyonu
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4.1.4.10 BvHsp70 genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanirak Hsp70 genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlar1 belirlenmistir. Hsp70 ailesinin genelinin
protein katlanmasi, kimyasala tepki, strese tepki ve uyariciya hiicresel yanit gibi
biyolojik siire¢lerde rol aldiklari, hiicre i¢i anatomik yap1, sitoplazma ve organellerde
bulunduklar1 ve niikleotid baglanmasi, niikleozid fosfat baglanmasi, anyon
baglanmasi, riiboniikleotid baglanmasi fonksiyonuna sahip olduklar1 belirlenmistir
(Sekil 4.47).

Genel olarak Hsp70 genleri “heat shock cognate 70 kDa protein ve heat shock 70 kDa
protein” olarak tanimlanmistir. qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp70-
20 ve BvHsp70-22 genlerinin ontoloji analizi yapilmistir. BvHsp70-20 geni “stromal
70 kDa heat shock-related protein” ve BvHsp70-22 geni “heat shock cognate 70 kDa
protein 2-like” olarak tanimlanmistir. Bunlara ek olarak, BvHsp70-20 ATP baglama,
protein katlanmasi, katlanmamis protein baglanmasi fonksiyonuna sahip oldugu ve
Kloroplast da bulundugu belirlenmistir. BvHsp70-22 ATP baglama, ATPaz aktivitesi,
1s1 soku protein baglama, protein yeniden katlanmasi, protein katlama saperonu,
katlanmamis protein baglanmasi, saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi
ve yanlis katlanmis protein baglanmasi fonksiyonuna sahip oldugu ve sitoplazmada
bulundugu belirlenmistir (EK 19).
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Sekil 4. 47 BvHsp70 genlerinin fonksiyonel analizleri
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4.1.4.11 BvHsp70 genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 151tk ve ABA hormonu uygulamasina ait
transkriptom datalar1 PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,
2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
Genomics Workbench programi ile RNA-seq analizi yapilmistir ve BvHsp70
genlerinin RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritast olusturulmustur. Sicaklik ve tuz
stresinde BvHsp-70-11 geni ve 151k stresinde BvHsp-70-
01,02,03,04,05,06,09,11,12,13,17,21,24,28,29 genlerinin ifadesinde artis
gbzlenmemistir. Tuz stresi uygulanan yaprak dokusunda BvHsp-70-04,07,27 ve tuz
stresi uygulanan kok dokusunda BvHsp-70-27 genlerinin ifadesinde artis
gozlenmemistir. Diger tim genlerin farkli stres ve dokularda ifade edildigi
belirlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda BvHsp70-20 ve BvHsp70-22 genlerinde

yiiksek ifade seviyesi gozlenmistir (Sekil 4.48).
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BvHsp70-16 BvHsp70-16 BvHsp70-16 BvHsp70-16 BvHsp70-16 BvHsp70-16
BvHsp70-17 BvHsp70-17 BvHsp70-17 BvHsp70-17 BvHsp70-17 BvHsp70-17
BvHsp70-18 BvHsp70-18 BvHsp70-18 BvHsp70-18 BvHsp70-18 BvHsp70-18
BvHsp70-19 BvHsp70-19 BvHsp70-19 BvHsp70-19 BvHsp70-19 BvHsp70-19
BvHsp70-20 BvHsp70-20 BvHsp70-20 BvHsp70-20 BvHsp70-20 BvHsp70-20
BvHsp70-21 BvHsp70-21 BvHsp70-21 BvHsp70-21 BvHsp70-21 BvHsp70-21
BvHsp70-22 BvHsp70-22 BvHsp70-22 BvHsp70-22 BvHsp70-22 BvHsp70-22
BvHsp70-23 BvHsp70-23 BvHsp70-23 BvHsp70-23 BvHsp70-23 BvHsp70-23
BvHsp70-24 BvHsp70-24 BvHsp70-24 BvHsp70-24 BvHsp70-24 BvHsp70-24
BvHsp70-25 BvHsp70-25 BvHsp70-25 BvHsp70-25 BvHsp70-25 BvHsp70-25
BvHsp70-26 BvHsp70-26 BvHsp70-26 BvHsp70-26 BvHsp70-26 BvHsp70-26
BvHsp70-27 BvHsp70-27 BvHsp70-27 BvHsp70-27 BvHsp70-27 BvHsp70-27
BvHsp70-28 BvHsp70-28 BvHsp70-28 BvHsp70-28 BvHsp70-28 BvHsp70-28
BvHsp70-29 BvHsp70-29 BvHsp70-29 BvHsp70-29 BvHsp70-29 BvHsp70-29

B B R R S N SEESSS—
Min: -3.1% 0 Max: 3.19 Min: -2.56 0 Max: 2.56 Min: -2.91 0 Max: 2.91 Min: -2.03 0 Max: 2.03 Min: -2.03 0 Max: 2.03 Min: -1.99 0 Max: 1.99

Sekil 4. 48 BvHsp70 genlerinin gesitli stres altinda ekspresyonlarini gosteren 1s1 haritalart
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4.1.5 BvHsp90 Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.5.1 BvHsp90 genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancari genomunda 1s1 soku proteini 90 (Hsp90)
kodlayan genler belirlenmistir ve 13 adet Hsp90 kodlayan gen bulunmustur. Bulunan
bu genler seker pancarmin Latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri kullanilarak
BvHsp90 olarak isimlendirilmistir (EK 24). Seker pancarinda belirlenen Hsp90
proteinleri igin; peptid dizisi uzunluklarinin 209 amino asit (BvHsp90-02 ve BvHsp90-
11) ile 1357 amino asit (BvHsp90-04) arasinda, molekiiler agirliginin ise 24,06 kDa
(BvHsp90-11) ile 156,03 kDa (BvHsp70-15) arasinda degistigi belirlenmistir.
BVvHsp90 proteinleri igin izoelektrik noktasinin (pI) da 4,90 (BvHsp90-01) ile 9,55
(BvHsp90-02) arasinda degistigi belirlenmistir. Bulunan 13 proteinden 6 tanesinin
kararli oldugu saptanmistir (EK 24).

4.1.5.2 BvHsp90 genlerinin kromozomal dagilimi

BvHsp90 genlerinin seker pancariin 9 kromozomundan 7’ sine (5 ve 8. kromozom
hari¢) degisik oranlarda dagilim gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvHsp90
geni iceren kromozomun 3 adet ile 4 ve 7. kromozom {izerinde oldugu, en az sayida
BvHsp90 geni igeren ise 1 adet ile 1, 2 ve 6. kromozom oldugu bulunmustur (Sekil
4.49).

BvChrl BvChr2 BvChr3 BvChr4 BvChré BvChr7 BvChr9
T [} -BvHsp9o-01 ] “BvHsp90-02m) ) E:ZEZBZSZS?T (] oz
—BvHsp90-03 - BvHsp90-09
g ~BvHsp90-13
= - BvHsp90-04
|2 -BvHsp90-08
G I —BvHsp%0-10
| 2 —BvHsp90-11
2 ~BvHsp90-07
73 o — L —
g

Sekil 4. 49 BvHsp90 genlerinin seker pancari kromozomlarina dagilimi
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4.1.5.3 BvHsp90 genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlari

Seker pancar1 Hsp90 genlerinde tandem duplikasyon belirlenememistir. Seker pancari

Hsp90 genlerinde 4 ¢ift segmental duplikasyon belirlenmistir (Sekil 4.50).

Kromozom 2, 3, 4, 7 ve 9’da segmental duplikasyonlar tespit edilmistir. Segmental
duplikasyonlar sekil 4.50°de kromozomlar arasi ¢izgiler ile gosterilmistir. Segmental
duplikasyon gosteren Hsp90 genlerinin ortalama Ka oraninin 0,10; Ks oraninin 20,92;
Ka/Ks oraninin ise 0,22 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak yapilan
hesaplamalar segmental duplukasyonunun ortalama 160,92 My6 olabilecegini

gostermistir (EK 26).

Sekil 4. 50 BvHsp90 genlerinin segmental duplikasyonu
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4.1.5.4 BvHsp90 genlerinin yapisi

Seker pancar1 BvHsp90 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarma yani gen
yapilarina bakilacak olursa, BvHsp90-04, BvHsp90-05 ve BvHsp90-13 genlerinin
intron igermedigi gézlenmistir. BvHsp90-08 ve BvHsp90-12 genlerinin en ¢ok intron

bolgesi (18 adet) igeren Hsp90 geni oldugu belirlenmistir (Sekil 4.51).

BVHSp90-10 — —

BvHsp90—12 B = e — = — —
BvHsp90-08 sesss —— --- — - - 8—-8-—— -
BvHsp90-01

BVHS]}90—03 — F ¢Vl

BvHsp90-07
BvHsp90-04
BvHsp90-02
BvHsp90-06
BvHsp90-13
BvHsp90-09 s

BvHsp90-05 s —
BvHsp90-11 s

Okb Tkb 2kb 3kb 4kb Skb 6kb Tkb 8kb. Skb 10kb
Legend:

CDS s upstream/ downstream = Intron

Sekil 4. 51 BvHsp90 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari

4.1.5.5 BvHsp90 proteinlerinin filogenetik agac analizleri

Filogenetik agag analizine gore Hsp90 proteinleri 3 farkli sinifta (1, 11 ve 111) kategorize
edilmistir. Segmental duplikasyon gosteren BvHsp90-02-BvHsp90-06 genlerine ait
proteinlerin filogenetik agagta I. grupta, BvHsp90-11-BvHsp90-05 genlerine ait
proteinlerin 1l. grupta, BvHsp90-03-BvHsp90-07 ve BvHsp90-10- BvHsp90-12

genlerine ait proteinlerin 111. grupta ve ayn1 dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.52).
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Sekil 4. 52 BvHsp90 proteinlerinin filogenetik siniflandiriimasi

4.1.5.6 BvHsp90 proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancari1 Hsp90 proteini i¢in 10 farkli korunmus motif
belirlenmistir. Pfam veritabani araciligiyla motif taramasi yapilmistir. Motif 1, 3, 4, 5,
9, 8 ve 10°da Hsp90 domaini ve motif 7°’de HATPase_c domanini belirlenmistir.
Belirlen 10 adet motifi igeren BvHsp90-01, BvHsp90-03, BvHsp90-07, BvHsp90-08,
BvHsp90-10 ve BvHsp90-12 proteinlerin filogenetik agagta III. grupta oldugu
belirlenmistir. Sadece motif 9 igeren BvHsp90-09 ve BvHsp90-13 proteinlerinin
filogenetik agacta I1. grupta oldugu belirlenmistir. Sonug olarak tanimlanan BvHsp90
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proteinleri korunmus motiflerinin yapisal olarak benzerlik gosterdigi goriilmistiir

(Sekil 4.53).

Motif Symbol Mutif Cons
BvHsp90—0| - 10 8 . RLADSPC '%(‘M( WSANMERIMKAQALGDSSGLDY MKSKRY LEINPDI
3 LK.H.YQ\ RJ.\luLlu\&L\Sl\hLJth.Ll%h ASDALDKJRFLSLIDP
D DSDDLPLNY, Slu_ngl_Slunguluu LY KKAFDM
-_— YW b\\rEL’[l\ETI\PI“ LRNPREVIKEEYAEFYRSLENDYLD
- GF%{D;‘EKRJ 'LLRFHSSKSGEELTSLDDYVERME
Al

GAD‘TNL[G G\ NADKVIY
SPI'I DIRIKPDRDRGTITIIDTGIGMTKEDLVDNLGTIAQSGTAKFLEAL
AENSPFLEKLL KKGYEVLFINDPIDEYAYONLKEYEEKKFVDISKEGLKL
@S TYLFFERIKDIVKRYSZFVSFPIVIWOQFKTITKEVEVDEDP
PLAVSIIFTTEGFVEFKAVINVVPSMAPQD

BvHsp90-02

BvHsp90-04

Fexapmbmn -

BvHsp90-05

BvHsp9%0-06

BvHsp90-08

BvHsp90-09 .

BvHsp90-11

BvHsp90-12

BvHsp90-13 .

] e w0 o . i 5 P

Sekil 4. 53 BvHsp90 proteinlerinin korunmus motif i¢erikleri

4.1.5.7 BvHsp90 genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlarn

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iligkiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi
cizgiler BvHsp90 genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.54). En
fazla ortolog iliskisi seker pancari ile G. max arasinda olup, 5 gen oldugu belirlenmistir
ve daha sonra Arabidopsis ve P. trichocarpa’da 4 gende ortolog iliski gézlenmistir.
Iki cenekli seker pancart ile iki cenekli bitkilerde (Arabidopsis, kavak ve soya) ortolog
gen sayisi birbirine yakin oldugu saptanmistir. Tek ¢enekli ¢eltikte (Oryza sativa) ise

ortolog gen belirlenmemistir (EK 27).

Seker pancart ile diger tiirlerde BvHsp90-03, BvHsp90-07 ve BvHsp90-08 genleri
ortak ortolog olarak belirlenmistir (Sekil 4.55 A) ve bu gen evrimsel siirecte yiiksek
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oranda korunmus olabilir. Bu sonuglar Hsp90 genlerinin evrimini aydinlatmak i¢in

degerli olabilir.

a Chr9 Chr7 Chr8 Chr3 Chrs Chr2 Chr6 Chrl Chrd
B. vulgaris <
A. thali 1
Chrl Chr2 Chr3 Chr4 Chrs
Chr9 Chr7 Chr8 Chr3 Chr§ Chr2 Chr6 Chrl Chrd
B. vulgaris ¢ ¢ > ¢ ¥ X ) 6 )
B. trichocarpa ¢ C ¥ ¥ ¥ ¥ ¥ ¥ X ¥ X ——— — § ¥ ¥ ¥ ¥ ¥ ¥
Chrll  Chrl0  Chrl3 Chri2 ChrlS Chrld Chrl7 Chrl6 Chrl9 Chrl§8  Chr2 Chrl Chrd  Chid Chré Chrs  Chr8  Che7 Chro
s Chr9 Chr? Chr8 Chr3 Chrs Chr2 Chré Chrl Chr4
B. vulgaris y > ¢ > ¢ ) ) > > ¢
/
>
G.max e a>ec 2 £ X K ) cED GEED (EED GED IR GED D D GEED GBI ;EED GEED

> D ¢ o > ¢ > D ¢ ) ¢ ) ¢ >
Chr10  Chr12 Chr1l Chrl4 Chrld Chrl6 Chrls Chr18 Chrl7  Chr19 Chrl Chr3 Chr2 ChrS Chr4 Chr7 Chré Chr9 Chr8 Chr20

Sekil 4. 54 BvHsp90 genlerinin Arabidopsis, kavak ve soya arasindaki sinteni analizi

Arabidopsis (4 ¢ift), soya (10 ¢ift) ve kavak (6 ¢ift) Hsp90 genlerinin ortologlari igin
Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmigtir (Sekil 4.55 B). Seker pancar1t Hsp90
genlerinin ortologlar1 bulunan Arabidopsis genomunda ortalama Ka/Ks degeri 0,03;
soyada 0,004; celtikte 0,02; kavakta 0,01 olarak bulunmustur. Ks degeri kullanilarak
yapilan hesaplamada, BvHsp90 genlerinin Arabidopsis bitkisindeki ortolog genler ile
en erken ayrilma zamani 9,85; soya bitkisinde 97,79 ve kavakta 17,90 Myo6 olarak
bulunmustur. Sonug olarak, Ka/Ks<1 oldugu belirlenmistir ve seker pancari Hsp90
genlerinin evriminin kuvvetli bir negatif seleksiyona ugradigin1 gostermektedir (EK
27).

94



290.6 MYO

20 853 MYO

Ortalama Ks Degeri
~
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0 Seker Pancari Seker Pancari Seker Pancar:
Arabidopsis Soya Kavak

Seker Pancari - Kavak

Sekil 4. 55 A BvHsp90 genlerinin gesitli tiirler ile ortoglarinin venn diyagrami B
Ortologlarimin birbirinden ayrilma oranlari

4.1.5.8 BvHsp90 transkriptlerini alan hedef miRNA’larin tanimlanmasi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 gen
transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi amaciyla yapilan analizde,
Arabidopsis thaliana, Glycine max ve Populus trichocarpa bitkilerinin 69 farkli
miRNA’sinin - BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 gen transkriptlerini  hedefledigi
belirlenmistir (Sekil 4. 56) (EK 28).
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Sekil 4. 56 BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli

4.1.5.9 BvHsp90 proteinlerinin homoloji modellemesi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp90-03 ve BvHsp90-07
proteinlerinin homoloji modellemesi yapilmistir. Hsp90, ATP'ye baglanmaya aracilik
eden amino-terminal domaini (NTD), ATP hidrolizi ve HSP90"in baglanmasi igin
onemli olan orta domaini (MD) ve HSP90 dimerizasyonundan sorumlu olan karboksil
terminal domaini (CTD) olmak iizere ti¢ domainden olusmaktadir (Harris vd., 2004).
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BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 proteinleri deneysel olarak belirlenmis olan Hsp90 (PDB
ID:2CG9) proteini (Ali vd., 2006) ile NTD, MD ve CTD alan1 yiiksek benzerlik ve
homoloji gostermistir (Sekil 4.57).

Hsp90-07 Hsp90-07

Sekil 4. 57 BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 proteinlerinin tahmini ii¢ boyutlu yapisal
organizasyonu

4.1.5.10 BvHsp90 genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanirak Hsp90 genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlar1 belirlenmistir. Hsp90 ailesinin genelinin
hiicresel metabolik siiregte, biyosentetik siiregte ve organik madde metabolik siireg
gibi biyolojik stireglerde rol aldiklari, sitoplazmada, hiicre i¢i anatomik yapisinda ve
organel yapisinda bulunduklart belirlenmistir. Organik bilesik baglanmasi, iyon
baglanmas ve kiigiik molekiil baglanmasi fonksiyonuna sahip olduklari saptanmistir
(Sekil 4.58).
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gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 genlerinin
ontoloji analizi yapilmigtir. BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 genlerinin protein
katlanmasi, katlanmamis protein baglanmasi ATPaz aktivitesi, ATP baglama

fonksiyonlar1 oldugu belirlenmistir (EK 25).

I Plastid stroma
mm Endomembran
Zar kaph liimen

. mm Mitokondriyal protein iceren kompleks
HUCRESEL mm Riboniikleoprotein kompleksi
BILESEN mm Sitoplazmanin periniikleer bilgesi
Sitoplazma

mm Hiicre ici anatomik yapa

Organel
Organik madde metabolik siireci ‘ I B Karbonhidrat baglanmasi

MOLEKULER Teane L
Biyosentetik siire¢ B Transferaz aktivitesi

FONKSIYON
o I mm Organik bilesik baglanmas1
] I-{ucr?sel n:letif[]'ﬂllk sureg. o iyon baglanmas:
mm Nitrojen bilesigi metabolik siireci mm Heterocyclic bilesik baglanmas
Kii¢iik molekiil baglanmasi

Sekil 4. 58 BvHsp90 genlerinin fonksiyonel analizleri

B Ribozomun yapisal bilegeni
B Protein baglanmasi
Katalitik aktivite

mm Protein katlanmasi
mm Birincil metabolik siire¢

4.1.5.11 BvHsp90 genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 15tk ve ABA hormonu uygulamasina ait
transkriptom datalart PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,
2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
Genomics Workbench programi ile RNA-seq analizi yapilmistir ve BvHSp90 genlerin
RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritast olusturulmustur. Sicaklik ve tuz stresinde
BvHsp90-05,11, 1sik stresinde BvHsp90-05,09,10,11,13, ABA stresi ve yaprak
dokusunda tuz stresi uygulanan BvHsp90-09 ve BvHsp90-11 genlerinin ifadesinde
artis gozlenmemistir. Diger tiim genlerin farkli stres ve dokularda ifade edildigi
belirlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 genlerinde

yiiksek ifade seviyesi gozlenmistir (Sekil 4.59).
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Sekil 4. 59 BvHsp90 genlerinin gesitli stres altinda ekspresyonlarini gosteren 1s1 haritalart

41.6  BvHspl100 Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.6.1 BvHsp100 genlerinin dizilerinin belirlenmesi ve isimlendirilmesi

Yapilan analizler sonucunda seker pancari genomunda 1s1 soku proteini 100 (Hsp100)
kodlayan genler belirlenmistir ve 106 adet Hspl00 kodlayan gen bulunmustur.
Bulunan bu genler seker pancarinin Latince isminin (Beta vulgaris) bas harfleri
kullanilarak BvHsp100 olarak isimlendirilmistir (Ek 29).
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Seker pancarinda belirlenen Hsp100 proteinleri i¢in; peptid dizisi uzunluklarinin 192
amino asit (BvHsp100-66) ile 5437 amino asit (BvHsp100-86) arasinda, molekiiler
agirligimin ise 21,75 kDa (BvHsp100-66) ile 617,35,82 kDa (BvHsp100-86) arasinda
degistigi belirlenmistir. BvHsp100 proteinleri i¢in izoelektrik noktasinin (pI) da 4,86
(BvHsp100-66) ile 9,62 (BvHsp100-33) arasinda degistigi belirlenmistir. Bulunan 106

proteinden 40 tanesinin kararli oldugu saptanmistir (EK 29).

4.1.6.2 BvHspl00 genlerinin kromozomal dagilimi

BvHsp100 genlerinin seker pancarinin 9 kromozomundan 8’ine (9. kromozom harig)
degisik oranlarda dagilim gosterdigi belirlenmistir. En fazla sayida BvHsp100 geni
iceren kromozomun 16 adet ile 6. kromozom iizerinde oldugu, en az sayida BvHsp100
geni igeren kromozom ise 9 adet ile 1. kromozom oldugu bulunmustur. 3 adet gen
(BvHsp100-104, BvHspl100-105 ve BvHspl00-106) scaffold seviyesinde
belirlenmistir (Sekil 4.60).
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Sekil 4. 60 BvHsp100 genlerinin seker pancari kromozomlarina dagilimi
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4.1.6.3 BvHsp100 genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlari

Gen duplikasyon olaylari, proteinlerde yeni fonksiyonlarin evrimini saglamasi
acisindan onemli bir rol oynayacagi diisiiniilerek, (Ka) homolog olmayanlar ile

homolog (Ks) oranlar1 ve protein kodlanabilme oranlar1 (Ka/Ks) tespit edilmistir.

Seker pancart Hsp100 genleri 21 ¢ift tandem (Sekil 4.60) ve 21 ¢ift segmental (Sekil
4.61) duplikasyon gostermistir. Tandem duplikasyonlar sekil 4.60°de kirmiz1 gizgiler
ile gosterilmistir. Tandem duplikasyon gosteren Hsp100 genleri ortalama Ka oranin
0,03; Ks oraninin 4,26; Ka/Ks oraninin 0,69 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar
kullanilarak yapilan hesaplamalar tandem duplukasyonunun ortalama 20, 29 milyon

yil 6nce olabilecegini gostermistir (EK 31).

Segmental duplikasyonlar sekil 4.61’de kromozomlar arasi ¢izgiler ile gosterilmistir.
Segmental duplikasyon gosteren Hsp100 genlerin ortalama Ka oraninin 0,17; Ks
oraninin 5,76; Ka/Ks oraninin ise 0,13 oldugu belirlenmistir ve bu oranlar kullanilarak
yapilan hesaplamalar segmental duplukasyonunun 42,19 Myé olabilecegini
gostermistir (EK 32).
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Sekil 4. 61 BvHsp100 genlerinin segmental duplikasyonu

4.1.6.4 BvHsp100 genlerinin yapisi

Seker pancar1 BvHspl00 genlerinin ekzon-intron organizasyonlarina yani gen
yapilarina bakilacak olursa, BvHsp100-02, BvHsp100-20, BvHsp100-27, BvHsp100-
59, BvHsp100-65, BvHsp100-71 ve BvHsp100-103 genlerinin intron icermedigi

gozlenmistir. BvHSp100-86 genlerinin en ¢ok intron bolgesi (75 adet) igeren Hsp100
geni oldugu belirlenmistir (Sekil 4.62).
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Sekil 4. 62 BvHsp100 genlerinin ekzon-intron organizasyonlari
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4.1.6.5 BvHspl100 proteinlerinin filogenetik agac analizleri

Filogenetik agag¢ analizine gore Hsp100 proteinleri 3 farkli sinifta (I, 1la, 1lb, Illa ve
I1Ib) kategorize edilmistir (Sekil 4.63).

Tandem duplikasyon gosteren BvHsp100-07-08, BvHsp100-07-09 ve BvHsp100-08-
09 genlerine ait proteinlerin lla grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. BvHsp100-
16-18, BvHsp100-45-46, BvHspl100-45-47, BvHspl100-46-47, BvHsp100-96-97,
BvHsp100-96-100, BvHsp100-97-100 ve BvHsp100-99-100 genlerine ait proteinlerin
IIb grubunda ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. BvHsp100-04-05, BvHsp100-12-13,
BvHsp100-22-23, BvHsp100-33-34, BvHsp100-33-35, BvHsp100-34-35, BvHsp100-
36-37, BvHsp100-67-68 ve BvHsp100-93-94 genlerine ait proteinlerin I1lb grubunda
ve ayn1 dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.63).

Segmental duplikasyon gosteren BvHsp100-07-28, BvHsp100-08-28, BvHsp100-08-
77, BvHsp100-09-28, BvHsp100-09-77 ve BvHsp100-28-77 genlerine ait proteinlerin
Ila grupta ve ayni dalda oldugu belirlenmistir. BvHsp100-58-97, BvHsp100-58-100,
BvHsp100-58-98, BvHsp100-09-28, BvHspl100-09-77 ve BvHspl100-28-77 Ilb
grubunda ve BvHsp100-25-63 genlerine ait proteinlerin IIla grubunda ve ayni dalda
oldugu belirlenmistir. BvHsp100-04-43, BvHsp100-05-43, BvHsp100-24-101,
BvHsp100-30-53, BvHsp100-33-85, BvHsp100-34-85, BvHsp100-35-85, BvHsp100-
42-62, BvHsp100-80-93 ve BvHsp100-80-94 genlerine ait proteinlerin I11b grubunda
ve ayn1 dalda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.63). Sonug olarak, tandem ve segmental
duplikasyonlar gosteren genlerin filogenetik agacta genellikle ayn1 grupta ve ayni

dalda yer aldig1 gozlenmistir (Sekil 4.63).
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Sekil 4. 63 BvHsp100 proteinlerinin filogenetik siniflandirilmasi

4.1.6.6 BvHsp100 proteinlerinin korunmus motiflerinin belirlenmesi

Analiz edilen seker pancart Hspl00 proteini i¢in 10 farkli korunmus motif
belirlenmistir. Pfam veritabani araciligiyla motif taramasi yapilmistir. Motif 1,2 ve
3’de AAA (ATPase family associated with various cellular activities) domaini ve
motif 5°de AAA_2 domain (Cdc48 subfamily) belirlenmistir. Diger motiflerde
spesifik bir agiklama bulanamamistir. BVHsp proteinlerinde genel olarak motif 1,2 ve
3 bulunmaktadir. Motif 5 igeren BvHsp100-11, 16, 18, 50, 51, 58, 96, 97, 98, 99, 100
proteinlerinin filogenetik agagta ITb grubunda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.64).
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Sekil 4. 64 BvHsp100 proteinlerinin korunmus motif igerikleri
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4.1.6.7 BvHspl100 genlerinin farkh tiirlerdeki sinteni analizi ve birbirlerinden

ayrilma oranlan

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda sintenik iliskiler
belirlenmistir. Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi

cizgiler BvHsp100 genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir (Sekil 4.65).

Gri ¢izgiler kromozomlar arasindaki tiim ortolog genleri ve kirmizi ¢izgiler BvHsp100
genleri arasindaki ortolog genleri gostermektedir. En fazla ortolog iliskisi seker
pancari ile G. max ve P. trichocarpa arasinda olup, 50 gende oldugu belirlenmistir ve
daha sonra sirasiyla Arabidopsis ile 42 ve O. sativa ile 16 gende ortolog iliski
gbzlenmistir. Iki ¢enekli seker pancari ile iki cenekli bitkilerde (Arabidopsis, kavak ve
soya) ortolog gen sayisinin birbirine yakin oldugu belirlenmistir. Tek ¢enekli geltikte

(Oryza sativa) en az ortolog gen (16 adet) belirlenmistir (EK 33).

Seker pancart ile diger tiirlerde BvHsp100-11, BvHsp100-12, BvHsp100-16,
BvHsp100-54, BvHsp100-25, BvHsp100-28, BvHsp100-29, BvHsp100-30, BvHsp100-
42, BvHspl100-58, BvHspl100-82 ve BvHspl100-89 genleri ortak ortolog olarak
belirlenmistir (Sekil 4.66 A) ve bu gen evrimsel siiregte yiiksek oranda korunmus

olabilir. Bu sonuglar Hsp100 genlerinin evrimini aydinlatmak i¢in degerli olabilir.
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Sekil 4. 65 BvHsp100 genlerinin Arabidopsis, kavak, soya ve celtik arasindaki sinteni analizi

Arabidopsis (54 c¢ift), soya (116 ¢ift), celtik (20 ¢ift) ve kavak (94 ¢ift) Hsp100
genlerinin ortologlar1 i¢in Ka, Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmistir (Sekil 4.66 B).
Seker pancart Hspl00 genlerinin ortologlar1 bulunan Arabidopsis genomunda
ortalama Ka/Ks degeri 0,06; soyada 0,04; ¢eltikte 0,03; kavakta 0,05 olarak
bulunmustur. Ks degeri kullanilarak yapilan hesaplamada, BvHsp100 genlerinin
Arabidopsis bitkisindeki ortolog genler ile en erken ayrilma zamam 12,32; soya
bitkisinde 8,40; ¢eltikte 12,18 ve kavakta 7,39 My®6 olarak bulunmustur. Sonug olarak,
Ka/Ks<1 oldugu belirlenmistir ve seker pancari Hsp100 genlerinin evriminin kuvvetli

bir negatif seleksiyona ugradigin1 géstermektedir (EK 33).
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Sekil 4. 66 A BvHsp100 genlerinin ¢esitli tiirler ile ortoglarinin Venn diyagrami B
Ortologlariin birbirinden ayrilma oranlart

4.1.6.8 BvHsp100 transkriptlerini hedef alan miRNA’larin tanimlanmasi

Bu caligmada, qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp100-012 ve
BvHsp100-58 gen transkriptlerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvHsp100-
012 ve BvHspl00-58 gen transkriptlerini hedefleyen miRNA’larin belirlenmesi

amaciyla yapilan analizde, Arabidopsis thaliana, Glycine max ve Populus trichocarpa
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bitkilerinin 46 farkli miRNA’sinin BvHsp100-12 ve BvHsp100-58 gen transkriptlerini
hedefledigi belirlenmistir (Sekil 4. 67) (EK 34).
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Sekil 4. 67 BvHsp100-12 ve BvHsp100-58 transkriptlerini hedefleyen miRNA gorseli

4.1.6.9 BvHsp100 proteinlerinin homoloji modellemesi

gRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHsp100-12 ve BvHsp100-58
proteinlerinin homoloji modellemesi yapilmistir. Hsp100 ClpB sinifi proteinler,
niikleotid baglanma domainini (NBD1), orta domain (M domain), ikinci niikleotid
baglama domainini (NBD2) ve amino ucu domaininden (N domaini) olusmaktadir.
ClpA, ClpB ve ClpC proteinlerinde yiiksek oranda korunmus homolog niikleotid
baglanma domaini (NBD) ortaktir ve N ve M domainleri degislik gdsterebilmektir
(Glynn vd., 2009; Saibil, 2013). Deneysel olarak belirlenmis olan Hsp100 (PDB
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ID:1QVR) proteini (S. Lee vd., 2003) ile Hsp100-12 proteinin sadece NBD1 ile
benzerlik gostermektedir. Hsp100-58 proteini N, NBD1 ve NBD2 alanlar1 yiiksek
benzerlik ve homoloji gostermistir fakat orta domain (M domain) degisiklik

gostermistir (Sekil 4.68).

Hsp100-12 Hsp100-12 /

Hsp100-58/

S
g 57|
A Y

Sekil 4. 68 BvHsp100-12 ve BvHsp100-58 proteinlerinin tahmini {i¢ boyutlu yapisal
organizasyonu

4.1.6.10 BvHsp100 genlerinin ontoloji analizi

OmicsBox programi kullanilarak Hspl00 genlerinin biyolojik islevleri, hiicresel
yerlesimleri ve molekiiler fonksiyonlari belirlenmistir. Hsp100 ailesinin genelinin
organik madde metabolik siirecte, birincil metabolik siiregte ve nitrojen bilesigi
metabolik siirecte gibi biyolojik siireclerde rol adiklari, hiicre i¢i anatomik yapi,
sitoplazma ve organelde bulunduklar1 ve organik bilesik baglanmasi, heterocyclic
bilesik baglanmasi ve kii¢iik molekiil baglanmas:1 fonksiyonuna sahip olduklari
bulunmustur (Sekil 4.69).

Genel olarak Hsp100 genleri “AAA-ATPase, chaperone protein Clp, ATP-dependent
Clp protease ATP-binding subunit ve ATP-dependent zinc metalloprotease” olarak
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tanimlanmistir. qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvHspl00-12 ve

BvHsp100-58 genlerinin ontoloji analizi yapilmistir. BvHsp100-12 geni “ATP-

dependent zinc metalloprotease FTSH, chloroplastic” ve BvHsp100-58 geni “ATP-

dependent Clp protease ATP-binding subunit CIpA homolog CD4B, chloroplastic”

olarak tanimlanmistir. Bunlara ek olarak, BvHsp100-12 geni ATP baglama ve ATPaz

aktivitesi fonksiyonu oldugu belirlenmistir. BvHsp100-58 geninin ATP baglama,

katlanmamuis proteine tepki, peptidaz aktivitesi, ATPaz aktivitesi, 1s1ya tepki ve protein

baglanmasi fonksiyonu oldugu ve plastitde bulundugu belirlenmistir (EK 30).

BiYOLOJIK
SUREC

HUCRESEL ‘

BILESEN

MOLEKULER
FONKSIYON

I Hiicresel lokasyon
s Makromolekiil lokalizasyonu
Hiicresel siirecin olumlu diizenlenmesi
Abiyotik streslere yanit
= Hiicresel yerlesmenin kurulmasi
mm Metabolik siirecin olumlu diizenlenmesi
= Kimyasal yant
mm Metabolik siirecin diizenlenmesi
mm Biyosentetik sii_re(c;1 .
mm Hiicresel siirecin diizenlenmesi
mm Uyaricilara hiicresel yamit
= Strese yanit
mm Katabolik siirec
Organik madde metabolik siireci
Birincil metabolik siirec
Nitrojen bilesigi metabolik siireci
mm Hiicresel metabolik siirec
Hiicresel bilesen organizasyonu veya biyogenez

mm Hiicre zarfi
mm Sitozol

Proteazom kompleksi
mm Proteazom diizenleyici parcacik
mm Proteazom diizenleyici parcacik, temel alt kompleks
mm Zar kaph limen

Hiicre i¢i protein iceren kompleks
mm Katalitik kompleks

Zarm ic bileseni
mm Zar
mm Hiicre ici anatomik yap1
mm Organel

Sitoplazma

I Protein baglanmasi

I Proteine etki eden katalitik aktivite
Karbonhidrat baglanmasi
Iyon baglanmas:

mm Hidrolaz aktivitesi

mm Organik bilesik baglanmasi

B Heterocyclic bilesik baglanmasi

mm Kiiciik molekiil baglanmasi

Sekil 4. 69 BvHsp100 genlerinin fonksiyonel analizleri
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4.1.6.11 BvHsp100 genlerinin transkriptom analizi

NCBI veri tabanindan sicaklik, tuz, 151tk ve ABA hormonu uygulamasina ait
transkriptom datalar1 PRINA516574 (Li vd., 2019), PRINA254489 (Minoche vd.,
2015) ve PRINA594791 (Xing vd., 2020) erisim numaralari ile elde edilmistir. CLC
Genomics Workbench programi ile RN A-seq analizi yapilmistir ve BvHsp100 genlerin
RPKM degerleri kullanilarak 1s1 haritast olusturulmustur. Sicaklik ve tuz stresinde
BvHsp100-15,22,23,65,66 genlerinin ifadesinde artis gbézlenmemistir. ABA stresi
uygulanan kok dokusunda BvHspl00-15 geninin 12 ve 24. saatlerde ve kontrol
orneklerinde 0, 6, 12 ve 24. saatlerde ifadesinde artis gozlenmemistir. Tuz stresi
uygulanan yaprak dokusunda BvHsp100-15,60,104 genlerinin 0. saatte, BvHsp100-43
geninin 12 ve 24. saatte, BvHsp100-59,66 genlerinin 12, 24, 48 ve 72. saatte,
BvHsp100-78 geninin 48. saatte ve BvHsp100-65 geninin 72. saatte ifadesinde artis
gbzlenmemistir. Tuz stresi uygulanan kok dokusunda BvHsp100-15 genlerinin 48. ve
72. saatte, BvHsp100-33,34,35,59,60 genlerinin 72. saatte ve BvHsp100-14 geninin 12
ve 24. saatte ifadesinde artis gézlenmemistir. Diger tim genlerin farkli stres ve
dokularda ifade edildigi belirlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda BvHsp100-12 ve
BvHsp100-58 genlerinde yiiksek ifade seviyesi gdzlenmistir (Sekil 4.70, Sekil 4.71 ve
Sekil 4.72).
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Sekil 4. 70 BvHsp40 genlerinin sicaklik, tuz ve 1s1k stresi altinda ekspresyonlarini gésteren
151 haritalart
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Sekil 4. 71 BvHsp100 genlerinin ABA stresi altinda ekspresyonlarini gdsteren 1s1 haritalari

116



TUZ YAPRAK 0h
TUZ YAPRAK 12h
TUZ YAPRAK 24h
TUZ YAPRAK 48h
TUZ YAPRAK 72h
TUZ YAPRAK 0Oh
TUZ YAPRAK 12h
TUZ YAPRAK 24h
TUZ YAPRAK 48h
TUZ YAPRAK 72h
TUZ KOK 24h
TUZ KOK 48h
I'UZ KOK 72h
TUZ KOK 24h
TUZ KOK 48h
TUZ KOK 72h

TUZ KOK 0Oh
TUZ KOK 12h

=
=~
£d
]
<f<)
-
NN
==
EE

BvHsp100-01 BvHsp100-54
BvHsp100-02 BvHsp100-55
BvHsp100-03 BvHsp100-56
BvHsp100-04 BvHsp100-57
BvHsp100-05 BvHsp100-58
BvHsp100-06 BvHsp100-59
BvHsp100-07 BvHsp100-60
BvHsp100-08 BvHsp100-61
BvHsp100-09 BvHsp100-62
BvHsp100-10 BvHsp100-63
BvHsp100-11 BvHsp100-64
BvHsp100-12 BvHsp100-65
BvHsp100-13 BvHsp100-66
BvHsp100-14 BvHsp100-67
BvHsp100-15 BvHsp100-68
BvHsp100-16 BvHsp100-69
BvHsp100-17 BvHsp100-70
BvHsp100-18 BvHsp100-71
BvHsp100-19 BvHsp100-72
BvHsp100-20 BvHsp100-73
BvHsp100-21 BvHsp100-74
BvHsp100-22 BvHsp100-75
BvHsp100-23 BvHsp100-76
BvHsp100-24 BvHsp100-77
BvHsp100-25 BvHsp100-78
BvHsp100-26 BvHsp100-79
BvHsp100-27 BvHsp100-80
BvHsp100-28 BvHsp100-81
BvHsp100-29 BvHsp100-82
BvHsp100-30 BvHsp100-83
BvHsp100-31 BvHsp100-84
BvHsp100-32 BvHsp100-85
BvHsp100-33 BvHsp100-86
BvHsp100-34 BvHsp100-87
BvHsp100-35 BvHsp100-88
BvHsp100-36 BvHsp100-89
BvHsp100-37 BvHsp100-90
BvHsp100-38 BvHsp100-91
BvHsp100-39 BvHsp100-92
BvHsp100-40 BvHsp100-93
BvHsp100-41 BvHsp100-94
BvHsp100-42 BvHsp100-95
BvHsp100-43 BvHsp100-96
BvHsp100-44 BvHsp100-97
BvHsp100-45 BvHsp100-98
BvHsp100-46 BvHsp100-99
BvHsp100-47 BvHsp100-100
BvHsp100-48 BvHsp100-101
BvHsp100-49 BvHsp100-102
BvHsp100-50 BvHsp100-103
BvHsp100-51 BvHsp100-104
BvHsp100-52 BvHsp100-105
BvHsp100-53 BvHsp100-106

BvHsp100-01
BvHsp100-02
BvHsp100-03
BvHsp100-04
BvHsp100-05
BvHsp100-06
BvHsp100-07
BvHsp100-08
BvHsp100-09
BvHsp100-10
BvHsp100-11
BvHsp100-12
BvHsp100-13
BvHsp100-14
BvHsp100-15
BvHsp100-16
BvHsp100-17
BvHsp100-18
BvHsp100-19
BvHsp100-20
BvHsp100-21
BvHsp100-22
BvHsp100-23
BvHsp100-24
BvHsp100-25
BvHsp100-26
BvHsp100-27
BvHsp100-28
BvHsp100-29
BvHsp100-30
BvHsp100-31
BvHsp100-32
BvHsp100-33
BvHsp100-34
BvHsp100-35
BvHsp100-36
BvHsp100-37
BvHsp100-38
BvHsp100-39
BvHsp100-40
BvHsp100-41
BvHsp100-42
BvHsp100-43
BvHsp100-44
BvHsp100-45
BvHsp100-46
BvHsp100-47
BvHsp100-48
BvHsp100-49
BvHsp100-50
BvHsp100-51
BvHsp100-52
BvHsp100-53

BvHsp100-54
BvHsp100-55
BvHsp100-56
BvHsp100-57
BvHsp100-58
BvHsp100-59
BvHsp100-60
BvHsp100-61
BvHsp100-62
BvHsp100-63
BvHsp100-64
BvHsp100-65
BvHsp100-66
BvHsp100-67
BvHsp100-68
BvHsp100-69
BvHsp100-70
BvHsp100-71
BvHsp100-72
BvHsp100-73
BvHsp100-74
BvHsp100-75
BvHsp100-76
BvHsp100-77
BvHsp100-78
BvHsp100-79
BvHsp100-80
BvHsp100-81
BvHsp100-82
BvHsp100-83
BvHsp100-84
BvHsp100-85
BvHsp100-86
BvHsp100-87
BvHsp100-88
BvHsp100-89
BvHsp100-90
BvHsp100-91
BvHsp100-92
BvHsp100-93
BvHsp100-94
BvHsp100-95
BvHsp100-96
BvHsp100-97
BvHsp100-98
BvHsp100-99
BvHsp100-100
BvHsp100-101
BvHsp100-102
BvHsp100-103
BvHsp100-104
BvHsp100-105
BvHsp100-106

I I
Min: -3.05 0 Max: 3.05 Min: -2.91 0 Max: 2.91

Sekil 4. 72 BvHsp100 genlerinin yaprak ve kok dokusunda tuz stresi altinda ekspresyonlarini
gosteren 1s1 haritalari

4.1.7 BvHsp Genlerinin Karsilastirnlmasi

En fazla Hsp geninin kromozom 6 {izerinde oldugu ve en biiyiik ailenin 108 gen ile
Hsp40 gen ailesi oldugu belirlenmistir. En fazla tandem duplikasyon olay1, kromozom
1 iizerinde ve en fazla tandem duplikasyonun 21 ¢ift ile BvHsp70 ve BvHsp100
genlerinde oldugu belirlenmistir (Sekil 4.73).
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Sekil 4. 73 A Hsp genlerinin kromozom iizerindeki dagilimi1 B Hsp
gruplarinin dagilimi1 C Hsp genlerinin kromozomal dagilimi

En fazla segmental duplikasyonun 21 ¢ift ile BvHspl00 genlerinde oldugu

belirlenmistir. En az segmental duplikasyon olaymin 4 ¢ift ile Hsp90 ve 5 c¢ift ile

Hsp60 genlerinde oldugu belirlenmistir (Sekil 4.74).
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Sekil 4. 74 BvHsp genlerinin segmental duplikasyonu

4.2  Gen ifadesi Analizleri
4.2.1 Bitki Materyali ve Stres Uygulamalari

Bitki materyali olarak kurakliga hassas (KH), kurakliga dayanikli (KD) 1slah
materyalleri ve yabani tir (Beta maritima) (YT) olmak iizere 3 farkli pancar
genotipinin tohumlar1 kullanilmistir. Bitkilere sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik
stresi birlikte uygulanmistir. Uygulanan her stres igin licer biyolojik ornekleme

yapilmis olup alinan 6rnekler hemen dondurularak RNA izolasyonuna kadar -80°C’de
saklanmustir (Sekil 4.75).
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4. Hafta

Sekil 4. 75 Ekilen seker pancar bitkisinin 4 haftalik ve stres uygulanmis goriintiileri
4.2.2  RNA lzolasyonu
Kurakliga hassas ve kurakliga dayanikli seker pancari 1slah materyalleri ile yabani tiir
pancar bitkisinden yaklasik 100 mg yaprak ornekleri alinarak RNA izolasyonu

yapilmistir. RNA’nin kalite ve saglamlig1 agaroz jel elektroforezi ve MultiscanGO

nano-spektrofotometre (Thermo) cihazlar1 kullanilarak lgtilmistiir (Sekil 4.76).

Kontrol 0.5h 1h 2h Kontrol 0.5h 1h 2h Kontrol 0.5h

Sicakhik Kurakhk Sicaklik+Kurakhk

Sekil 4. 76 Pancar bitkilerinden RNA izolasyonu
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4.2.3  Hsp Genlerinin Baglanma Sicakhklarinin Belirlenmesi

Seker pancari ve yabani pancar yaprak orneklerinden elde edilen 200 ng RNA 6rnegi
kullanilarak ¢cDNA sentezi yapilmistir. Primerlerin baglanma sicakliklari (Tm)
gradiyent PZR yapilarak belirlenmistir. Segilen 12 adet Hsp geni (BvsHsp-34, BvHsp-
38, BvHsp40-03, BvHsp40-44, BvHsp60-01, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22,
BvHsp90-03, BvHsp90-07, BvHsp100-12 ve BvHsp100-58) i¢in 58°C Tm olarak
belirlenmistir (Sekil 4.77).
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Sekil 4. 77 BvHsp genlerinin baglanma sicakliklar

424  Seker Pancar1 ve Yabani Pancar Hsp Genlerinin ifade Seviyelerinin

Belirlenmesi

4.2.4.1 Seker pancari bitkisinin kurakhga dayamikh genotipinde Hsp genlerinin

ifade seviyelerinin belirlenmesi

Kurakliga dayanikli seker pancari genotipinin sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik

kombine stresi altinda gen ifade seviyeleri belirlenmistir. Yaprak ornekleri 0; 0,5; 1 ve

2. saatlerde alinmistir ve 0. saat kontrol olarak kullanilmistir. Sicaklik, tuz, 1s1k, yaprak

ve kok tuz stresi transkriptom profilleri dikkate alinarak tiim stres sartlar1 altinda

ifadesi artan BvHsp genlerinin (BvsHsp-34, BvHsp-38, BvHsp40-03, BvHsp40-44,

BvHsp60-01, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22, BvHsp90-03, BvHsp90-07,
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BvHsp100-12, BvHsp100-58) ifade seviyeleri, qRT-PZR ile belirlenmistir. EK olarak

bu genlerin erime egri analizleri yapilarak grafikleri de ¢izilmistir (EK 35).

Kurakliga dayanikli seker pancari genotipinin sicaklik stresi altinda BvsHsp-38 geni
kontrole gore 1 ve 2. saatte, BvHsp40-44 geni 1. saatte ve BvHsp90-07 geni 0,5;1;2
saatlerde artis gostermistir. BvHsp60-28 geninde artis 1. saatte maksimuma ulagmuistir.
En belirgin artis ise BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genlerinde gozlenmistir (Sekil 4.78).
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Sekil 4. 78 Kurakliga dayanikli seker pancari genotipinin sicaklik stresi altinda gen ifade
seviyesi (“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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Kurakliga dayanikli seker pancarit genotipinin kuraklik stresi altinda BvHsp60-01,
BvHsp90-03 ve BvHsp70-22 genleri kontrole gore 2. saatte, BvHsp40-44 geni 1. saatte
ve BvHsp60-28 geni 0,5; 1; 2 saatlerde artis gostermistir. BvsHsp-34 ve BvHsp40-44
genleri de artis gostermis ve 1. saatte maksimuma ulagmistir. BvHsp90-07 geninde ise

en belirgin artis belirlenmistir (Sekil 4.79).
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Sekil 4. 79 Kurakliga dayanikl seker pancari genotipinin kuraklik stresi altinda gen ifade
seviyesi (“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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Kurakliga dayanikli seker pancart genotipinin sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda
BvHsp40-44 ve BvHsp60-28 genleri kontrole gore 1. saatte, BvHsp70-20 geni 0,5 ve
1. saatte artig gostermistir. BvHsp70-22, BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 genlerinde de
belirgin bir artis gézlenmistir (Sekil 4.80).
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Sekil 4. 80 Kurakliga dayanikli seker pancar1 genotipinin sicaklik-kuraklik kombine stresi
altinda gen ifade seviyesi (“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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4.2.4.2 Seker pancari bitkisinin kurakhiga hassas genotipinde Hsp genlerinin

ifade seviyelerinin belirlenmesi

Kurakliga hassas seker pancari genotipinin sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik
kombine stresi altinda gen ifade seviyeleri belirlenmistir. Yaprak ornekleri 0; 0,5; 1 ve
2. saatlerde alinmigtir ve 0. saat kontrol olarak kullanilmistir. Transkriptom profilleri
dikkate alinarak segilen BvHsp genlerinin (BvsHsp-34, BvHsp-38, BvHsp40-03,
BvHsp40-44, BvHsp60-01, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22, BvHsp90-03,
BvHsp90-07, BvHspl100-12, BvHspl100-58) ifade seviyeleri gRT-PZR ile

belirlenmistir.

Kurakliga hassas seker pancari genotipinin sicaklik stresi altinda BvsHsp-34, BvHsp-
38, BvHsp40-44, BvHsp60-28 ve BvHsp90-07 genlerinin ifadesinde artis
belirlenmistir. BvHsp90-03 ve BvHsp70-22 genlerinde belirgin bir artis goze
carpmaktadir (Sekil 4.81).

Kurakliga hassas seker pancari genotipinin kuraklik stresi altinda BvsHsp-34,
BvHsp40-44 ve BvHsp70-22 genlerinin 0,5. saatte ifadesinde artis gozlenmistir.
BvHsp90-03 genlerinin 0,5 ve 1. saatte ifadesinde belirgin bir artis sergilenmistir
(Sekil 4.82).

Kurakliga hassas seker pancari genotipinin sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda
BvHsp40-44 BvHsp60-28 ve BvHsp90-07 genlerinin ifadesinde artis belirlenmistir.
BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genlerinin ifadesinde ise en belirgin artis goriilmektedir
(Sekil 4.83).
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Sekil 4. 81 Kurakliga hassas seker pancari genotipinin sicaklik stresi altinda gen ifade
seviyesi (“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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Sekil 4. 83 Kurakliga hassas seker pancar1 genotipinin sicaklik-kuraklik kombine stresi
altinda gen ifade seviyesi (“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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4.2.4.3 Yabani pancar tiiriinde Hsp genlerinin ifade seviyelerinin belirlenmesi

Yabani pancar tiriiniin (Beta maritima) sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik
kombine stresi altinda gen ifade seviyeleri belirlenmistir. Yaprak 6rnekleri 0, 0.5, 1 ve
2. saatlerde alinmistir ve 0. saat kontrol olarak kullanilmistir. Transkriptom profilleri
dikkate alinarak segilen BvHsp genlerinin (BvsHsp-34, BvHsp-38, BvHsp40-03,
BvHsp40-44, BvHsp60-01, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22, BvHsp90-03,
BvHsp90-07, BvHspl100-12, BvHspl100-58) ifade seviyeleri gRT-PZR ile

belirlenmistir.

Yabani pancar tiiriiniin sicaklik stresi altinda BvHsp-38, BvHsp40-03 genlerinin 1 ve
2. saatte ifadesinde artis gézlenmistir. BvHsp70-20 geninin 0,5. saatte ifadesinde artis
belirlenmistir. BvHsp60-28, BvHsp70-22 ve BvHsSp90-03 genlerinde en belirgin artis
goriilmektedir (Sekil 4.84).

Yabani pancar tiiriiniin kuraklik stresi altinda BvsHsp-34, BvHsp-38, BvHsp60-01
genlerinin ifadesinde 0,5. saatte artis gozlenmistir. BvHsp70-22 ve BvHsp90-03
genlerinde belirgin artig sergilenmektedir (Sekil 4.85).

Yabani pancar tiirtiniin sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda BvsHsp-38, BvHsp70-
20 ve BvHsp90-07 genlerinin ifadesinde artis belirlenmistir. BvHsp40-44, BvHsp60-
28 ve BvHsp70-22 geninin ifadesinde belirgin bir artig gézlenmistir. BvHsp90-03 geni
en belirgin artis1 sergilemistir (Sekil 4.86).
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Sekil 4. 84 Yabani pancar tiiriiniin sicaklik stresi altinda gen ifade seviyesi (“*” p- degeri
<0,05 ifade etmektedir)
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Sekil 4. 86 Yabani pancar tiiriiniin sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda gen ifade seviyesi
(“*” p- degeri < 0,05 ifade etmektedir)
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S. SONUC VE TARTISMA

Bu tez ¢aligmasinda seker pancarinda kodlanan 42 adet sHsp, 108 adet Hsp40, 36 adet
Hsp60, 29 adet Hsp70, 13 adet Hsp90 ve 106 adet Hsp100 geni belirlenmistir. Seker

pancar1 genomunda saptanan 334 Hsp geninin 20’si scaffold seviyesindedir.

Daha Once yapilan c¢alismalarda, Arabidopsis thaliana bitkisinin genomunda
19 adet sHsp (Scharf vd., 2001), 89 adet Hsp40 (Miernyk, 2001), 29 adet Hsp60 (Hill
ve Hemmingsen, 2001), 14 adet Hsp70 (Lin vd., 2001; Sung vd., 2001), 7 adet Hsp90
(Krishna ve Gloor, 2001), 8 adet Hsp100 (Agarwal vd., 2001) geni belirlenmistir.

Oryza sativa (geltik) bitkisi ile yapilan ¢alismada, 23 adet sHsp (Sarkar vd., 2009),
104 adet Hsp40 (Sarkar vd., 2013), 3 adet Hsp60 (Yongfei Wang vd., 2014), 29 adet
Hsp70 (W. Hu vd., 2009), 9 adet Hsp90 (W. Hu vd., 2009) ve 10 adet Hsp100 (W. Hu
vd., 2009) protein ailesi belirlenmistir. Bunlara ek olarak, Yongfei Wang vd.
(2014)’nin yapmis oldugu caligmada Oryza sativa bitkisinde 12 adet sHsp, 6 adet
Hsp70, 3 adet Hsp90 ve 3 adet Hsp100 geni belirlenmistir.

Glycine max (soya) bitkisi ile yapilan ¢alismada, 51 adet sHsp (Lopes-Caitar vd.,
2013), 61 adet Hsp70 (Zhang vd., 2015), 12 adet Hsp90 (J. Xu vd., 2013) geni

belirlenmistir.

Yer vd. (2018)’nin yapmis oldugu c¢alismada, Populus trichocarpa (kavak)
genomunda 60 adet sHsp, 145 adet Hsp40, 49 adet Hsp60, 34 adet Hsp70, 12 adet
Hsp90 ve 90 adet Hsp100 geni belirlenmistir.

Hordeum vulgare (arpa) bitkisi ile yapilan ¢calismada, 17 adet Hsp70, 6 adet Hsp90 ve
8 adet Hsp100 geni belirlenmistir (Chaudhary vd., 2019).

Triticum aestivum (ekmeklik bugday) bitkisi ile yapilan ¢alismada, 169 adet sHsp, 273
adet Hsp40, 95 adet Hsp60, 114 adet Hsp70, 18 adet Hsp90 ve 84 adet Hsp100 geni
belirlenmistir (Kumar vd., 2020).
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Lactuca sativa L. (Marul) bitkisi ile yapilan ¢alismada, 32 adet sHsp, 22 adet Hsp60,
64 adet Hsp70, 7 adet Hsp90 ve 7 adet Hsp100 geni belirlenmistir (Kim vd., 2021).

Tablo 5. 1 Farkl bitki tiirlerindeki Hsp genlerinin sayist

Bitki Genom SHsp | Hsp40 | Hsp60 | Hsp70 | Hsp90 | Hsp100

Bityiikligii

Seker Pancar1 | 714-758 Mb | 42 108 36 29 13 106
(2n=18)

Arabidopsis | 135 Mb 19 89 29 14 7 8
(2n=10)

Soya 1,1-1,15Gb |51 - - 61 12 -
(2n=20)

Kavak ~500 Mb 60 145 49 34 12 90
(2n=38)

Ekmeklik ~17 GB 169 | 273 95 114 18 84

Bugday (6n=42)

Seker pancar1 Hsp gen sayilar1 Arabidopsis, soya, kavak ve ekmeklik bugday gibi diger
bitkilere gore farklilik gostermistir (Tablo 5.1). Bunun nedeni bitkilerin genom
biiytikliigii ve ploidi olabilir. En fazla genin 108 adet ile Hsp40’da ve en fazla Hsp
geninin 45 adet ile kromozom 6 iizerinde oldugu belirlenmistir. Genel olarak BvHsp
genlerinin kromozomlara esit bir sekilde dagilmadigi goézlenmistir. Kavakta ve
ekmeklik bugdayda yapilan ¢alismada en fazla genin Hsp40 ailesinde oldugu ve
kromozomlara esit bir sekilde dagilmadigi rapor edilmistir (Kumar vd., 2020; Yer vd.,
2018).

Tandem duplikasyon olay1 genlerin ¢esitlenmesinde ve sayisinin artmasinda oldukga
onemlidir. Tandem duplikasyon gosteren genler ayni islevi yerine getirebilir veya yeni
isleve sahip bir gene evrimlesebilir. En fazla tandem duplikasyon olay1 kromozom 1
tizerinde ve en fazla tandem duplikasyonun 21 ¢ift ile BvHsp70 ve BvHsp100
genlerinde oldugu belirlenmistir. Bu sonu¢ BvHsp70 ve BvHspl00 ailesinin
genislemesi i¢in olduk¢a 6nemlidir. Kromozom 9 iizerinde ve BvHsp90 genlerinde
tandem duplikasyon olay1 gozlenmemistir. En az tandem duplikasyon 4 cift ile
BvHsp60 genlerinde belirlenmistir. Bu sonug BvHsSp90 ve BvHsp60 genlerinin giiclii
bir seleksiyona ugradigin1 gostermektedir. Kavakta Hsp90 genlerinde 1 adet tandem
duplikasyon (Yer vd., 2018) ve ekmeklik bugdayda Hsp90 genlerinde tandem
duplikasyon (Kumar vd., 2020) olay1 belirlenmedigi rapor edilmistir. 21 ¢ift tandem
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duplikasyon gosteren Hspl00 genlerinden 2 ¢iftinin ve 16 ¢ift tandem duplikasyon
gosteren Hsp40 genlerinden 3 ¢iftinin Ka/Ks>1 oldugu yani pozitif seleksiyona
ugramis oldugu distiniilebilir. Diger 72 ¢ift tandem duplikasyonun Ka/Ks<1 oldugu
belirlenmistir yani bu genler negatif seleksiyona ugramis olabilir. Sonug olarak tandem
duplikasyon gosteren genler bitki evriminde ve fonksiyonunun korunmasinda énemli

olabilir.

En fazla segmental duplikasyonun 21 cift ile BvHspl100 genlerinde oldugu
belirlenmistir. Bu sonu¢ BvHsp100 ailesinin genislemesi i¢in olduk¢a dnemlidir. En
az segmental duplikasyon olayimnin 4 ¢ift ile Hsp90 ve 5 c¢ift ile Hsp60 genlerinde
oldugu belirlenmistir. Bu sonug¢ BvHsSp90 ve BvHsp60 genlerinin giiclii bir seleksiyona

ugradig: fikrini vermektedir.

BvHsp proteinlerinin peptid dizisi uzunluklarinin 90 amino asit (BvHsp60-29,
BvHsp60-30, BvHsp60-35) ile 5437 amino asit (BvHsp100-86) arasinda, molekiiler
agirliklarmin ise 9,7 kDa (BvHsp60-35) ile 617,35,82 kDa (BvHsp100-86) arasinda
oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugdayda yapilan ¢alismada tiim Hsp ailesinin peptid
dizisi uzunluklarmin 109 ve 1801 amino asit arasinda oldugu belirlenmistir (Kumar
vd., 2020). Kavakta yapilan ¢alismada tiim Hsp ailesinin peptid dizisi uzunluklarinin
53 ve 5410 amino asit arasinda oldugu belirlenmistir (Yer vd., 2018).

Bir genin yapisi, genin kodlama potansiyelini belirler ve benzer yapiya sahip genler
muhtemelen ortak bir atadan evrimlesmis olabilir. Intronlar gen ekspresyonunun
diizenlenmesinde ve protein ¢esitliligini artirmada 6nemli hayati yapilardir (Greenberg
ve Soreq, 2013; Jo ve Choi, 2015). BvHsp aileleri intron sayis1 ve ekzon sayisi
acisindan farklilik gostermistir. sHsp ailesinden 14 genin, Hsp40 ailesinden 16 genin,
Hsp60 ailesinden 3 genin, Hsp70 ailesinden 4 genin, Hsp90 ailesinden 3 genin,
Hsp100 ailesinden 7 genin intron icermedigi belirlenmistir. Benzer sonuglar kavakta
yapilan ¢alismada bulunmus olup en fazla intron igermeyen ailenin 19 adet gen ile
Hsp40 oldugu belirlenmistir. Hsp90 ve Hspl00 ailesinde intron igermeyen gen
belirlenmemistir (Yer vd., 2018). Ayn1 zamanda BvHsp100-86 geninin 75 adet ile en
fazla intron igeren gen oldugu belirlenmistir. Kavakta yapilan ¢alismada Hsp40 ve

Hsp100 genlerinin fazla sayida intron bolgesi igerdigi gézlenmistir (Yer vd., 2018).

135



Ekmeklik bugdayda yapilan ¢alismada, en fazla intronsuz genin sHsp ailesinde oldugu
ve bunu Hsp40 ailesinin takip ettigi raporlanmistir (Kumar vd., 2020). Intronsuz
genler retrotranspozon mekanizmasini kullanarak revers transtriptaz enzimi ile
RNA’dan DNA’ya sentezlenmis genler olabilir (Yi Wang, 2017) ya da genomik
delesyon mekanizmasi ile intron bolgelerinin kaybolmasi kaynakli olabilir (Deshmukh
vd., 2016).

BvsHsp, BvHsp40, BvHsp60, BvHsp90 ve BvHspl00 proteinlerinin evrimsel
iliskilerini anlamak i¢in ayrintili filogenetik analiz yapilmistir. BvsHsp proteinleri
filogenetik agacta genellikle 3 alt gruba ayrilmistir. Tiim BvHsp genlerinde tandem ve
segmental duplikasyon gosteren ¢iftlerin ayni grupta ve ayni dalda oldugu
belirlenmistir. Filogenetik agacin giivenirligini test etmek i¢in BvHsp proteinlerinin
motif analizi yapilmistir. BvsHsp proteinlerinde Hsp20/alpha crystallin ve ARID
domaini (ARID/BRIGHT DNA binding domain) bulunmustur. BvHsp60
proteinlerinde TCP-1/cpn60 chaperonin, PAC3 (Proteasome assembly chaperone 3)
ve RING-type zinc-finger korunmus bolgeler belirlenmistir. Motif taramasi yapilan
tim BvHsp70 proteinlerinde Hsp70 domaini goézlenmistir. Hsp90 proteinlerinde
Hsp90 domaini ve HATPase_c domaini belirlenmistir. BvHsp100 proteinlerinde AAA
(ATPase family associated with various cellular activities) ve AAA_2 domaininin
bulundugu ortaya ¢ikarilmigtir. Cin daris1 (Singh vd., 2016) ve ekmeklik bugdayda
(Kumar vd., 2020) Hsp domanininden farkli domaninler de belirlenmistir. Bazi BVvHsp
proteinlerinde Hsp olmayan domainlerin varhigi alternatif veya degistirilmis
fonksiyonlar ile ilgili olabilir. Genel olarak Hsp grubunu tanimlayan motifler
belirlenmistir. Sonug olarak ayn1 motif igeren BvHsp proteinlerinin korunmus
motiflerinin yapisal olarak benzerlik gosterdigi goriilmiistiir ve filogenetik agagta ayni

sinifta oldugu da belirlenmistir.

Giiniimiizde sinteni terimi, tiirlesme olaylarinda ortolog genler i¢in genisletilmis bir
tanimdir ve fonksiyonun korunmasindan ziyade dizinin korunmasina dayandirilmistir
(Ghiurcuta ve Moret, 2014; McCouch, 2001; Restrepo-Montoya vd., 2021). Bu analiz,
evrimsel iliskileri arastirmak ve islevsel olarak iliskili genleri belirlemek i¢in yararli
bir yontemdir. Bu nedenle seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya
(Glycine max), celtik (Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasindaki
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sintenik iligkiler belirlenmistir. Buna ek olarak, genlerin evrimini anlamaya yardimci
olmak i¢in yaygin kullanilan homolog olmayan (Ka), homolog (Ks) ve Ka/Ks degisim
oranlar1 hesaplanmistir. Seker pancarina ait tiim Hsp genleri goz oniine alindiginda, en
fazla ortolog sayis1 323 ¢ift ile soyada belirlenmistir ve daha sonra sirasiyla bu saymin
kavakta 269, Arabidopsis’te 142 ve celtikte 49 oldugu gozlenmistir. Iki ¢enekli seker
pancart ile iki cenekli bitkilerde (Arabidopsis, kavak ve soya) ortolog gen sayisinin tek
cenekli bitki olan ¢eltik bitkisinden daha fazla oldugu saptanmistir. Sadece seker
pancar1 Hsp90 genleri ile geltik bitkisi arasinda ortolog gen belirlenmemistir. Diger
tim Hsp alt gruplari ile Arabidopsis, kavak, soya ve geltik arasinda ortolog gen
belirlenmistir. Kopek disi ayrigi olarak da bilinen tek ¢enekli bermuda otunda
(Cynodon transvaalensis) yapilan ¢alismada Hsp20 genlerinde ¢ift ¢enekli bitkilere
gore tek cenekli bitkiler arasinda daha fazla ortolog gen belirlenmistir (Cui vd., 2021).
Salatalikta yapilan ¢alismada Hsp genlerinde tek ¢enekli bitkilere gore ¢ift ¢cenekli
bitkiler arasinda daha fazla ortolog gen belirlenmistir (X. Chen vd., 2021). Mevcut
calisma kapsaminda sHsp ailesinden BvsHsp-10, BvsHsp-30 ve BvsHsp-34, Hsp40
ailesinden BvHsp40-22, BvHsp40-35, BvHsp40-59, BvHsp40-61 ve BvHsp40-81
Hsp60 ailesinden BvHsp60-21, Hsp70 ailesinden BvHsp70-02 ve BvHsp70-2
genlerinin tek ¢enekli ve ¢ift genekli bitkilerde ortologu oldugu belirlenmistir. Bunlara
ek olarak, Hsp90 ailesinden BvHsp90-03, BvHsp90-07 ve BvHsp90-08, Hspl100
ailesinden BvHsp100-11, BvHsp100-12, BvHsp100-16, BvHsp100-54, BvHsp100-25,
BvHsp100-28, BvHsp100-29, BvHsp100-30, BvHspl00- 42, BvHspl100-58,
BvHsp100-82 ve BvHsp100-89 genlerinin tek c¢enekli ve cift ¢enekli bitkilerde
ortologu oldugu saptanmistir. Bu genler tek ¢enekli ve ¢ift ¢enekli bitkiler
farklilasmadan Once ortaya ¢ikmis ve evrimsel siirecte yiiksek oranda korunmus

olabilir.

Arabidopsis, soya, celtik ve kavak bitkileri ile BvHsp genlerinin ortologlari igin Ka,
Ks ve Ka/Ks degerleri hesaplanmistir. Toplam 783 ¢ift ortolog belirlenmistir ve daha
sonra yapilan hesaplamada tiim ortologlarda Ka/Ks<I oldugu belirlenmistir. Bu sonug
hayati oneme sahip Hsp genlerinin seker pancar1 bitkisinde kuvvetli bir negatif

seleksiyona ugradigini gostermektedir.
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miRNA’lar bitkilerde stres kosullari altinda hedef mRNA’lara baglanarak gen
ifadesini diizenleyen veya engelleyen molekiillerdir (Bartel, 2004; Bushati ve Cohen,
2007). Bu galismada, qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvsHsp-34, BvHsp-
38, BvHsp40-03, BvHsp40-44, BvHsp60-01, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22,
BvHsp90-03, BvHsp90-07, BvHsp100-12 ve BvHsp100-58 genlerine ait transkriptleri
hedefleyen miRNA’lar belirlenmistir. BvsHsp-34  transkriptini  hedefleyen
miR4411’in soya bitkisinde kuraklik stresi altinda ifadesinin arttigi belirlenmistir
(Mantri vd., 2013). BvHsp40-44 transkriptini hedefleyen miR160a-5p'nin asir1
ekspresyonunun, transgenik patates bitkisinde abiyotik stres kosullarina karsi daha
yiiksek toleransa sebep oldugunu gostermistir (Sanli ve Oztirk Gokge, 2021).
BvHsp60-01 transkriptini hedefleyen miR396a-5p'nin tiitiinde asir1 ekspresyonunun,
bitkinin tuza, kurakliga ve soguk streslerine karsi toleransini arttirdigi belirlenmistir
(L. Chen vd., 2015). BvHsp70-20 transkriptini hedefleyen miR1507a’in soya
bitkisinde kuraklik, tuz ve alkali stresi altinda ifadesinin arttig1 tespit edilmistir (H. Li
vd., 2011). BvHsp70-22 transkriptini hedefleyen miR4358’in soya bitkisinde kuraklik
stresi altinda ifadesinin arttigi belirlenmistir (Mantri vd., 2013). BvHsp90-03
transkriptini hedefleyen miR159a’nin ¢eltik bitkisinde hastaliklara karsi direngte
olumlu bir rol oynadig1 belirlenmistir (J.-F. Chen vd., 2021). BvHsp90-07 transkriptini
hedefleyen miR166a’nin soguk stresi altinda ifadesinin arttig1 gézlenmistir (X. Zhou
vd., 2008). BvHsp100-12 transkriptini hedefleyen miR827°nin kuraklik toleransi
sagladigi saptanmigtir (Ferdous vd., 2017). BvHsp genlerini hedefleyen miRNA’larin
ozellikle kuraklik stresi ile iliskili olduklari gézlenmektedir. Kodlama yapmayan
kiigciik RNA’lar (miRNA) biyotik ve abiyotik stres tepkilerinde yer alarak c¢esitli
hiicresel ve metabolik siire¢lerde diizenleyici olarak rol alirlar (L. Chen vd., 2015).
Biyoinformatik araglar kullanilarak belirlenen BvHsp transkriptlerini hedefleyen
miRNA’lar, seker pancarindaki gesitli diizenleyici rollerinin anlasilmasina katkida

bulunabilir.

Protein homoloji modellemesi qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenen BvsHsp-34,
BvHsp-38, BvHsp40-03, BvHsp40-44, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22,
BvHsp90-03, BvHsp90-07, BvHspl100-12 ve BvHspl00-58 genlerinin kodladig
proteinler i¢in yapilmistir. SHsp ailesinde Alfa-crystallin domaini imza niteligindedir.

Alfa- crystallin domaini (ACD) yaklasik 80-100 amino asitlik korunmus bir alana
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sahiptir ve N- ve C-terminal bolgeleri ile gevrilidir (Santhanagopalan vd., 2015).
BvsHsp-34 ve BvHsp-38 proteinlerinin ACD korunmus alana sahip olduklari
belirlenmistir. Hsp40 (DNAJ) ailesi, ATPase aktivitesinin uyarilmasindan sorumlu
oldugu bilinen korunmus bir J-domaininin varlig: ile karakterizedir (Kampinga vd.,
2009). BvHsp40-03 ve BvHsp40-44 proteinlerinde J domaininin varligi belirlenmistir.
Hsp60 ailesi i¢in E. coli iizerinde yapilan yapisal ve fonksiyonel ¢alismalar GroEL'in
GroES'e baglandiktan sonra {ist iiste gelmis iki heptamerik halkadan olusan
tetradekamerik yapr olusturdugunu gostermistir. Her GroES monomeri 10 kDa
biiytlikliigiinde ve her GroEL monomeri ~57 kDa biiytikliigiindedir. GroEL’in, tepe
(apical), orta (intermediate) ve ekvatoral (equatoria) alan olmak tizere ii¢ alana
ayrildigi belirlenmistir (Gupta vd., 2014). BvHsp60-28 proteininde tepe, orta ve
ekvatoral alanin yiiksek benzerlik ve homolojiye sahip oldugu gézlenmistir. Hsp70
proteinlerinde, niikleotid baglama domaini (NBD), substrat baglama domaini (SBDp),
helikal kapak domaini (SBDa) belirlenmistir (Rosenzweig vd., 2019). BvHsp70-20 ve
BvHsp70-22 proteinlerinde NBD, SBDP ve SBDa alaninin yiiksek benzerlik ve
homoloji gosterdigi saptanmustir. Hsp90 proteinleri, amino-terminal domaini (NTD),
orta domaini (MD) karboksil terminal domaini (CTD) olmak iizere iic domainden
olusmaktadir (Harris vd., 2004). BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 proteinlerinin NTD,
MD ve CTD alani yiiksek benzerlik ve homoloji gostermistir. Hsp100 proteinleri sinif
I ve siif 11 olmak tizere ikiye ayrilmaktadir. Sinif I’de bulunan Hsp104/ClpB proteini,
niikleotid baglanma domaini (NBD-1), orta domaini (M domain), ikinci niikleotid
baglama domaini (NBD-2) ve amino ucu domaininden (N domain) olusmaktadir.
ClpA, CIpB ve ClpC proteinlerinde yiiksek oranda korunmus homolog niikleotid
baglanma domaini (NBD) ortaktir ve N ve M domainleri degisiklik gosterebilmektir
(Glynn vd., 2009; Saibil, 2013). BvHsp100-12 proteini sadece NBD1 ile benzerlik
gostermektedir. BvHsSp100-58 proteini N, NBD1 ve NBD2 alanlar1 ile yiiksek
benzerlik ve homoloji gdstermistir fakat orta domain (M domain) degisiklik
gostermistir. Protein yapilar1 tahmin edilen sHsp, Hsp40, Hsp60, Hsp70, Hsp90 ve
Hspl00 ailesi iiyeleri deneysel olarak belirlenmis olan protein yapilar ile
karsilastirilmistir ve protein yapilar1 karsilastirilan proteinlerin PDB ID’leri sirasiyla
1GME, 6Z5N, 1AON, 2KHO, 2CG9 ve 1QVR’dir. Sonug olarak proteinler yiiksek
benzerlik ve homoloji gdstermistir. Iyi bir homoloji modellemesi, proteinin islevini

belirlemek i¢in 6nemli bir rol oynayabilir.
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OmicsBox programi araciligiyla gen ontoloji analizi yapilarak Hsp genlerinin
molekiiler fonksiyonlari, hiicresel lokalizasyonu ve biyolojik islevleri belirlenmistir.
sHsp ailesinin genelinin hiicre i¢i anatomik yap1 ve sitoplazmada bulunduklari, protein
katlanmas1 gibi biyolojik islevlere ve proteine baglanma fonksiyonuna sahip olduklar1
belirlenmistir. Hsp40 ailesinin genelinin protein katlamasi biyolojik iglevleri, hiicre i¢i
anatomik yapi ve sitoplazmada bulunduklar1 ve katlanmamis proteine baglanma
fonksiyonuna sahip olduklar1 belirlenmistir. Hsp60 ailesinin genelinin protein
katlanmasi biyolojik islevleri, hiicre i¢i anatomik yap1 ve sitoplazmada bulunduklari
ve katlanmamisg proteine baglanma fonksiyonuna sahip olduklari gézlenmistir. Hsp70
ailesinin genelinin protein katlamasi biyolojik islevleri, sitoplazmada bulunduklar1 ve
yanlis katlanmamis proteine baglanma fonksiyonuna sahip olduklar1 saptanmistir.
Hsp90 ailesinin genelinin hiicresel metabolik siiregte rol aldiklari, sitoplazmada
bulunduklar1 ve organik bilesik baglanmasi fonksiyonuna sahip olduklar
belirlenmistir. Hsp100 ailesinin ise ¢cogunlukla organik madde metabolik siirecinde rol
aldiklari, hiicre i¢i anatomik yapida bulunduklari ve organik bilesik baglanmasi
fonksiyonuna sahip olduklari bulunmustur. Ekmeklik bugdayda yapilan galismada
Hsp’lerin protein baglanmasi, protein katlanmasi ve c¢esitli hiicresel siireclerde
bulunduklar1 belirlenmistir (Kumar vd., 2020). Molekiiler Hsp/saperonlarin hem
sitoplazmada hem de c¢ekirdek, mitokondri, kloroplast ve ER gibi organellerde
bulundugu saptanmistir (W. Wang vd., 2004). Bizim ¢alismamiz ile yapilan ¢alismalar
uyum gostermis olup BvHsp genlerinin birgok biyolojik fonksiyon ile farkli hiicresel

stireclerde, sitoplazmada ve organellerde bulunduklart gézlenmistir.

Sicaklik, tuz, ABA ve 151k stresine 6zgii transkriptom analizi yapilmistir ve RPKM
degerleri kullanilarak seker pancart Hsp genlerinin 1s1 haritalar1 olusturulmustur. Is1
haritalar1 kullanilarak qRT-PZR ile gen ifade seviyelerinin incelenmesi igin BvsHsp-
34, BvHsp-38, BvHsp40-03, BvHsp40-44, BvHsp60-28, BvHsp70-20, BvHsp70-22,
BvHsp90-03, BvHsp90-07, BvHsp100-12 ve BvHsp100-58 genleri secilmistir. Benzer
yontem kavak bitkisinde Hsp gen ailesi igin yapilmistir (Yer vd., 2018). Tiitiinde ve
Arabidopsis’te yapilan ¢alismalarda, bu bitkilerin sicaklik ve kuraklik streslerinin
kombinasyonuna tepkisinin, ayri ayr1 kuraklik veya sicaklik stresine maruz kalan
bitkilerden farkli oldugu belirlenmistir (Rizhsky vd., 2002; Rizhsky vd., 2004). Seker

kamisi bitkisinde yapilan ¢alismada molekiiler saperonlarin farkli dokularda (apikal
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meristema, kallus, ¢i¢ek, yan tomurcuk, yaprak, kok, govde ve tohum) ifadesi
incelenmis ve en yiiksek ifadenin yaprak ve yan tomurcuk dokularinda oldugu
belirlenmistir (Borges vd., 2007). Bu ¢alismada, kurakliga hassas (KH), kurakliga
dayanikli (KD) 1slah materyalleri ve yabani tiir (Beta maritima) (YT) olmak iizere 3
farkli pancar genotipinin ekimi yapilarak 4 hafta biiyiitiilmiistiir. Daha sonra kuraklik,
sicaklik ve kombine stres verilen bitkilerin 0; 0,5; 1 ve 2. saatlerde yaprak ornekleri

alinarak qRT-PZR ile gen ifade seviyeleri incelenmistir.

Kurakliga dayanikli seker pancari genotipinde 0,5 saatte BvHsp90-07, 1. saatte
BvHsp40-44, BvHsp60-28 ve BvHsp90-07 ve 2. saatte BvHsp70-22, BvHsp90-03 ve
BvHsp90-07 genlerinin sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda

ifadesinde anlamli bir artis gozlenmistir.

Kurakliga hassas seker pancar1 genotipinde 0,5 saatte BvHsp40-44, BvHsp70-22 ve
BvHsp90-03 ve 1. saatte BvHsp40-44 ve BvHsp90-03 genlerinin sicaklik, kuraklik ve
sicaklik-kuraklik kombine stres altinda ifadesinide analamli bir artis géze ¢arpmuistir.
BvsHsp-34, BvsHsp-38, BvHsp40-03, BvHsp40-44, BvHsp60-28, BvHsp70-20,
BvHsp70-22, BvHsp90-03 ve BvHsp90-07 genlerinin 2. saatte sicaklik ve kuraklik
stresi altinda ifadesinde anlamli bir arttis belirlenmistir. Kurakliga hassas tiirde 2.
saatte sicaklik-kuraklik kombine stresinde degisim orani 2 kat ve iistii anlamli bir

degisim gbze carpmamistir.

Yabani pancar tiiriinde ise 0,5 saatte BvHsp70-22, 1. saate BvHsp70-22 ve 2. saatte
BvsHsp-38, BvHsp40-44, BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genlerinin sicaklik, kuraklik ve
sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda ifadesinin anlamli bir sekilde arttig1

belirlenmistir.

Kurakliga dayanikli seker pancari genotipinde BvHsp90-07 geni, kurakliga hassas
genotipinde BvHsp40-44 ve BvHsp90-03 genleri ve yabani tiirde BvHsp70-22 geninin
ifadelerinin anlamli bir sekilde arttig1 gozlenmistir ve bu genlerin yaprak dokularinda
sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik kombine streste ilk cevap veren genler oldugu
belirlenmistir (Sekil 5.1).
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Sekil 5. 1 Segilen BVHSsp genlerinin ifadelerinin 1s1 haritasi ve venn diyagrami A Kurakliga
dayanikli genotip. B Kurakliga hassas genotip. C Yabani tiir (Venn diyagraminda degisim
orani >2 ve p-degeri < 0,05 alinmigtir)

Seker pancari ile Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), soya (Glycine max), celtik
(Oryza sativa) ve kavak (Populus trichocarpa) arasinda ortologlar belirlenmistir.
BvHsp70-22 geni ile Arabidopsis’te ortologu olan AT5G02490.1 geninin bitki
gelismesi ve abiyotik strese tepkileri diizenledigi saptanmistir (Leng vd., 2017). Farkli
bir ¢alismada Arabidopsis’te AT5G02490.1 geninin sicaklik stresi altinda ifadesinin
arttig1 belirlenmistir (M. Guo vd., 2022). BvHsp90-03 geninin soya bitkisinde ortologu
olan Glyma.09G131500.1 geninin sicaklik stresi altinda ifadesinin arttigi gosterilmistir
(Huang vd., 2019; Song vd., 2017). BvsHsp-34 geninin soya bitkisinde ortologu olan
LOC_0s07933350.1 geninin kuraklik uygulamasindan sonra ifadesinin arttig
gozlenmistir (Silveira vd., 2015). BvHsp40-03 geninin kavak bitkisinde ortologu olan
Potri.005G113100.5 geninin 6 saatlik PEG uygulmasindan sonra ifadesinin arttig

rapor edilmistir. Bu proteinin J domani araciligiyla Hsp70’e baglandigi ve protein
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katlanmasini, yer degistirmesini ve bozulmasini diizenledigi gosterilmistir (Mun vd.,
2017). Buradan yola ¢ikarak ¢alismamizda, qRT-PZR ile ifade profili incelenen
genlerin ortolog calismalariyla uyumlu sonuglarin elde edildigi soylenilebilir. Bu
bulgular, seker pancarinda BvHsp genlerinin  kuraklik stresine cevap

mekanizmalarindan biri olabilecegini desteklemektedir.

Transkriptom analizi ile gRT-PZR sonuglart karsilagtirildiginda; BvHsp100-12 geni
harig tiim genler transkriptom verileriyle uyum géstermis olup farkl: stres ve saatlerde
ifadelerinde anlamli artig belirlenmistir. Ayrica, BvsHsp-29, BvHsp40-97, BvHsp60-
26, BvHsp70-15, BvHsp90-08 ve BvHsp100-101 genleri sicaklik, tuz, 151k, ABA stresi
uygulamasi ve kok dokusunda tuz stresi uygulamasi transkriptom verilerinde 6n plana
cikmigtir. Bu genler bitki toleransinda onemli olabilir. Yalanci gen (psddogen),
islevsel bir gen ile sekans homolojisi gosteren protein kodlamayan islevsiz genlerdir
(Khachane ve Harrison, 2009). Transkriptom verilerine gore sadece BvHsp60-32 ve
BvHsp40-103 genlerinin ifadesinde artis belirlenmemistir. Bu genler psodogen
olabilecegi gibi belirli gelisim asamasinda ya da 6zel kosullar altinda ifade ediliyor da

olabilir.

Sonug olarak, kurakliga dayanikli seker pancari genotipinde ve yabani pancar tiirtinde
BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genlerinin sicaklik, kuraklik ve sicaklik-kuraklik
kombine stresleri altinda kurakliga hassas genotipe gore daha yiiksek gen ifadesine
sahip oldugu belirlenmistir. Ayrica BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genleri, kurakliga

dayanikli genotip ve yabani tiirde evrimsel olarak korunmus olabilir.
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6. ONERILER

Caligmamizda, 2014 yilinda genom dizilimi belirlenen seker pancari genom bilgileri
kullanilarak 334 (42 adet sHsp, 108 adet Hsp40, 36 adet Hsp60, 29 adet Hsp70, 13
adet Hsp90 ve 106 adet Hspl00) adet BvHsp geni belirlenmistir. BvHsp genleri
kromozom tizerinde rastgele dagilim gostermis ve en fazla BvHsSp geninin kromozom
6 lizerinde oldugu belirlenmistir. BvHsp genlerinde 77 ¢ift tandem ve 58 ¢ift segmental
duplikasyon tespit edilmistir. Seker pancarinda 47 adet HSp geninin intron igermedigi
belirlenmistir. Seker pancari Hsp ailesinin evrimini anlamak igin Arabidopsis, soya,
celtik ve kavak arasinda sinteni analizi yapilmistir. Molekiiler evrimsel analiz, BvHSp
genlerinin  evriminin  negatif seleksiyona ugradigim1i  gostermistir.  Cesitli
biyoinformatik yontemler kullanarak gen ontolojileri, hedef miRNAlar1, filogenetik
iligkileri, korunmus motifleri, tahmini ii¢ boyutlu protein yapilar1 ve acik veri
tabanlarindan elde edilen sicaklik, tuz, 1sik streslerine ve ABA uygulamasina ait
transkriptom verileri kullanilarak bu genlerin ifade profillerinin incelenmesi
yapilmistir. Transkriptom analizi sonucunda secilen 12 adet BVHSp geninin kuraklik,
sicaklik ve sicaklik-kuraklik kombine streslerine karsi 0; 0,5; 1 ve 2. saatlerde yaprak
dokusunda gen ifade diizeyleri ger¢cek zamanli PZR yontemi ile incelenmistir. Secilen
bu genler arasindan BvHsp70-22 ve BvHsp90-03 genlerinin; kuraklik, sicaklik ve
sicaklik-kuraklik kombine stresi altinda kurakliga hassas ve kurakliga dayanikli 1slah
materyalleri ile yabani pancar tiirinde gen ifadelerinin biiyiik oOlgiide arttigi
belirlenmistir. Yabani pancar tiirii ve kurakliga dayanikli genotipin, sicaklik, kuraklik
ve sicaklik-kuraklik kombine stresleri altinda kurakliga hassas genotipe gére incelenen

genler bakimindan daha yiiksek gen ifadesine sahip oldugu belirlenmistir.

Bu c¢alismada belirlenen genlerin, seker pancari bitkisinde kuraklik, sicaklik ve
sicaklik-kuraklik kombine streslerine dayanikli genlerin belirlenmesinde, dayanikli
tiirlerin gelistirilmesinde, mahsiilde kuraklik torelaransinin iyilestirilmesinde, ytliksek
verimi korumada ve 1slah ¢alismalarinda markor olarak kullanilabilecek potansiyele

sahip oldugu diisiiniilmektedir.
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EK 1 Seker Pancar: sHsp Proteini Katalogu

Protin Adr | NCBIErisim No. | Kromozom | Pty [ Podmane [ ORR, TP Nk (o | i | et
BvsHsp-01 | XP 010691944.1 Chr1 257,464 258,868 167 9,28 | 18703,27 49,71 Kararsiz
BvsHsp-02 | XP_010674892.1 Chr1 8,315,941 8,316,992 201 5,70 | 22879,34 43,84 Kararsiz
BvsHsp-03 | XP 010675372.1 Chr1 9,279,909 9,293,404 424 5,32 | 46908,13 53,25 Kararsiz
BvsHsp-04 | XP 010680761.1 Chr1 19,788,786 19,791,364 252 4,76 | 2872542 41,67 Kararsiz
BvsHsp-05 | XP 010689968.1 Chr2 852,766 853,622 149 6,34 | 172466 57,93 Kararsiz
BvsHsp-06 | XP 010690464.1 Chr2 1,417,534 1,418,495 158 559 | 18457,86 62,07 Kararsiz
BvsHsp-07 | XP 010691818.1 Chr2 2,646,420 2,647,314 160 6,76 | 18236,48 34,58 Kararl
BvsHsp-08 | XP_010691880.1 Chr2 2,693,538 2,694,491 152 5,04 | 1721419 42,89 Kararsiz
BvsHsp-09 | XP 010691892.1 Chr2 2,695,786 2,696,726 158 599 | 18351,72 64,54 Kararsiz
BvsHsp-10 | XP_010669350.1 Chr2 13,802,800 13,803,563 161 596 | 18224,95 34,01 Kararh
BvsHsp-11 | XP 010669352.1 Chr2 13,815,183 13,816,252 163 6,17 | 1828893 33,47 Kararl
BvsHsp-12 | XP 010670122.1 Chr 2 29,055,369 29,059,576 140 7,03 | 1581987 44,38 Kararsiz
BvsHsp-13 | XP 010694375.1 Chr 4 211,532 214,549 338 9,36 | 38050,34 48,81 Kararsiz
BvsHsp-14 | XP_010694270.1 Chr 4 1,551,324 1,554,122 193 510 | 22223,14 41,58 Kararsiz
BvsHsp-15 | XP_010674412.1 Chr 4 7,877,028 7,878,357 204 7,74 | 22552,75 30,64 Kararli
BvsHsp-16 | XP_010674413.1 Chr 4 7,881,199 7,882,566 187 7,85 | 20594,65 52,77 Kararsiz
BvsHsp-17 | XP 010674414.1 Chr 4 7,890,484 7,892,644 185 8,52 | 20194,39 47,12 Kararsiz
BvsHsp-18 | XP 010674415.1 Chr 4 7,899,552 7,900,760 185 7,89 | 20095,95 51,9 Kararsiz
BvsHsp-19 | XP 010674416.1 Chr 4 7,906,949 7,908,497 182 6,51 | 20092,33 52,86 Kararsiz
BvsHsp-20 | XP_010674779.1 Chr 4 12,045,232 12,049,921 382 7,01 | 43088,35 51,41 Kararsiz
BvsHsp-21 | XP_010695165.1 Chr5 412,871 414,073 212 5,69 | 24053,25 51,03 Kararsiz
BvsHsp-22 | XP 010677816.1 Chr5 24,763,670 24,764,943 215 8,95 | 23189,24 46,01 Kararsiz
BvsHsp-23 | XP 010677818.1 Chrs 24,800,618 24,802,145 230 8,97 | 2477518 48,97 Kararsiz
BvsHsp-24 | XP_010678474.1 Chr5 41,971,115 41,972,039 174 4,92 | 195949 35 Kararls
BvsHsp-25 | XP 010678578.1 Chrs 43,416,263 43,418,499 457 5,17 | 50850,84 46,98 Kararsiz
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EK 1’ in devamu;

BvsHsp-26 | XP_010680831.1 Chr 6 13,552,660 13,553,570 158 599 | 18237,63 62,87 Kararsiz
BvsHsp-27 | XP_010682100.1 Chr 6 41,971,700 41,972,664 190 790 | 217313 40,88 Kararsiz
BvsHsp-28 | XP_010696304.1 Chr 7 342,777 344,116 182 7,81 | 20016,08 61,04 Kararsiz
BvsHsp-29 | XP_010695975.1 Chr 7 350,857 365,164 336 8,69 | 37504,55 40,07 Kararsiz
BvsHsp-30 | XP_010685251.1 Chr 7 35,820,663 35,823,160 146 7,70 | 16340,85 25,25 Kararh
BvsHsp-31 | XP 0106854931 | Chr7 39,141,166 39,142,821 226 824 | 26068,12 71,98 Kararsiz
BvsHsp-32 | XP 010685494.1 Chr 7 39,148,047 39,149,586 245 557 | 2837331 60,17 Kararsiz
BvsHsp-33 | XP 010685785.1 Chr 7 41,586,863 41,587,753 159 6,35 | 1812551 47 44 Kararsiz
BvsHsp-34 | XP 010665560.1 Chr8 1,119,196 1,120,023 140 6,43 | 1640758 32,82 Kararli
BvsHsp-35 | XP 010686449.1 Chr 8 2,729,044 2,731,092 190 6,84 | 2139855 33,94 Kararh
BvsHsp-36 | XP_010689053.1 Chr 9 5,853,678 5,854,294 163 6,17 | 18324,96 32,59 Kararli
BvsHsp-37 | XP_010689955.1 Chr 9 26,367,942 26,370,528 210 783 | 23961,13 36,68 Kararh
BvsHsp-38 | XP_010689960.1 Chr 9 26,400,996 26,404,771 273 9,19 | 3034862 59,22 Kararsiz
BvsHsp-39 | XP 010691141.1 Chr 9 40,116,651 40,120,002 261 6,98 | 294092 48,13 Kararsiz
BvsHsp-40 | XP 010668485.1 | scaffold 515 862 116 507 | 13105,74 43,03 Kararsiz
BvsHsp-41 | XP 010667653.1 | Scaffold 13,36 15,938 154 583 | 17287,93 47,88 Kararsiz
BvsHsp-42 | XP 010666147.1 | scaffold 218,551 221,66 237 6,62 | 2665346 46,48 Kararsiz
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EK 2 BvsHsp Proteinlerinin OmicsBox Analiz Detaylar:

Protein Ad1 | Aciklama Uzunluk | e-degeri | Benzerlik | Gen Ontoloji
17.6 kDa class Il heat shock protein- protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit; ;katlanmamis protein
BvsHsp-01 like 167 3,61E-87 |73.95 baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
endoplazmik retikulum; protein katlanmasi; protein fosforilasyonu; 1stya
yanit; tuz stresine yanit;katlanmamais protein baglanmasi; protein
BvsHsp-02 22.0 kDa class IV heat shock protein | 201 1,08E-114 | 85.62 kompleksi oligomerizasyonu
AT-rich interactive domain-
BvsHsp-03 | containing protein 5-like isoform X1 | 424 0.0 85.79 DNA baglayici transkripsiyon aktivator aktivitesi, nucleus
BvsHsp-04 | titin homolog 252 1,66E-157 | 74.88 membran
17.8 kDa class | heat shock protein- sitoplazma; protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamig
BvsHsp-05 like 149 2,63E-75 |87.92 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
17.8 kDa class | heat shock protein- sitoplazma; protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamig
BvsHsp-06 like 158 1,58E-92 [92.43 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
17.3 kDa class | heat shock protein- sitoplazma; protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamig
BvsHsp-07 like 160 1,45E-91 |86.43 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
18.1 kDa class | heat shock protein- protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis protein
BvsHsp-08 like 152 1,62E-84 |83.26 baglanmast; protein kompleksi oligomerizasyonu
17.8 kDa class | heat shock protein- sitoplazma; protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamig
BvsHsp-09 like 158 1,88E-93 |92.04 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
sitoplazma; protein katlanmasi; 1siya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis
BvsHsp-10 17.9 kDa class |1 heat shock protein | 161 2,39E-91 [81.23 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
protein katlanmast; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis protein
BvsHsp-11 17.9 kDa class |1 heat shock protein | 163 4,57E-85 [83.89 baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
15.7 kDa heat shock protein, protein katlanmast; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamig protein
BvsHsp-12 peroxisomal 140 9,95E-93 |82.44 baglanmast; protein kompleksi oligomerizasyonu
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-13 MOVEMENT 2 338 0.0 53.74 membran; transferaz aktivitesi;metilasyon; metal iyon baglama
BvsHsp-14 | 21.7 kDa class VI heat shock protein | 193 1,51E-134 | 84.36
small heat shock protein, protein fosforilasyonu; transferaz aktivitesi; F:protein serine kinase
BvsHsp-15 chloroplastic-like 204 8,34E-103 | 67.76 activity; F:protein threonine kinase activity
small heat shock protein,
BvsHsp-16 | chloroplastic-like 187 1,78E-128 | 83.63 protein fosforilasyonu; F:protein serine kinase activity
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EK 2’ nin devamu;

protein fosforilasyonu; F:protein serine kinase activity; F:protein

BvsHsp-17 | small heat shock protein, chloroplastic-like | 185 5,28E-116 | 86.93 threonine kinase activity
BvsHsp-18 185
BvsHsp-19 | small heat shock protein, chloroplastic-like | 182 2,38E-104 | 79.73 F:protein serine/threonine kinase activity
BvsHsp-20 |increased DNA methylation 2-like 382 0.0 70.15 nucleus
BvsHsp-21 | Heat shock 22 kDa protein, mitochondrial | 212 6,29E-113 | 80.59 kloroplast; stroma
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-22 | MOVEMENT 2-like 215 4,13E-128 | 71.37
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-23 | MOVEMENT 2-like 230 3,20E-152 | 71.71 membran
nucleus; protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis
BvsHsp-24 | 17.3 kDa class | heat shock protein-like 174 3,14E-80 |63.61 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-25 | MOVEMENT 2-like 457 0.0 65.64 membran
protein katlanmast; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis protein
BvsHsp-26 | 17.8 kDa class | heat shock protein-like 158 1,36E-93 [91.92 baglanmast; protein kompleksi oligomerizasyonu
BvsHsp-27 | 22.7 kDa class IV heat shock protein-like 190 1,71E-120 | 79.39 sitoplazma
BvsHsp-27 | 22.7 kDa class IV heat shock protein-like 190 1,71E-120 | 79.39 sitoplazma
BvsHsp-28 | small heat shock protein, chloroplastic-like | 182 1,84E-112 | 84.8 protein fosforilasyonu
AT-rich interactive domain-containing
BvsHsp-29 | protein 3-like 336 0.0 88.56 DNA baglayici transkripsiyon aktivator aktivitesi,nucleus
BvsHsp-30 146
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-31 | MOVEMENT 2-like 226 5,08E-112 | 84.08
inactive protein RESTRICTED TEV
BvsHsp-32 | MOVEMENT 2 245 4,74E-141 | 76.73
sitoplazma; protein katlanmast; 1siya yanit; tuz stresine yanit
BvsHsp-33 | 17.4 kDa class | heat shock protein-like 159 1,72E-82 | 91.59 ;katlanmamis protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis protein
BvsHsp-34 | 15.4 kDa class V heat shock protein 140 1,81E-79 |81.32 baglanmasi
BvsHsp-35 | 23.6 kDa heat shock protein, mitochondrial | 190 8,37E-135 | 65.55
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EK 2’ nin devamu;

protein katlanmasi; 1siya yanit; tuz stresine yanit;katlanmamis protein

BvsHsp-36 | 17.9 kDa class Il heat shock protein 163 1,21E-88 |84.1 baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
small heat shock protein, chloroplastic
BvsHsp-37 |isoform X1 210 2,08E-138 | 68.53
BvsHsp-38 | putative small heat shock protein 273 0.0 70.26
26.5 kDa heat shock protein, protein katlanmasi; 1s1ya yanit; tuz stresine yanit; ; ;katlanmamig
BvsHsp-39 | mitochondrial 261 0.0 68.67 protein baglanmasi; protein kompleksi oligomerizasyonu
BvsHsp-40 | heat-shock protein Hsp20 116 2,04E-72 ]93.58
small heat shock protein,
BvsHsp-41 | chloroplastic-like 154 6,72E-107 | 68.77 transferaz aktivitesi
small heat shock protein,
BvsHsp-42 | chloroplastic-like 237 1,00E-143 | 76.34
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EK 3 BvsHsp Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Gen Kromozom | Duplikasyon | Edegeri | Homoloji(%6) Mesafe Ks Ka | Ka/Ks Myo
BvsHsp-05 2 BvsHsp-06 1e-88 87.97 564,768 0,123 0,030 0,245 0,945
BvsHsp-05 2 BvsHsp-09 3e-83 84.71 1,843,020 0,234 0,060 0,257 1,802
BvsHsp-05 2 BvsHsp-08 le-72 66.45 1,840,772 53,309 0,204 0,004 410,072
BvsHsp-05 2 BvsHsp-07 8e-62 66.25 1,793,654 3,085 0,212 0,069 23,729
BvsHsp-06 2 BvsHsp-09 4e-96 90.51 1,278,252 0,202 0,051 0,251 1,553
BvsHsp-06 2 BvsHsp-08 9e-75 66.25 1,276,004 3,753 0,184 0,049 28,870
BvsHsp-06 2 BvsHsp-07 4e-65 68.12 1,228,886 57,452 0,222 0,004 441,938
BvsHsp-07 2 BvsHsp-09 2e-66 69.33 49,366 56,667 0,214 0,004 435,899
BvsHsp-08 2 BvsHsp-09 le-67 69.18 2,248 4,231 0,200 0,047 32,549
BvsHsp-16 4 BvsHsp-17 9e-107 77.96 9,285 0,468 0,135 0,289 3,602
BvsHsp-16 4 BvsHsp-18 2e-102 75.27 18,353 0,558 0,158 0,283 4,294
BvsHsp-16 4 BvsHsp-19 le-85 65.22 25,750 0,796 0,231 0,291 6,125
BvsHsp-17 4 BvsHsp-18 3e-123 89.73 9,068 0,340 0,059 0,174 2,612
BvsHsp-17 4 BvsHsp-19 3e-88 68.28 16,465 0,888 0,235 0,265 6,833
BvsHsp-18 4 BvsHsp-19 8e-86 65.59 7,397 0,939 0,248 0,264 7,222

Ortalama 12,203 0,163 0,166 93,870
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EK 4 BvsHsp Genlerinin Segmental Duplikasyonlar1 ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlar

Genl Kromozom Gen2 Kro | Edegeri | Homoloji(%) Ks Ka |Ka/Ks| Myo
BvsHsp-03 Chr1l BvsHsp-29 | Chr7 | 9e-128 65.45 8,902 ]0,323| 0,036 | 68,475
BvsHsp-05 Chr 2 BvsHsp-26 | Chr6 3e-86 84.81 0,583 |0,048| 0,081 | 4,487
BvsHsp-06 Chr2 BvsHsp-26 Chr6 le-95 89.24 0,472 |0,052| 0,210 | 3,631
BvsHsp-06 Chr 2 BvsHsp-33 | Chr7 3e-77 71.52 26,010 | 0,203 | 0,008 | 200,075
BvsHsp-09 Chr 2 BvsHsp-26 | Chr6 2e-93 87.97 0,506 |0,062| 0,122 | 3,889
BvsHsp-09 Chr 2 BvsHsp-33 | Chr7 4e-77 70.25 28,197 | 0,202 | 0,007 | 216,902
BvsHsp-11 Chr2 BvsHsp-36 Chr9 2e-116 96.93 0,043 10,014] 0,323 | 0,331
BvsHsp-16 Chr4 BvsHsp-28 | Chr7 6e-91 70.81 0,978 |0,199| 0,204 | 7,520
BvsHsp-17 Chr4 BvsHsp-28 Chr7 6e-102 76.63 0,925 |0,144] 0,456 | 7,115
BvsHsp-18 Chr4 BvsHsp-28 | Chr7 6e-96 72.83 0,822 |0,165| 0,201 | 6,324
BvsHsp-19 Chr4 BvsHsp-28 Chr7 1e-80 65.38 1,161 [0,296| 0,255 | 8,928
BvsHsp-26 Chr 6 BvsHsp-33 | Chr7 5e-75 69.62 10,538 |0,205| 0,019 | 81,062
Ortalama 6,595 |0,159] 0,127 | 50,728
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EK 5 BvsHsp Genlerinin Arabidopsis, Celtik, Kavak ve soya ile Ortolog iliskileri

ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlar

Seker Pancarn | Kromozom Agzlﬂggisls Kro Ks Ka |Ka/Ks Myo

BvsHsp-04 1 AT1G76770.1 1 4,5702 |0,4846 |0,1060 | 35,1552
BvsHsp-05 2 AT2G29500.1 2 18,1528 |0,1848 | 0,0102 | 139,6366
BvsHsp-09 2 AT2G29500.1 2 18,1528 |0,1848|0,0102 | 139,6366
BvsHsp-10 2 AT5G12020.1 5 2,1547 10,25800,1197 | 16,5749
BvsHsp-12 2 AT5G37670.1 5 2,4083 |0,2720|0,1129 | 18,5252
BvsHsp-13 4 AT3G10680.1 3 5,9621 |0,8781|0,1473 | 45,8623
BvsHsp-13 4 AT5G04890.1 5 | 14,4223 |0,8672|0,0601 | 110,9408
BvsHsp-14 4 AT5G54660.1 5 | 42,9159 |0,4604 | 0,0107 | 330,1223
BvsHsp-20 4 AT1G54840.1 1 7,4544 10,5560 | 0,0746 | 57,3415
BvsHsp-24 5 AT5G61400.1 5 1,9831 |1,0904|0,5498 | 15,2546
BvsHsp-30 7 AT1G54050.1 1 1,7664 |0,3898 | 0,2207 | 13,5877
BvsHsp-32 7 AT2G27140.1 2 | 21,5118 |0,5265 | 0,0245 | 165,4756
BvsHsp-32 7 AT5G20970.1 5 1,8154 10,6034 |0,3324 | 13,9645
BvsHsp-34 8 AT4G21870.1 4 1,4107 |0,3483|0,2469 | 10,8516
BvsHsp-39 9 AT1G52560.1 1 2,4535 10,4849|0,1976 | 18,8731
BvsHsp-42 scaffold AT4G27670.1 4 11,6545 10,3442 ]0,0295| 89,6500
Ortalama 9,924 0,496 | 0,141 | 76,341

Seker Pancar1 | Kromozom SoygeFSZT,IiyeS' Kro Ks Ka Ka/Ks Myo

BvsHsp-30 7 LOC_0s02g54140.1 | 2 | 54,2498 | 0,4981 | 0,0092 | 417,3062
BvsHsp-34 8 LOC 0s079g33350.1 | 7 | 46,4574 | 0,7295 | 0,0157 | 357,3646
BvsHsp-10 2 LOC_0s02912610.1 | 2 | 57,8226 | 0,4078 | 0,0071 | 444,7892
BvsHsp-09 2 LOC_0s03g15960.1 | 3 | 23,6884 | 0,1895 | 0,0080 | 182,2185
BvsHsp-07 2 LOC_0s03916030.1 | 3 | 15,2790 | 0,2318 | 0,0152 | 117,5308
Ortalama ‘ 39,499 ‘0,411 0,011 | 303,342
Seker Pancar1 | Kromozom Kavak Genleri Kro Ks Ka Ka/Ks Myo

BvsHsp-04 1 Potri.002G067700.1 | 2 2,799 | 0,639 | 0,228 | 21,532
BvsHsp-04 1 Potri.005G192700.1 | 5 3,800 | 0,575 | 0,148 | 29,925
BvsHsp-06 2 Potri.001G238700.1 | 1 3,171 | 0,126 | 0,040 | 24,391
BvsHsp-06 2 Potri.008G062300.1 | 8 | 11,287 | 0,183 | 0,016 | 86,820
BvsHsp-06 2 Potri.010G195700.1 | 10 | 6,751 | 0,165 | 0,024 | 51,931
BvsHsp-07 2 Potri.008G062350.1 | 8 6,769 | 0,201 | 0,030 | 52,072
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EK 5’in devamu;

BvsHsp-10 2 Potri.006G223900.1 | 6 2,649 | 0,235 | 0,089 | 20,378
BvsHsp-12 2 Potri.017G130700.2 | 17 | 18,665 | 0,197 | 0,011 | 143,575
BvsHsp-13 4 Potri.008G013800.1 | 8 2,035 | 0591 | 0,290 | 15,657
BvsHsp-13 4 Potri.010G245500.1 | 10 | 18,044 | 0,634 | 0,035 | 138,799
BvsHsp-14 4 Potri.001G416200.1 | 1 17,452 | 0,296 | 0,017 | 134,246
BvsHsp-14 4 Potri.011G131800.1 | 11 | 26,579 | 0,283 | 0,011 | 204,453
BvsHsp-20 4 Potri.013G024600.2 | 13 | 15,839 | 0,404 | 0,026 | 121,838
BvsHsp-21 5 Potri.003G109200.1 22,267 | 0,312 | 0,014 | 171,282
BvsHsp-21 5 Potri.003G076000.1 20,079 | 0,377 | 0,019 | 154,452
BvsHsp-22 5 Potri.013G054700.2 | 13 | 37,394 | 0,513 | 0,014 | 287,647
BvsHsp-22 5 Potri.019G037700.1 | 19 2,133 | 0,588 | 0,276 | 16,408
BvsHsp-25 5 Potri.012G070100.1 | 12 3,430 | 0,945 | 0,275 | 26,384
BvsHsp-25 5 Potri.015G064800.1 | 15 | 51,595 | 0,778 | 0,015 | 396,885
BvsHsp-30 7 Potri.001G164200.1 25,755 | 0,276 | 0,011 | 198,115
BvsHsp-30 7 Potri.003G071100.1 19,463 | 0,369 | 0,019 | 149,713
BvsHsp-32 7 Potri.009G153000.1 16,927 | 0,594 | 0,035 | 130,204
BvsHsp-33 7 Potri.001G238700.1 3,171 | 0,226 | 0,040 | 24,391
BvsHsp-34 8 Potri.011G001600.1 | 11 | 18,102 | 0,288 | 0,016 | 139,249
BvsHsp-39 9 Potri.001G192600.1 | 1 19,475 | 0,374 | 0,019 | 149,810
BvsHsp-42 scaffold | Potri.012G022400.1 | 12 | 16,595 | 0,341 | 0,021 | 127,655
BvsHsp-42 scaffold | Potri.015G005801.1 | 15 | 23,935 | 0,370 | 0,015 | 184,117
Ortalama 15,417 | 0,399 | 0,065 | 118,590
ls’glr(lec;n Kromozom Soya Genleri Kro Ks Ka Ka/Ks Myo
BvsHsp-04 1 Glyma.02G081300.1 | 2 | 4,8570 | 0,5335 | 0,1098 | 37,3615
BvsHsp-04 1 Glyma.10G224400.1 | 10 | 8,3500 | 0,5424 | 0,0650 | 64,2308
BvsHsp-04 1 Glyma.20G167400.1 | 20 | 21,2360 | 0,4384 | 0,0206 | 163,3538
BvsHsp-09 2 Glyma.02G252800.1 3,4909 | 0,2073 | 0,0594 | 26,8531
BvsHsp-10 2 Glyma.04G054400.1 8,6657 | 0,2634 | 0,0304 | 66,6592
BvsHsp-10 2 Glyma.14G099900.1 | 14 | 11,3874 | 0,2743 | 0,0241 | 87,5954
BvsHsp-10 2 Glyma.14G099900.1 | 14 | 11,3874 | 0,2743 | 0,0241 | 87,5954
BvsHsp-10 2 Glyma.17G224900.1 | 17 | 24,4060 | 0,2878 | 0,0118 | 187,7385
BvsHsp-12 2 Glyma.02G244300.1 | 2 | 27,1370 | 0,1934 | 0,0071 | 208,7462
BvsHsp-12 2 Glyma.14G214800.1 | 14 | 2,2860 | 0,2066 | 0,0904 | 17,5846
BvsHsp-13 4 Glyma.06G316200.1 | 6 | 17,0090 | 0,6322 | 0,0372 | 130,8385
BvsHsp-14 4 Glyma.12G215300.1 | 12 | 15260 | 0,3281 | 0,2150 | 11,7385
BvsHsp-14 4 Glyma.13G286300.1 | 13 | 15,9210 | 0,3220 | 0,0202 | 122,4692
BvsHsp-20 4 Glyma.10G155800.1 | 10 | 22,5000 | 0,4438 | 0,0197 | 173,0769
BvsHsp-20 4 Glyma.20G232500.1 | 20 | 1,9400 | 0,4169 | 0,2149 | 14,9231
BvsHsp-22 5 Glyma.19G114200.1 | 19 | 6,2580 | 0,6966 | 0,1113 | 48,1385
BvsHsp-24 5 Glyma.06G196100.1 2,9583 | 1,2032 | 0,4067 | 22,7562
BvsHsp-25 5 Glyma.04G174100.1 6,2620 | 0,9110 | 0,1455 | 48,1692
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EK 5’in devamu;

BvsHsp-25 5 Glyma.05G029500.1 51,6568 | 0,7306 | 0,0141 |397,3600
BvsHsp-25 5 Glyma.06G190600.1 4,9010 | 0,8346 | 0,1703 | 37,7000
BvsHsp-25 5 Glyma.17G097400.1| 17 | 39,7621 | 0,6979 | 0,0176 |305,8623
BvsHsp-30 7 Glyma.07G043600.1 19,1120 | 0,3676 | 0,0192 |147,0154
BvsHsp-32 7 Glyma.02G272500.1 1,8260 | 0,5697 | 0,3120 | 14,0462
BvsHsp-32 7 Glyma.14G045200.1| 14 | 17,3900 | 0,6201 | 0,0357 |133,7692
BvsHsp-34 8 Glyma.13G205800.1 | 13 3,1800 | 0,2236 | 0,0703 | 24,4615
BvsHsp-34 8 Glyma.15G106700.1| 15 | 36,2380 | 0,2317 | 0,0064 |278,7538
BvsHsp-39 9 Glyma.08G212000.1| 8 7,9341 | 0,4165 | 0,0525 | 61,0315
BvsHsp-42 scaffold | Glyma.04G229800.1| 4 4,7730 | 0,3312 | 0,0694 | 36,7154
BvsHsp-42 scaffold | Glyma.06G134900.1| 6 10,1177 | 0,3557 | 0,0352 | 77,8285
Ortalama 13,60 0,47 0,08 104,63
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EK 6 BvsHsp Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

Arabidopsis thaliana

Ath-miR867 BvsHsp-34 5.0 -1.0 UUGAACAUGGUUUAUUAGGAA UCCCUGA-AAACCAUGUCCAU

ath-miR5016 BvsHsp-34 5.0 -1.0 UUCUUGUGGA-UUCCUUGGAAA CCUCCGAGGAGGUUCACAAGGA

Glycine max

gma-miR4411 BvsHsp-34 5.0 -1.0 UUAUUGUAACUAAUUUGUCGGU GAGGAUGGUGUGGUUACAGUAA
gma-miR6299 BvsHsp-38 5.0 -1.0 AUUUAAAAUUAUUGAUUUGUCA GUGGAGAUCAAUGAUAUUAGAG
Gma-miR10447a BvsHsp-38 5.0 -1.0 UGUUUCCAUGUUGUUGAGUGAC UCAAAUCAAUGGUAUUGGAACA
Gma-miR10447b BvsHsp-38 5.0 -1.0 UGUUUCCAUGUUGUUGAGUGAC UCAAAUCAAUGGUAUUGGAACA
Gma-miR10447c BvsHsp-38 5.0 -1.0 UGUUUCCAUGUUGUUGAGUGAC UCAAAUCAAUGGUAUUGGAACA
Gma-miR4411 BvsHsp-34 5.0 -1.0 UUAUUGUAACUAAUUUGUCGGU GAGGAUGGUGUGGUUACAGUAA
Gma-miRN1339 BvsHsp-38 5.0 -1.0 CUCUGUUUGGAGAUCUUGGAUA AGGCCGAAACCUUCAAACAGGA

Oryza sativa

Osa-miRN2297 BvsHsp-34 5.0 -1.0 AAGACCGGUAGAGUAGACUUG CAUGUCUACUCUGCUGAUAUU
0sa-miR2091-3p BvsHsp-34 5.0 -1.0 CAUACAUUGCCUCCUAGGCUUG UGUGCCUAGGAGGGGAUUUGUC
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EK 7 Seker Pancari1 Hsp40 Proteini Katalogu

- Baslang Biti Protein Molekiiler Kararh

Protein Ad1 NCBI Erisim Kromozom Poiisyogngl: Pozissyonu Uzunlugu pl Agirhk Kararsl_zhk ya da

No. Endeksi

(bp) (bp) (aa) (Da) Kararsiz
BvHsp40-01 | XP_010692860.1 Chr1 34,189 37,398 382 6,15 | 43497,62 41,34 Kararsiz
BvHsp40-02 | XP_010692603.1 Chr1 608,988 612,307 271 9,45 | 32188,53 56,85 Kararsiz
BvHsp40-03 | XP_010691874.1 Chr1l 1,012,673 1,013,620 184 9,54 | 19987,32 40,96 Kararsiz
BvHsp40-04 | XP_010692097.1 Chr1l 1,853,256 1,858,007 420 6,3 | 47052,85 43,52 Kararsiz
BvHsp40-05 | XP_010677962.1 Chr1 1,045,401 1,054,138 596 8,42 | 67122,62 62,44 Kararsiz
BvHsp40-06 | XP_019104949.1 Chr1 1,173,644 1,177,894 344 9,16 | 38883,95 44,51 Kararsiz
BvHsp40-07 | XP_010679887.1 Chr1l 1,355,115 1,356,742 255 4,98 | 29016,66 42,38 Kararsiz
BvHsp40-08 | XP_010681734.1 Chr1l 1,500,038 1,504,547 137 7,02 | 15767,68 62,07 Kararsiz
BvHsp40-09 | XP_010675177.1 Chr1l 8,929,346 8,931,384 441 8,68 | 4708737 39,19 Kararl
BvHsp40-10 | XP_010675351.1 Chr1 9,239,309 9,242,588 134 4,67 | 16177,11 41,84 Kararsiz
BvHsp40-11 | XP_019104387.1 Chr1 11,700,713 11,706,292 661 8,34 | 74836,75 53,58 Kararsiz
BvHsp40-12 | XP_010677552.1 Chr1l 14,202,334 14,212,148 496 5,01 | 54515,23 34,92 Kararl
BvHsp40-13 | XP_010684702.1 Chr1l 29,588,372 29,637,069 402 5,68 | 4477457 40,34 Kararsiz
BvHsp40-14 | XP_010687525.1 Chr1l 32,725,238 32,744,280 241 9,62 | 28636,72 48,13 Kararsiz
BvHsp40-15 | XP_019108035.1 Chr 2 6,150,651 6,152,738 207 5,98 | 22578,23 29,57 Kararli
BvHsp40-16 | XP_010669327.1 Chr 2 13,525,761 13,531,653 243 4,86 | 26833,17 51,09 Kararsiz
BvHsp40-17 | XP_010669375.1 Chr 2 14,238,177 14,241,804 216 5,41 | 23821,46 43,68 Kararsiz
BvHsp40-18 | XP_010669671.1 Chr 2 18,764,775 18,769,357 110 10,19 | 11891,81 34,72 Kararl
BvHsp40-19 | XP_010670765.1 Chr 2 39,534,970 39,539,366 330 8,23 | 36910,42 37,97 Kararlt
BvHsp40-20 | XP_010670931.1 Chr3 270,481 276,605 269 9,64 | 31838,07 65,22 Kararsiz
BvHsp40-21 | XP_019103910.1 Chr3 270,481 276,605 290 9,63 | 34026,62 64,04 Kararsiz
BvHsp40-22 | XP_010671081.1 Chr3 1,729,536 1,733,365 127 4,98 | 14655,2 25,53 Kararli
BvHsp40-23 | XP_010671122.2 Chr3 2,026,394 2,040,111 457 9,17 | 50029,76 31,03 Kararli
BvHsp40-24 | XP_010671401.1 Chr3 3,520,789 3,521,476 184 451 | 21232,91 51,99 Kararsiz
BvHsp40-25 | XP_010671500.1 Chr3 4,499,054 4,507,723 786 9,29 | 87287,34 41,65 Kararsiz
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EK 7° nin devamu;

BvHsp40-26 | XP_010671598.1| Chr3 5,491,155 5,503,011 685 5,62 | 76649,13 49,16 Kararsiz
BvHsp40-27 | XP_019104102.1| Chr3 7,154,876 7,164,942 714 9,13 | 79825,89 41,96 Kararsiz
BvHsp40-28 | XP_010672045.1| Chr3 9,269,769 9,275,475 309 8,25 | 34984,19 60,46 Kararsiz
BvHsp40-29 | XP_010672646.1| Chr3 18,324,128 18,331,958 259 9,14 | 30270,02 51,96 Kararsiz
BvHsp40-30 | XP_010672749.1| Chr3 19,716,122 19,719,511 292 8,49 | 33653,78 43,97 Kararsiz
BvHsp40-31 | XP_010672916.1| Chr3 21,563,399 21,575,221 1134 8,17 | 123704,25 44,53 Kararsiz
BvHsp40-32 | XP_010673395.1| Chr3 26,132,793 26,135,565 197 9,51 | 22589,29 56,07 Kararsiz
BvHsp40-33 | XP_010694477.1| Chr4 6,823 11,671 419 6,16 | 46603,58 43,28 Kararsiz
BvHsp40-34 | XP_010694640.1| Chr4 229,047 231,939 814 59 | 91253,15 36,75 Kararli
BvHsp40-35 | XP_010694849.1| Chr 4 777,822 792,298 563 8,71 | 64023,41 55,16 Kararsiz
BvHsp40-36 | XP_019108171.1| Chr4 777,822 792,298 428 8,5 | 48880,26 58,92 Kararsiz
BvHsp40-37 | XP_010673706.1| Chr 4 2,347,307 2,358,138 1358 5,8 | 148274,5 45,82 Kararsiz
BvHsp40-38 | XP_010674147.1| Chr4 5,423,221 5,427,050 167 5,26 | 18520,44 64,36 Kararsiz
BvHsp40-39 | XP_010674406.1| Chr4 7,715,042 7,730,417 939 5,79 | 102456,66 55,47 Kararsiz
BvHsp40-40 | XP_010674430.1| Chr4 8,049,285 8,058,476 725 8,53 | 80916,32 46,07 Kararsiz
BvHsp40-41 | XP_019104501.1| Chr4 8,049,285 8,058,47 630 8,43 | 70277,28 42,44 Kararsiz
BvHsp40-42 | XP_010674751.1| Chr4 11,834,602 11,837,262 667 6,08 | 74209,61 40,81 Kararsiz
BvHsp40-43 | XP_010674830.1| Chr4 12,447,825 12,450,044 470 7,92 | 51659,97 35,8 Kararli
BvHsp40-44 | XP_010695463.1| Chr5 2,113 3,42 155 5,54 | 17863,96 43,79 Kararsiz
BvHsp40-45 | XP_010695209.2| Chr5 267,308 272,069 714 4,99 | 81966,27 54,77 Kararsiz
BvHsp40-46 | XP_010695155.1| Chr5 353,120 363,952 539 9,06 | 59615,09 37,07 Kararl
BvHsp40-47 | XP_010695370.1| Chr5 570,782 575,092 753 9,19 | 83821,84 39,12 Kararli
BvHsp40-48 | XP_010676745.1| Chr5 6,667,782 6,673,421 347 9,25 | 37891,87 42,75 Kararsiz
BvHsp40-49 | XP_010676784.2| Chr5 7,005,712 7,013,010 598 9,69 | 66369,49 35,71 Kararl
BvHsp40-50 | XP_010677389.1| Chr5 16,336,424 16,343,783 461 9,03 | 53132,76 51,98 Kararsiz
BvHsp40-51 | XP_019105094.1| Chr5 16,336,424 16,343,783 374 8,47 | 43207,47 43,84 Kararsiz
BvHsp40-52 | XP_010677578.1| Chr5 20,956,107 20,973,371 264 6,76 | 30743,8 65,82 Kararsiz
BvHsp40-53 | XP_010678005.1| Chr5 29,406,101 29,431,656 539 9,1 | 59848,03 53,97 Kararsiz
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EK 7° nin devamu;

BvHsp40-54 | XP_010678209.1| Chr5 36,198,046 36,212,632 186 9,47 | 21271,64 44,61 Kararsiz
BvHsp40-55 | XP_010678210.1| Chr5 36,198,046 36,212,632 149 9,95 | 17199,05 38,41 Kararl
BvHsp40-56 | XP_010678482.1| Chr5 42,034,359 42,062,445 714 543 | 80829,61 50,02 Kararsiz
BvHsp40-57 | XP_010678594.1| Chr5 43,679,393 43,688,294 345 9,2 | 38050,85 39,07 Kararli
BvHsp40-58 | XP_010679350.1| Chr5 51,305,773 51,315,836 348 6,17 | 391415 35,62 Kararh
BvHsp40-59 | XP_010679507.1| Chr5 52,332,955 52,337,261 132 10,19 | 14707,92 45,18 Kararsiz
BvHsp40-60 | XP_010695808.1| Chr 6 29,378 42,371 412 6,31 | 45386,93 38,54 Kararh
BvHsp40-61 | XP_019105584.1| Chr6 843,774 849,995 534 6,41 | 61182,79 48,06 Kararsiz
BvHsp40-62 | XP_010679689.1| Chr6 1,978,152 1,982,402 112 9,99 | 12387,39 29,1 Kararli
BvHsp40-63 | XP_010679930.1| Chr6 4,152,003 4,153,112 155 9,12 | 17079,23 69,06 Kararsiz
BvHsp40-64 | XP_010680284.1| Chr6 7,011,894 7,020,194 265 9,74 | 30368,78 37,72 Kararh
BvHsp40-65 | XP_010680332.1| Chr6 7,488,382 7,489,983 394 5 43880,56 46,87 Kararsiz
BvHsp40-66 | XP_010681077.1| Chr6 17,121,786 17,126,646 117 9,67 | 12846,71 45,69 Kararsiz
BvHsp40-67 | XP_010681131.1| Chr6 18,875,968 18,886,322 559 541 | 63299,36 54,77 Kararsiz
BvHsp40-68 | XP_010681803.1| Chr6 33,396,148 33,407,484 1748 5 194691,55 50,03 Kararsiz
BvHsp40-69 | XP_010681957.1| Chr6 37,424,987 37,433,705 147 4,71 | 16695,76 68,36 Kararsiz
BvHsp40-70 | XP_019105875.1| Chr6 37,424,987 37,433,705 119 6,73 | 13547,45 46,99 Kararsiz
BvHsp40-71 | XP_010682046.1| Chr6 40,457,363 40,485,350 280 5,84 | 31309,33 50,36 Kararsiz
BvHsp40-72 | XP_010682099.1| Chr6 41,956,624 41,962,176 295 8,66 | 33500,32 52,82 Kararsiz
BvHsp40-73 | XP_010682400.1| Chr6 49,652,373 49,660,224 412 8,7 | 46619,86 49,42 Kararsiz
BvHsp40-74 | XP_010682627.1| Chr6 52,977,468 52,986,266 1181 5,49 | 132838,87 44,22 Kararsiz
BvHsp40-75 | XP_010682626.1| Chr6 52,977,468 52,986,266 1308 5,3 | 146406,38 47,2 Kararsiz
BvHsp40-76 | XP_010682744.1| Chr6 54,571,381 54,574,422 756 9,1 | 84363,81 47,64 Kararsiz
BvHsp40-77 | XP_010683291.1| Chr6 60,313,250 60,319,005 349 9,06 | 39070,38 42,2 Kararsiz
BvHsp40-78 | XP_010683613.1| Chr7 2,437,447 2,443,463 216 5,37 | 23551,08 34,59 Kararli
BvHsp40-79 | XP_019106340.1| Chr7 8,635,671 8,640,978 208 5,65 | 22637,08 40,21 Kararsiz
BvHsp40-80 | XP_010684112.1| Chr7 9,857,564 9,866,061 495 6,19 | 5499241 41,8 Kararsiz
BvHsp40-81 | XP_010685252.1| Chr7 35,882,477 35,887,386 256 5,38 | 29109,08 56,42 Kararsiz
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EK 7° nin devamu;

BvHsp40-82 | XP_010685255.1| Chr7 35,882,477 35,887,386 218 4,99 | 248594 57,98 Kararsiz
BvHsp40-83 | XP_010685447.1| Chr7 38,639,011 38,646,557 244 9,32 | 29041,15 52,54 Kararsiz
BvHsp40-84 | XP_010685460.1| Chr7 38,739,055 38,743,416 417 5,86 | 46517,66 40,07 Kararsiz
BvHsp40-85 | XP_019106529.1| Chr7 40,075,475 40,084,532 244 9,69 | 27117,14 27,72 Kararli
BvHsp40-86 | XP_010685706.1| Chr7 40,848,397 40,852,224 297 6,09 | 33932,85 54,72 Kararsiz
BvHsp40-87 | XP_010685707.1| Chr7 40,848,397 40,852,224 286 6,23 | 32656,37 57,26 Kararsiz
BvHsp40-88 | XP_019106552.1| Chr7 40,848,397 40,852,224 172 4,32 | 19364,86 54,23 Kararsiz
BvHsp40-89 | XP_010665695.1| Chr8 843,016 848,347 299 9,33 | 34926,02 47,04 Kararsiz
BvHsp40-90 | XP_010686405.1| Chr8 2,190,289 2,201,194 442 9,24 | 47448,96 41,29 Kararsiz
BvHsp40-91 | XP_010687473.1| Chr8 26,551,454 26,585,438 2602 5,71 | 284295,64 45,12 Kararsiz
BvHsp40-92 | XP_010687474.1| Chr8 26,551,454 26,585,438 2194 5,47 | 239927,93 46,07 Kararsiz
BvHsp40-93 | XP_010688676.1| Chr9 956,375 960,057 469 9,16 | 51866,11 4231 Kararsiz
BvHsp40-94 | XP_010689253.1| Chr9 8,817,710 8,821,463 684 8,71 76117 41,05 Kararsiz
BvHsp40-95 | XP_010689743.1| Chr9 20,855,787 20,860,862 339 6,35 | 38696,78 63,87 Kararsiz
BvHsp40-96 | XP_010689787.1| Chr9 22,798,545 22,802,172 354 8,94 | 38455,52 47,77 Kararsiz
BvHsp40-97 | XP_010690268.1| Chr9 31,724,434 31,727,415 240 5,55 | 26415,37 35,99 Kararli
BvHsp40-98 | XP_010690323.1| Chr9 32,894,517 32,899,986 295 7,76 | 33395,1 55,44 Kararsiz
BvHsp40-99 | XP_010690521.1| Chr9 35,475,450 35,485,260 435 8,84 | 47602,2 41,03 Kararsiz
BvHsp40-100 | XP_010690838.1| Chr9 37,530,491 37,539,556 342 5,99 | 38699,09 35,08 Kararli
BvHsp40-101 | XP_010691100.1| Chr9 39,770,328 39,781,450 502 8,75 | 53911,95 31,71 Kararli
BvHsp40-102 | XP_010691405.1| Chr9 42,168,224 42,170,773 704 56 | 76476,64 50,18 Kararsiz
BvHsp40-103 | XP_010668556.1 | scaffold 22 601 111 54 | 12830,15 55,43 Kararsiz
BvHsp40-104 | XP_010668083.1 | scaffold 3,260 18,965 479 8,7 | 53536,89 33,84 Kararli
BvHsp40-105 | XP_010667930.1 | scaffold 4,874 10,617 126 9,94 | 13682,75 39,25 Kararli
BvHsp40-106 | XP_010667707.1 | scaffold 78,076 83,452 983 6,43 | 111338,38 41,26 Kararsiz
BvHsp40-107 | XP_010667386.1 | scaffold 91,792 100,991 228 6,12 | 25142,03 39,8 Kararli
BvHsp40-108 | XP_010667493.1 | scaffold 137,729 143,004 347 8,34 | 399729 55,38 Kararsiz
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EK 8 BvHsp40 Proteinlerinin OmicsBox Analiz Detaylari

Protein Adi1 | Ag¢iklama Uzunluk |e-degeri Benzerlik | Gen Ontoloji
Protein Adi | A¢iklama Uzunluk e-degeri Benzerlik | Gen Ontoloji
BvHsp40-01 | chaperone protein dnaJ 10 382 0.0 88.93

chaperone protein dnaJ 11,
BvHsp40-02 | chloroplastic-like 271 1,39E-160 |83.34 DNA baglanmasi

chaperone protein dnaJ 11,
BvHsp40-03 | chloroplastic-like 184 3,517E-83 |66.11 DNA baglanmasi

ATP baglanmasi; Sitozol; protein katlanmasi; 1s1ya tepki; 1s1 soku proteini

BvHsp40-04 | dnaJ protein homolog 2-like 420 0.0 88.43 baglanmasi;katlanmamis protein baglanmasi

transcriptional regulator
BvHsp40-05 | ATRX homolog 596 0.0 83.76
BvHsp40-06 | DNA ligase 1 344 0.0 86.54

NAD(P)H-quinone

oxidoreductase subunit T,
BvHsp40-07 | chloroplastic 255 0.0 86.13 membranin ayrilmaz bileseni

chaperone protein dnal 8,
BvHsp40-08 | chloroplastic 137 2,279E-82 | 77.62
BvHsp40-09 | Protein HLJ1 441 0.0 71.23
BvHsp40-10 | chaperone protein Dnal-like 134 2,721E-79 |89.88 niikleus; sitoplazma

dnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-11 | member 2 661 0.0 83.96 niikleus

sitoplazma; klatrin baglama; vezikiil; C:hiicre i¢i membran ile ¢evrili organel;

BvHsp40-12 | auxilin-related protein 1 496 0.0 71.26 klatrin bagimli endositoz
BvHsp40-13 | chaperone protein dnaJ 10-like | 402 0.0 88.4

DnaJ domain containing
BvHsp40-14 | protein 241 2,43E-147 |84.81 savunma tepkisi; membranin ayrilmaz bileseni

cytokinin riboside 5'-

monophosphate

phosphoribohydrolase LOG1- niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
BvHsp40-15 | like 207 1,75E-144 |87.95 bilegiklerinin hidrolize edilmesi
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EK 8’ in devami;

NAD(P)H-quinone
oxidoreductase subunit U,

kloroplast membran; NAD(P)H dehidrojenaz kompleksi; membranin ayrilmaz

BvHsp40-16 | chloroplastic 243 7,63E-121 |83.48 bileseni

cytokinin riboside 5'-

monophosphate niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
BvHsp40-17 | phosphoribohydrolase LOG8 | 216 9,78E-144 93.01 bilesiklerinin hidrolize edilmesi

mitochondrial import inner PAM kompleksi, ; F:ATPase aktivator aktivitesi; membranin ayrilmaz

membrane translocase subunit bileseni;mitokondriyal matrikse protein aktarimi; ATPase aktivitesinin pozitif
BvHsp40-18 | TIM14-1 110 6,869E-59 |93.95 diizenlenmesi

dnaJ homolog subfamily B Sitozol; F:katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktér bagimli protein
BvHsp40-19 | member 4 330 0.0 84.3 yeniden katlanmasi; saperon baglama
BvHsp40-20 | chaperone protein dnaJ 49 269 0.0 65.37
BvHsp40-21 | chaperone protein dnaJ 49 290 0.0 61.5
BvHsp40-22 | dnAJ-like protein slr0093 127 2,051E-86 |87.43 niikleus; sitoplazma

chaperone protein dnaJ GFAZ2, ATP baglanmast; sitoplazma; 1stya tepki; 1s1 soku proteini baglanmast; protein
BvHsp40-23 | mitochondrial 457 0.0 81.95 yeniden katlanmasi;katlanmamis protein baglanmasi,
BvHsp40-24 | DPH4 homolog 184 1,3E-126 75.48 Sitozol; metal iyonu baglanmasi

DNAJ heat shock N-terminal

domain-containing protein, DNA baglanmasi;endoplazmik retikulum; P:protein transport; membran;
BvHsp40-25 | putative isoform 1 786 0.0 64.96 membranin ayrilmaz bileseni

RNA baglanmas; protein transmembran tasiyici aktivitesi; membranin ayrilmaz

BvHsp40-26 | dnaJ protein ERDJ2A-like 685 0.0 93.09 bileseni;protein transmembrane transport
BvHsp40-27 | dnaJ homolog 714 0.0 82.64 membranin ayrilmaz bileseni

J domain-containing protein sitoplazma; membran; protein yeniden katlanmasi; F:katlanmamis protein
BvHsp40-28 | DDB_G0295729 309 0.0 78.14 baglanmasi;Saperon kofaktdr bagimli protein yeniden katlanmasi

heat shock protein binding
BvHsp40-29 | protein, putative 259 1,42E-154 [73.93
BvHsp40-30 | chaperone protein dnaJ 6 292 1,76E-171 |86.49

174




EK 8’ in devami;

dentin sialophosphoprotein-like

BvHsp40-31 | isoform X1 1134 0.0 71.43
chaperone protein dnaJ 20,
BvHsp40-32 | chloroplastic-like 197 3,3E-105 82.36 niikleus; kloroplast; saperon aracili protein katlanmasi
ATP baglanmast; Sitozol; protein katlanmasi; 1siya tepki; 1s1 soku proteini
BvHsp40-33 | dnaJ protein homolog 419 0.0 94.5 baglanmasi; metal iyonu baglanmasi; F:katlanmamis protein baglanmasi
pentatricopeptide repeat-
containing protein At1g11290,
BvHsp40-34 | chloroplastic 814 0.0 88.87 Demir iyonu baglama
heat shock protein binding
BvHsp40-35 | protein, putative 563 0.0 86.67 membranin ayrilmaz bileseni
dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-36 | member 1-like isoform X2 428 0.0 87.95 membranin ayrilmaz bileseni
DnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-37 | member 7 1358 0.0 66.03 kloroplast
dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-38 | member 6 167 8,62E-101 |85.91
auxilin-related protein 2-like sitoplazma; klatrin baglama; vezikiil; C:hiicre i¢i membran ile ¢evrili organel;
BvHsp40-39 | isoform X1 939 0.0 87.47 klatrin bagimli endositoz
tRNA uridine 5-
carboxymethylaminomethyl
BvHsp40-40 | modification enzyme MnmG 725 0.0 91.75 mitokondri; tRNA metilasyonu
tRNA uridine 5-
carboxymethylaminomethyl
BvHsp40-41 | modification enzyme MnmG 630 0.0 91.54 mitokondri; tRNA metilasyonu
pentatricopeptide repeat-
BvHsp40-42 | containing protein At3g05340 | 667 0.0 81.67 RNA baglanmasi; P:RNA modification; C:hiicre i¢i membran ile ¢evrili organel
pentatricopeptide repeat-
containing protein At3g18970-
BvHsp40-43 | like isoform X1 470 0.0 75.62
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EK 8’ in devami;

chaperone protein dnaJ 8,

BvHsp40-44 | chloroplastic 155 1,492E-78 |76.25 C:hiicre i¢i membran ile ¢evrili organel
BvHsp40-45 | DNAJ protein JJJ1 homolog 714 0.0 70.71 metal iyonu baglanmasi
BvHsp40-46 | chaperone protein dnaJ 13 539 0.0 89.06 C:plastid; membranin ayrilmaz bileseni

chaperone DnaJ-domain
BvHsp40-47 | superfamily protein 753 0.0 69.33

dnaJ homolog subfamily B Sitozol; F:katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein
BvHsp40-48 | member 1-like 347 0.0 86.51 yeniden katlanmasi; saperon baglama
BvHsp40-49 | dnaJ protein ERDJ3A 598 0.0 84.03
BvHsp40-50 | Hypothetical predicted protein | 461 0.0 85.42
BvHsp40-51 | Hypothetical predicted protein | 374 0.0 85.44

iron-sulfur cluster co-

chaperone protein HscB, F:ATPase aktivator aktivitesi; sitoplazma; ATPase aktivitesinin pozitif
BvHsp40-52 | mitochondrial-like 264 0.0 76.56 diizenlenmesi; saperon baglama, protein kompleksi oligomerizasyonu

ATP baglanmast; 1stya tepki; kloroplast membran; 1s1 soku proteini baglanmast;

BvHsp40-53 | chaperone protein Dnal 539 0.0 77.45 protein yeniden katlanmasi:katlanmamig protein baglanmasi
BvHsp40-54 | ---NA--- 186

chaperone protein dnaJ 72
BvHsp40-55 | isoform X3 149 5,134E-76 |76.8 membran; membranin ayrilmaz bileseni

dnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-56 | member 16-like 714 0.0 78.06 membranin ayrilmaz bileseni

dnaJ homolog subfamily B Sitozol; F:katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein
BvHsp40-57 | member 1 345 0.0 81.69 yeniden katlanmasi; saperon baglama
BvHsp40-58 | dnaJ protein ERDJ3B 348 0.0 91.77 protein katlanmasi; F:katlanmamisg protein baglanmasi

dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-59 | member 2 isoform X2 132 6,426E-66 | 76.22 membranin ayrilmaz bilegeni
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EK 8’ in devami;

BvHsp40-60 | chaperone protein dnaJ 15 412 0.0 93.48
Chaperone DnaJ-domain
superfamily protein, putative
BvHsp40-61 | isoform 1 534 0.0 77.15
mitochondrial import inner
membrane translocase subunit ATPase aktivator aktivitesi; membranin ayrilmaz bileseni;mitokondriyal matrikse
BvHsp40-62 | TIM14-1 112 5,463E-60 87.88 | protein aktarimi; ATPase aktivitesinin pozitif diizenlenmesi
chaperone protein dnaJ 11,
BvHsp40-63 | chloroplastic 155 8,258E-77 73.96
BvHsp40-64 | Chaperone protein like 265 1,45E-164 68.56
chaperone DnaJ-domain
BvHsp40-65 | superfamily protein 394 0.0 59.14
mitochondrial import inner
membrane translocase subunit
BvHsp40-66 | PAM16 like 2 117 2,629E-74 91.48 | mitokondriyal matrikse protein aktarimi
BvHsp40-67 | protein IWS1 homolog A 559 0.0 72.65
sitoplazma;hidrolaz aktivitesi; klatrin baglama; vezikiil; C:hiicre i¢i membran ile
BvHsp40-68 | auxilin-like protein 1 1748 0.0 79.08 | cevrili organel; klatrin bagimli endositoz
BvHsp40-69 | chaperone protein Dnal 147 4,25E-100 79.79
dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-70 | member 8 isoform X2 119 1,031E-77 83.22
chaperone protein dnaJ C76,
BvHsp40-71 | chloroplastic 280 1,99E-175 86.22 | kloroplast
dnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-72 | member 17 295 2,12E-173 77.3 RNA baglanmasi
BvHsp40-73 | chaperone protein dnaJ 16 412 0.0 90.17
sitoplazma; klatrin baglama; vezikiil; C:hiicre i¢i membran ile ¢evrili organel;
BvHsp40-74 | auxilin-like protein 1 1181 0.0 84.09 | klatrin bagimli endositoz
sitoplazma; klatrin baglama; vezikiil; C:hiicre i¢i membran ile gevrili organel;
BvHsp40-75 | auxilin-like protein 1 1308 0.0 82.92 | klatrin bagimli endositoz
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EK 8’ in devami;

BvHsp40-76 | Chaperone protein dnaJ 49 756 0.0 75.6 hiicre i¢i anatomik yapi

dnaJ homolog subfamily B Sitozol; F:katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein
BvHsp40-77 | member 1-like 349 0.0 72.85 yeniden katlanmasi; saperon baglama

cytokinin riboside 5'-

monophosphate niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
BvHsp40-78 | phosphoribohydrolase LOG7 216 1,03E-136 | 94.99 bilesiklerinin hidrolize edilmesi

cytokinin riboside 5'-

monophosphate niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
BvHsp40-79 | phosphoribohydrolase LOG3 | 208 5,51E-146 |95.79 bilegiklerinin hidrolize edilmesi
BvHsp40-80 | dnaJ protein P58IPK homolog | 495 0.0 91.19 plazma zar1; membranin ayrilmaz bileseni

dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-81 | member 8 isoform X1 256 9,18E-175 |79.04

dnaJ homolog subfamily B
BvHsp40-82 | member 7-like isoform X2 218 4,54E-157 |81.69

J domain-containing protein
BvHsp40-83 | spf3l 244 1,02E-138 |94.55

ATP baglanmast; Sitozol; protein katlanmasi; 1siya tepki; membran; 1s1 soku

BvHsp40-84 | dnaJ protein homolog 417 0.0 94.43 proteini baglanmasi; metal iyonu baglanmasi; F:katlanmamis protein baglanmast

GDP-mannose transporter
BvHsp40-85 | GONST2-like isoform X1 244 2,99E-148 |93.51 Golgi aygiti; membranin ayrilmaz bileseni

dnaJ homolog subfamily B 297 0.0 80.72 sitoplazma; protein yeniden katlanmasi; F:katlanmamig protein baglanmasi;Saperon
BvHsp40-86 | member 8 isoform X1 ' ) kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi

dnaJ homolog subfamily B sitoplazma; protein yeniden katlanmasi; F:katlanmamig protein baglanmasi;Saperon
BvHsp40-87 | member 9 isoform X2 286 0.0 79.69 kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi

dnaJ homolog subfamily B sitoplazma; protein yeniden katlanmasi; F:katlanmamig protein baglanmasi;Saperon
BvHsp40-88 | member 8 isoform X1 172 3,55E-116 | 83.86 kofaktdr bagimli protein yeniden katlanmasi

C:endoplasmic reticulum membrane; protein katlanmasi; membranin ayrilmaz

BvHsp40-89 | chaperone protein dnaJ 50-like | 299 0.0 90.26 bileseni

chaperone protein dnaJ A6, ATP baglanmas; 1s1ya tepki; kloroplast membran; 1s1 soku proteini baglanmasi;
BvHsp40-90 | chloroplastic-like 442 0.0 90.91 protein yeniden katlanmasi;katlanmamis protein baglanmasi
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EK 8’ in devami;

dnaJ homolog subfamily C

BvHsp40-91 | GRV2 isoform X1 2602 0.0 90.85 endozom membrani

dnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-92 | GRV2 isoform X2 2194 0.0 91.16 endozom membrani
BvHsp40-93 | ---NA--- 469
BvHsp40-94 | J protein JJJ2-like 684 0.0 78.98

chaperone protein dnaJ C76, demir iyonu baglama; elektron transfer aktivitesi; kloroplast; membranin ayrilmaz
BvHsp40-95 | chloroplastic-like 339 0.0 85.17 bileseni

dnaJ homolog subfamily B Sitozol; F:katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein
BvHsp40-96 | member 4-like 354 0.0 95.31 yeniden katlanmasi; saperon baglama

cytokinin riboside 5'-

monophosphate

phosphoribohydrolase LOG5- niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
BvHsp40-97 | like 240 3,16E-152 | 91.07 bilesiklerinin hidrolize edilmesi

dnaJ homolog subfamily C
BvHsp40-98 | member 17 295 7,97E-161 |77.95 RNA baglanmasi

chaperone protein dnal A7A, ATP baglanmasi; 1s1ya tepki; kloroplast membran; 1s1 soku proteini baglanmasi;
BvHsp40-99 | chloroplastic-like 435 0.0 78.66 protein yeniden katlanmasi; katlanmamisg protein baglanmasi
BvHsp40-100 | chaperone protein dnaJ 10-like | 342 0.0 90.28

PREDICTED: uncharacterized ATP baglanmast; 1stya tepki; kloroplast membran; kloroplast envelope; 1s1 soku
BvHsp40-101 | protein LOC104904529 502 0.0 89.86 proteini baglanmasi; protein yeniden katlanmasi:katlanmamig protein baglanmasi

chaperone DnaJ-domain
BvHsp40-102 | superfamily protein 704 0.0 61.81
BvHsp40-103 | dnaJ-like protein 111 4,452E-72 | 64.74 protein katlanmasi; F:katlanmamig protein baglanmasi

chaperone protein dnal 1, ATP baglanmast; sitoplazma; 1stya tepki; 1s1 soku proteini baglanmasi; protein
BvHsp40-104 | mitochondrial isoform X1 479 0.0 83.9 yeniden katlanmasi;katlanmamis protein baglanmasi

mitochondrial import inner PAM kompleksi, ; F:ATPase aktivator aktivitesi; membranin ayrilmaz

membrane translocase subunit bileseni;mitokondriyal matrikse protein aktarimi; ATPase aktivitesinin pozitif
BvHsp40-105 | TIM14-1 126 1,516E-83 |[91.93 diizenlenmesi
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EK 8’ in devami;

PREDICTED:
BvHsp40- uncharacterized protein
106 LOC104884721 983 0.0 68.24 kalsiyum iyonu baglama

cytokinin riboside 5'-

monophosphate
BvHsp40- phosphoribohydrolase niikleus; Sitozol; sitokinin biyosentetik siireci;hidrolaz aktivitesi, N-glikozil
107 LOG1-like 228 1,29E-152 93.45 bilesiklerinin hidrolize edilmesi
BvHsp40- ER membrani; membranin ayrilmaz bileseni; Hsp70 protein baglama;Saperon
108 chaperone protein dnaJ 49 | 347 0.0 86.74 kofaktor bagimli protein yeniden katlanmas,
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EK 9 BvHsp40 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Kromozom Gen Duplikasyon Edegeri Homoloji(%0) Mesafe Ks Ka Ka/Ks Myo
Chrl BvHsp40-05 BvHsp40-06 0.0 91,6 128,243 0,179 0,043 0,239 1,378
Chr2 BvHsp40-15 BvHsp40-17 1,00E-97 67,9 8,087,526 5,756 0,260 0,045 44,273
Chr3 BvHsp40-20 BvHsp40-21 0.0 92,7 0 0,0000 0,0000 0,000 0,000
Chr4 BvHsp40-35 BvHsp40-36 0.0 100 0 0,0000 0,0000 0,000 0,000
Chr 4 BvHsp40-40 BvHsp40-41 0.0 99,5 0 0,000 0,001 6,000 0,001
Chr5 BvHsp40-48 BvHsp40-57 7,00E-131 56,4 37,011,611 4,700 0,314 0,067 36,152
Chr5 BvHsp40-50 BvHsp40-51 0.0 100,0 0 0,00 0,00 0,000 0,000
Chr5 BvHsp40-54 BvHsp40-55 2,00E-103 100,0 0 0,054 0,030 0,555 0,418
Chr 6 BvHsp40-69 BvHsp40-70 7,00E-77 99,1 0 0,075 0,080 1,071 0,574
Chr 6 BvHsp40-74 BvHsp40-75 0.0 100 0 0,012 0,011 0,932 0,001
Chr7 BvHsp40-78 BvHsp40-79 le-114 78,4 6,198,224 54,628 0,158 0,003 420,212
Chr7 BvHsp40-81 BvHsp40-82 1,00E-146 99,0 0 0,118 0,074 0,626 0,905
Chr7 BvHsp40-86 BvHsp40-87 0.0 96,3 0 0,0000 0,0000 0,000 0,000
Chr7 BvHsp40-86 BvHsp40-88 3,00E-121 100 0 0,000 0,022 111,500 0,002
Chr7 BvHsp40-87 BvHsp40-88 3,00E-108 91,2 0 0,000 0,0239 | 119,500 0,002
Chr 8 BvHsp40-91 BvHsp40-92 0.0 100 0 0,000 0,000 0,000 0,000
Ortalama 5,040 0,083 15,034 | 31,500
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EK 10 BvHsp40 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Genl Kromozom Gen 2 Kromozom Edegeri Homoloji(%0) Ks Ka Ka/Ks Myo
BvHsp40-48 Chr5 BvHsp40-96 Chr9 le-171 71.51 12,879 0,208 0,016 99,072
BvHsp40-78 Chr 7 BvHsp40-107 scaffold 4e-112 77.95 14,589 0,199 0,014 112,222
BvHsp40-78 Chr7 BvHsp40-97 Chr9 4e-103 72.16 15,366 0,244 0,016 118,198
BvHsp40-79 Chr7 BvHsp40-107 scaffold 1E-113 76.26 2,119 0,188 0,089 16,298
BvHsp40-79 Chr7 BvHsp40-97 Chr9 6e-109 74.51 3,116 0,190 0,061 23,965
BvHsp40-84 Chr7 BvHsp40-33 4 0.0 84.73 2,582 0,081 0,031 19,865
BvHsp40-84 Chr7 BvHsp40-04 1 0.0 71.26 20,960 0,185 0,009 161,229
BvHsp40-97 Chr9 BvHsp40-107 scaffold 3e-104 71.36 2,5609 0,2574 0,101 19,699

Ortalama 9,271 0,194 0,042 71,319
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EK 11 BvHsp40 Genlerinin Arabidopsis, Celtik, Kavak ve soya ile Ortolog

Mliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlar

Pizl:lrn Kromozom Arglgﬁgzms Krmozomo Ka Ks Ka/Ks | Myo
BvHsp40-01 1 AT1G72070.1 1 1,1090 | 3,4219 | 0,324 | 26,322
BvHsp40-03 1 AT1G21660.1 1 1,2674 | 3,6041 | 0,352 | 27,724
BvHsp40-12 1 AT1G21080.3 1 1,1681 | 12,0694 | 0,097 | 92,842
BvHsp40-13 1 AT1G77020.1 1 0,3781 | 4,4691 | 0,085 | 34,378
BvHsp40-13 1 AT1G76700.1 1 0,2209 | 2,1273 | 0,104 | 16,364
BvHsp40-14 1 AT2G17880.1 2 0,1400 | 13,8578 | 0,010 | 1,077
BvHsp40-17 1 AT4G07990.1 4 1,0536 | 2,1154 0,498 | 16,272
BvHsp40-19 2 AT5G11950.1 5 1,2824 | 55,6420 | 0,023 |428,015
BvHsp40-22 3 AT4G13830.2 4 1,3676 | 56,9653 | 0,024 |438,195
BvHsp40-25 3 AT5G16650.1 5 0,8694 | 60,7074 | 0,014 |466,980
BvHsp40-27 3 AT5G53150.1 5 1,2097 | 64,0085 | 0,019 |492,373
BvHsp40-29 2 AT5G25530.1 5 0,8007 | 59840 | 0,134 | 46,031
BvHsp40-29 3 AT2G41520.1 2 1,0337 | 62,7977 | 0,016 |483,059
BvHsp40-31 3 AT2G42080.1 2 1,2471 | 54,8181 | 0,023 |421,678
BvHsp40-32 3 AT3G58020.1 3 1,2994 | 54,5908 | 0,024 |419,929
BvHsp40-35 3 AT5G49580.1 5 0,5905 | 21,6575 | 0,027 | 166,596
BvHsp40-37 4 AT3G05340.1 3 0,838 3,249 0,258 | 24,995
BvHsp40-42 4 AT1G79030.1 1 1,1706 | 56,0474 | 0,021 |431,134
BvHsp40-45 4 AT5G12430.1 5 1,1131 | 2,3874 | 0,466 | 18,365
BvHsp40-48 5 AT3G47940.1 3 0,3488 | 57,6941 | 0,006 |443,801
BvHsp40-50 5 AT1G18700.4 1 1,2558 | 54,0372 | 0,023 |415,671
BvHsp40-52 5 AT5G01390.1 5 1,0841 | 53,3589 | 0,020 |410,453
BvHsp40-56 5 AT1G74250.1 1 1,1638 | 56,9531 | 0,020 |438,101
BvHsp40-57 5 AT2G35540.1 2 0,847 2,697 0,314 | 20,746
BvHsp40-59 9 AT2G42750.1 2 2487 | 11,311 | 0,220 | 19,131
BvHsp40-59 9 AT4G39150.1 4 0,862 6,004 0,144 | 46,185
BvHsp40-60 6 AT1G10350.1 1 0,9649 | 53,3132 | 0,018 |410,102
BvHsp40-61 6 AT1G68370.1 1 1,1579 | 15,8745 | 0,073 |122,112
BvHsp40-67 6 AT1G71000.1 1 0,8621 | 3,2145 | 0,268 | 24,727
BvHsp40-69 5 AT5G06410.1 5 1,1603 | 61,3832 | 0,019 |472,178
BvHsp40-77 6 AT1G69060.1 1 1,2559 | 55,6150 | 0,023 |427,808
BvHsp40-77 6 AT1G59725.1 1 0,354 5,201 0,068 | 40,007
BvHsp40-78 7 AT1G72416.3 1 1,352 | 47,854 | 0,028 |368,109
BvHsp40-78 7 AT5G03160.1 5 1,1903 | 53,4929 | 0,022 |411,484
BvHsp40-79 7 AT2G35990.1 2 0,219 | 24,848 | 0,009 |191,138
BvHsp40-80 7 AT5G03030.1 5 1,2713 | 4,9823 | 0,255 | 38,325
BvHsp40-81 7 AT2G37210.2 2 1,3111 | 2,2372 | 0,586 | 17,209
BvHsp40-83 7 AT5G22060.1 5 1,166 | 6,8647 | 0,170 | 52,805
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-84 7 AT3G09700.1 3 10,085| 23,391 |0,431| 179,931
BvHsp40-85 6 AT4G37480.1 4 1,221 | 5,434 [0,225| 41,796
BvHsp40-86 7 AT5G22080.1 5 1,265 | 35,030 | 0,036 | 269,463
BvHsp40-93 9 AT4G35190.1 4 1,142 | 22,8289 | 0,050 | 175,607
BvHsp40-94 9 AT2G20560.1 2 1,129 | 9,444 |0,120| 72,647
BvHsp40-94 9 AT5G35753.1 5 0,392 | 2,105 |0,186| 16,192
BvHsp40-95 9 AT2G21510.1 2 0,804 | 2,582 |0,311| 19,862
BvHsp40-97 9 AT4G28480.1 4 1,013 | 54,228 |0,019 | 417,140
BvHsp40-100 7 AT5G06300.1 5 1,169 | 16,777 |0,070| 129,056
BvHsp40-100 9 AT2G05230.1 2 0,917 | 25,245 |0,036| 194,192
BvHsp40-102 9 AT5G23240.1 5 0,999 | 26,878 |0,037| 206,754
BvHsp40-105 7 AT3G14200.1 3 1,158 | 44,604 |0,026 | 343,111
BvHsp40-105 7 AT5G59610.1 5 10,284 | 14,239 |0,722| 109,531
Ortalama 1,891 | 19,006 |0,139] 207,798
Seker

Pancari Kromozom Celtik Genleri Kromozom| Ks Ka | Ka/Ks| Myoé

Genleri
BvHsp40-04 1 LOC 0s02g43930.1 2 4,882 |0,150| 0,031 | 37,551
BvHsp40-10 1 LOC 0s02g52270.1 2 7,581 10,263 | 0,035 | 58,318
BvHsp40-14 1 LOC 0s03g51830.1 3 3,232 10,375 0,116 | 24,865
BvHsp40-22 3 LOC 0s02g46640.1 2 11,538 | 0,259 | 0,022 | 88,755
BvHsp40-30 3 LOC 0s02g10220.1 2 11,998 | 0,260 | 0,022 | 92,294
BvHsp40-33 4 LOC_0s03g44620.2 3 5,586 | 0,095 0,017 | 42,965
BvHsp40-35 4 LOC 0Os12g41820.1 12 3,376 [0,362| 0,107 | 25,967
BvHsp40-49 5 LOC 0s03g18200.1 3 7,817 10,429 0,055 | 60,130
BvHsp40-59 5 LOC 0Os01g13760.1 1 9,035 10,922 | 0,102 | 69,497
BvHsp40-61 6 LOC_0s03g55360.1 3 19,922 10,398 | 0,020 | 153,246
BvHsp40-76 6 LOC 0s01g69930.1 1 10,101 | 0,563 | 0,056 | 77,700
BvHsp40-81 7 LOC 0s02g54130.1 2 54,390 | 0,561 | 0,010 |418,386
BvHsp40-81 7 LOC_0s08g35160.2 8 54,234 10,553 | 0,010 | 417,186
BvHsp40-84 7 LOC 0Os12g42440.1 12 55,469 0,516 | 0,009 | 426,688
BvHsp40-84 7 LOC 0s03g57340.1 3 4,972 10,088 | 0,018 | 38,247
BvHsp40-84 7 LOC 0s03g44620.2 3 5,586 | 0,095 0,017 | 42,965
BvHsp40-86 7 LOC 0s03g60790.1 3 6,295 | 0,452 | 0,072 | 48,422
BvHsp40-97 9 LOC 0s09g37540.1 9 47,575(0,249 | 0,005 | 365,964
Ortalama 17,97710,366 | 0,040 | 138,286
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EK 11’ in devamu;

Pzikcfn Kromozom Kavak Genleri Kromozom | Ks Ka |Ka/Ks| Myé

Genleri
BvHsp40-02 1 Potri.002G090600.2 2 3,129 |0,265| 0,085 | 24,066
BvHsp40-03 1 Potri.002G020700.1 2 20,392 (0,481 | 0,024 | 156,861
BvHsp40-03 1 Potri.004G172300.1 4 46,386 0,536 | 0,012 | 356,812
BvHsp40-03 1 Potri.005G113100.5 5 47,041]0,476 | 0,010 | 361,854
BvHsp40-03 1 Potri.005G240700.1 5 18,166 | 0,470 | 0,026 | 139,735
BvHsp40-04 1 Potri.014G055300.2 14 4,028 |0,287| 0,071 | 30,985
BvHsp40-05 1 Potri.019G083700.1 19 16,948 | 0,247 | 0,015 | 130,367
BvHsp40-09 1 Potri.002G105500.5 2 18,096 | 0,637 | 0,035 | 139,201
BvHsp40-09 1 Potri.005G156100.7 5 3,370 |0,345| 0,102 | 25,925
BvHsp40-10 1 Potri.002G103900.1 2 3,205 |0,134| 0,042 | 24,652
BvHsp40-12 1 Potri.002G079200.1 2 2,647 |0,516| 0,195 | 20,362
BvHsp40-12 1 Potri.005G181700.2 5 2,224 10,518 0,233 | 17,110
BvHsp40-13 1 Potri.002G000300.1 2 15,381 | 0,153 | 0,010 | 118,319
BvHsp40-13 1 Potri.005G260400.1 5 15,313|0,154| 0,010 | 117,794
BvHsp40-15 2 Potri.001G265300.1 1 20,164 10,196 | 0,010 | 155,111
BvHsp40-15 2 Potri.009G060300.1 9 2,018 |0,188| 0,093 | 15,524
BvHsp40-16 2 Potri.006G221900.1 6 2,002 |0,377| 0,188 | 15,402
BvHsp40-17 2 Potri.006G226100.4 6 1,039 |0,119| 0,115 | 7,995
BvHsp40-18 2 Potri.006G131200.1 6 36,202 (0,117 | 0,003 | 278,476
BvHsp40-18 2 Potri.008G043500.1 8 5,190 |0,088| 0,017 | 39,922
BvHsp40-19 2 Potri.006G246700.1 6 4,152 10,202 0,049 | 31,941
BvHsp40-19 2 Potri.018G034600.1 18 3,674 |0,190| 0,052 | 28,264
BvHsp40-20 3 Potri.012G098800.1 12 55,324 (1,133 | 0,020 |425,572
BvHsp40-20 3 Potri.015G097500.3 15 5,619 |0,834| 0,148 | 43,221
BvHsp40-22 3 Potri.013G078200.1 13 0,885 [0,163| 0,184 | 6,811
BvHsp40-22 3 Potri.019G041400.2 19 0,919 |0,191| 0,207 | 7,068
BvHsp40-25 3 Potri.012G001100.1 12 2,298 |0,394| 0,172 | 17,678
BvHsp40-25 3 Potri.015G020200.2 15 22,916 0,413 | 0,018 | 176,276
BvHsp40-26 3 Potri.017G148800.1 17 14,196 | 0,128 | 0,009 | 109,199
BvHsp40-27 3 Potri.008G101800.2 8 17,3430,222| 0,013 | 133,410
BvHsp40-27 3 Potri.010G148900.2 10 14,291 0,289 | 0,020 | 109,930
BvHsp40-28 3 Potri.013G058100.1 13 28,311|0,357| 0,013 | 217,776
BvHsp40-28 3 Potri.019G035100.1 19 2,070 |0,382| 0,185 | 15,926
BvHsp40-29 3 Potri.016G045401.1 16 13,746 | 0,580 | 0,042 | 105,740
BvHsp40-30 3 Potri.006G056400.1 6 13,580 | 0,208 | 0,015 | 104,459
BvHsp40-30 3 Potri.016G051800.1 16 1,461 | 0,207 | 0,142 | 11,242
BvHsp40-31 3 Potri.006G047700.2 6 15,819 | 0,466 | 0,029 | 121,682
BvHsp40-31 3 Potri.016G043900.1 16 1,720 {0,488 | 0,284 | 13,230
BvHsp40-32 3 Potri.001G319100.1 1 1,673 10,422 0,252 | 12,868
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-32 3 Potri.017G058400.1 | 17 | 23,108 | 0,381 | 0,016 177,753
BvHsp40-33 4 Potri.008G018800.2 | 8 | 25,464 | 0,073 | 0,003 195,874
BvHsp40-33 4 Potri.010G243100.2 | 10 | 2,308 | 0,069 | 0,030 17,757
BvHsp40-34 4 Potri.003G191000.1 13,962 | 0,200 | 0,014 107,399
BvHsp40-35 4 Potri.001G438300.2 12,809 | 0,160 | 0,013 98,532
BvHsp40-35 4 Potri.011G142000.4 | 11 | 11,704 | 0,180 | 0,015 90,033
BvHsp40-37 4 Potri.001G255000.3 13,209 | 0,432 | 0,033 101,605
BvHsp40-37 4 Potri.009G050200.1 14,093 | 0,423 | 0,030 108,408
BvHsp40-38 4 Potri.005G020300.1 5208 | 0,212 | 0,041 40,064
BvHsp40-38 4 Potri.013G010800.2 | 13 | 23,102 | 0,211 | 0,009 177,705
BvHsp40-40 4 Potri.005G066300.6 | 5 | 1,357 | 0,123 | 0,090 10,441
BvHsp40-42 4 Potri.013G021100.1 | 13 | 10,860 | 0,244 | 0,022 83,538
BvHsp40-46 5 Potri.003G076600.6 | 3 | 14,691 | 0,183 | 0,012 113,010
BvHsp40-49 5 Potri.016G120000.1 | 16 | 1,631 | 0,239 | 0,146 12,543
BvHsp40-50 5 Potri.001G135700.1 | 1 | 50,801 | 1,053 | 0,021 390,779
BvHsp40-50 5 Potri.003G097800.7 | 3 | 2,872 | 0,413 | 0,144 22,092
BvHsp40-52 5 Potri.006G200900.1 11,634 | 0,367 | 0,032 89,489
BvHsp40-57 5 Potri.015G066100.1 | 15 | 17,639 | 0,228 | 0,013 135,687
BvHsp40-59 5 Potri.007G136700.1 | 7 | 17,425 | 0,773 | 0,044 134,039
BvHsp40-59 5 Potri.011G057601.1 | 11 | 13,663 | 0,711 | 0,052 105,103
BvHsp40-59 5 Potri.017G016000.1 | 17 | 2,883 | 0,975 | 0,338 22,176
BvHsp40-60 6 Potri.008G123200.1 | 8 | 18,266 | 0,101 | 0,006 140,511
BvHsp40-60 6 Potri.010G122300.6 | 10 | 1,538 | 0,100 | 0,065 11,834
BvHsp40-61 6 Potri.007G052400.18 | 7 | 14,439 | 0,329 | 0,023 111,068
BvHsp40-64 6 Potri.001G308900.1 | 1 | 17,867 | 0,399 | 0,022 137,440
BvHsp40-64 6 Potri.019G010000.2 | 19 | 26,649 | 0,358 | 0,013 204,994
BvHsp40-65 6 Potri.002G105500.5 18,096 | 0,637 | 0,035 139,201
BvHsp40-67 6 Potri.008G109100.6 23,491 | 0,484 | 0,021 180,702
BvHsp40-67 6 Potri.010G139100.5 | 10 | 4,725 | 0,562 | 0,119 36,344
BvHsp40-69 6 Potri.010G113400.3 | 10 | 1,451 | 0,342 | 0,236 11,164
BvHsp40-76 6 Potri.001G057200.4 19,150 | 0,287 | 0,015 147,304
BvHsp40-76 6 Potri.003G171200.1 16,757 | 0,274 | 0,016 128,897
BvHsp40-76 6 Potri.012G098800.1 | 12 | 55,324 | 1,133 | 0,020 425,572
BvHsp40-77 6 Potri.008G194000.1 | 8 | 5,353 | 0,300 | 0,056 41,175
BvHsp40-77 6 Potri.010G035000.1 | 10 | 4,815 | 0,298 | 0,062 37,037
BvHsp40-77 6 Potri.015G066100.1 | 15 | 17,639 | 0,228 | 0,013 135,687
BvHsp40-78 7 Potri.006G204800.1 | 6 | 17,157 | 0,117 | 0,007 131,976
BvHsp40-78 7 Potri.016G072000.1 | 16 | 1,571 | 0,117 | 0,074 12,081
BvHsp40-79 7 Potri.006G127400.1 0,885 | 0,083 | 0,094 6,807

BvHsp40-79 7 Potri.009G010800.1 16,341 | 0,079 | 0,005 125,699
BvHsp40-79 7 Potri.016G090500.1 | 16 | 0,959 | 0,093 | 0,097 7,378
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-81 7 Potri.001G164700.2 1 7,453 0,373 0,050 | 57,330
BvHsp40-81 7 Potri.003G070600.1 3 | 13,229 | 0,359 0,027 | 101,762
BvHsp40-83 7 Potri.001G215800.1 1 2,149 0,084 0,039 | 16,531
BvHsp40-83 7 Potri.009G016700.1 9 | 22,114 | 0,099 0,004 | 170,109
BvHsp40-85 7 Potri.009G044000.1 9 | 15,907 | 0,202 0,013 | 122,360
BvHsp40-89 8 Potri.004G022600.1 4 1,794 0,152 0,085 | 13,799
BvHsp40-94 9 Potri.002G221000.3 2 1,388 0,255 0,184 | 10,677
BvHsp40-94 9 Potri.014G165600.6 | 14 | 1,496 0,261 0,174 | 11,508
BvHsp40-95 9 Potri.014G143400.1 | 14 | 1,751 0,239 0,136 | 13,472
BvHsp40-97 9 Potri.002G012500.2 2 | 11,985 | 0,132 0,011 | 92,195
BvHsp40-97 9 Potri.004G181800.1 4 1,129 0,107 0,095 8,683
BvHsp40-97 9 Potri.005G248900.1 5 | 17,296 | 0,140 0,008 | 133,049
BvHsp40-97 9 Potri.009G141500.1 9 110,195 | 0,121 0,012 | 78,423
BvHsp40-98 9 Potri.009G138100.2 9 | 18,024 | 0,387 0,021 | 138,648
BvHsp40-99 9 Potri.005G073900.5 5 | 32,841 | 0,293 0,009 | 252,626
BvHsp40-100 9 Potri.004G158300.2 4 1,347 0,226 0,168 | 10,362
BvHsp40-100 9 Potri.009G119800.1 9 | 12,732 | 0,227 0,018 | 97,935
BvHsp40-101 9 Potri.003G031800.6 3 1,307 0,204 0,156 | 10,052
BvHsp40-102 9 Potri.007G114800.3 7 | 23491 | 0,488 0,021 | 180,701
BvHsp40-102 9 Potri.017G044600.10 | 17 | 3,858 0,508 0,132 | 29,680
BvHsp40-104 | scaffold | Potri.005G160200.2 5 | 15940 | 0,303 0,019 | 122,618
BvHsp40-105 | scaffold | Potri.006G131200.1 36,202 | 0,117 0,003 | 278,476
BvHsp40-107 scaffold | Potri.002G024000.2 2,559 0,122 0,048 | 19,687
BvHsp40-107 scaffold | Potri.005G237600.1 1,939 0,121 0,063 | 14,916
BvHsp40-108 | scaffold | Potri.010G013200.4 | 10 | 23,587 | 0,219 0,009 | 181,442
Ortalama 12,929 | 0,317 0,064 | 99,454
Seker K . ..
Pancart romozom Soya Genleri Kromozom Ks Ka |Ka/Ks Myéo
BvHsp40-01 1 Glyma.13G036700.1 13 21,8981 |0,1935|0,0088 | 168,4469
BvHsp40-01 1 Glyma.14G118300.1 14 2,7762 10,1841 |0,0663 | 21,3554
BvHsp40-02 1 Glyma.06G107400.1 6 2,7509 |0,2103|0,0764 | 21,1608
BvHsp40-03 1 Glyma.11G077400.1 11 45,6153 | 0,5025|0,0110 | 350,8869
BvHsp40-05 1 Glyma.10G216200.1 10 3,2460 | 0,2774|0,0855| 24,9692
BvHsp40-06 1 Glyma.20G175700.1 20 2,5978 |0,2063|0,0794 | 19,9831
BvHsp40-09 1 Glyma.02G213900.1 2 227,4493 10,3820|0,0017 | 1749,6097
BvHsp40-09 1 Glyma.14G181600.1 14 265,6678 |0,4096 | 0,0015 | 2043,5984
BvHsp40-10 1 Glyma.02G212500.1 2 21,2247 10,1435 |0,0068 | 163,2671
BvHsp40-10 1 Glyma.14G180400.1 14 18,9043 |0,1801|0,0095 | 145,4175
BvHsp40-12 1 Glyma.04G246200.1 4 28,0199 10,4921]0,0176| 215,5374
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-12 1 Glyma.06G116500.1 1,7261 0,5263 | 0,3049 | 13,2774
BvHsp40-14 1 Glyma.04G048400.3 1,3530 0,21470,1587 | 10,4077
BvHsp40-14 1 Glyma.06G049600.4 1,2804 10,2204|0,1721| 19,8492
BvHsp40-14 1 Glyma.14G090500.2 14 2,5651 0,27750,1082 | 19,7315
BvHsp40-15 2 Glyma.09G229100.1 9 1,6042 0,18860,1176| 12,3399
BvHsp40-15 2 Glyma.10G089000.1 10 13,1235 ]0,2041|0,0155| 100,9497
BvHsp40-16 2 Glyma.04G055400.1 4 3,1305 0,3404 10,1087 | 24,0808
BvHsp40-16 2 Glyma.06G055600.1 6 3,1264 |0,3686 | 0,1179 | 24,0492
BvHsp40-17 2 Glyma.04G052600.2 4 1,6912 0,1279|0,0756 | 13,0092
BvHsp40-17 2 Glyma.06G053000.1 6 13,6422 10,1065 |0,0078 | 104,9402
BvHsp40-17 2 Glyma.17G227200.1 17 12,2167 ]0,1346|0,0110 | 93,9746
BvHsp40-19 2 Glyma.06G073300.1 54113 0,2063 10,0381 | 41,6254
BvHsp40-20 3 Glyma.06G169500.1 26,5296 | 0,8098 | 0,0305 | 204,0742
BvHsp40-22 3 Glyma.11G109700.1 11 15,7334 ]0,2212|0,0141 | 121,0264
BvHsp40-22 3 Glyma.12G015600.1 12 14,6210 ]0,2655|0,0182 | 112,4692
BvHsp40-25 3 Glyma.04G237600.1 4 2,2582 0,3692 | 0,1635| 17,3704
BvHsp40-25 3 Glyma.06G126400.2 6 3,1199 0,4390]0,1407 | 23,9992
BvHsp40-25 3 Glyma.13G042000.2 13 4,0344 10,4600 0,1140 | 31,0338
BvHsp40-25 3 Glyma.14G161200.15 14 21,0630 |0,42780,0203 | 162,0231
BvHsp40-27 3 Glyma.09G032800.1 9 16,0477 10,3423 |0,0213 | 123,4436
BvHsp40-27 3 Glyma.15G137800.1 15 15,1411 10,3296 | 0,0218 | 116,4702
BvHsp40-28 3 Glyma.16G041000.1 16 18,9232 10,3849 |0,0203 | 145,5632
BvHsp40-29 3 Glyma.02G172700.1 2 1,9672 0,3665 | 0,1863 | 15,1322
BvHsp40-29 3 Glyma.19G148000.1 19 15,0947 10,3680 |0,0244 | 116,1130
BvHsp40-30 3 Glyma.02G179900.1 2 17,2125 10,1888 |0,0110 | 132,4042
BvHsp40-30 3 Glyma.10G094400.1 10 1,6867 0,2003 | 0,1188 | 12,9748
BvHsp40-30 3 Glyma.19G143100.1 19 13,3717 ]0,1440|0,0108 | 102,8596
BvHsp40-31 3 Glyma.03G133500.2 3 16,2940 ]0,4664 |0,0286 | 125,3385
BvHsp40-31 3 Glyma.19G135300.2 19 15,7870 10,5083 10,0322 | 121,4385
BvHsp40-32 3 Glyma.05G152800.1 5 5,5849 0,3973 /10,0711 | 42,9608
BvHsp40-32 3 Glyma.08G109700.1 8 4,1209 0,3833 10,0930 | 31,6992
BvHsp40-34 4 Glyma.06G311600.1 6 18,7739 |0,2347 10,0125 | 144,4144
BvHsp40-35 4 Glyma.15G253300.1 15 14,0989 10,1809 |0,0128 | 108,4528
BvHsp40-37 4 Glyma.01G227100.2 1 17,8344 10,3798 |0,0213 | 137,1877
BvHsp40-37 4 Glyma.11G095300.1 11 18,6360 |0,4416|0,0237 | 143,3536
BvHsp40-37 4 Glyma.12G021400.1 12 1,8358 0,443410,2415| 14,1214
BvHsp40-38 4 Glyma.03G232700.1 2,5844 10,2672 |0,1034| 19,8800
BvHsp40-40 4 Glyma.05G193600.1 17,7343 ]0,1327|0,0075| 136,4175
BvHsp40-40 4 Glyma.08G001700.1 16,7104 10,1251 |0,0075| 128,5412
BvHsp40-45 5 Glyma.05G021300.2 17,8090 ]0,36200,0203 | 136,9923
BvHsp40-45 5 Glyma.17G078100.2 17 19,2090 ]0,3587 10,0187 | 147,7616
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-48 5 Glyma.01G121300.1 2,8910 | 0,1192 | 0,0412 | 22,2385
BvHsp40-48 5 Glyma.03G057500.1 4,2288 | 0,1078 | 0,0255 | 32,5290
BvHsp40-48 5 Glyma.07G150700.1 3,7834 | 0,1064 | 0,0281 | 29,1034
BvHsp40-48 5 Glyma.18G201600.1 | 18 | 26,6651 | 0,1077 | 0,0040 | 205,1162
BvHsp40-49 5 Glyma.18G204000.1 | 18 | 16,8956 | 0,2855 | 0,0169 | 129,9660
BvHsp40-50 5 Glyma.01G011400.1 | 1 | 4,2734 | 1,1563 | 0,2706 | 32,8723
BvHsp40-50 5 Glyma.09G209600.1 | 9 | 22,6181 | 0,7638 | 0,0338 | 173,9852
BvHsp40-52 5 Glyma.10G083800.1 | 10 | 55,2075 | 0,3825 | 0,0069 | 424,6731
BvHsp40-56 5 Glyma.06G195700.1 | 6 | 1,4161 | 0,4004 | 0,2827 | 10,8933
BvHsp40-57 5 Glyma.04G175100.2 | 4 | 2,4902 | 0,1730 | 0,0695 | 19,1552
BvHsp40-57 5 Glyma.06G189700.1 | 6 | 10,3724 | 0,1652 | 0,0159 | 79,7877
BvHsp40-59 5 Glyma.06G289000.1 | 6 | 7,0337 | 0,8761 | 0,1246 | 54,1054
BvHsp40-59 5 Glyma.12G117900.2 | 12 | 5,9546 | 0,9565 | 0,1606 | 45,8046
BvHsp40-60 6 Glyma.10G272200.1 | 10 | 15,8172 | 0,1041 | 0,0066 | 121,6706
BvHsp40-60 6 Glyma.20G117900.1 | 20 | 1,7590 | 0,1092 | 0,0621 | 13,5306
BvHsp40-61 6 Glyma.11G050600.1 | 11 | 14,9155 | 0,3355 | 0,0225 | 114,7349
BvHsp40-65 6 Glyma.18G146200.1 | 18 | 4,6556 | 0,7414 | 0,1592 | 35,8123
BvHsp40-67 6 Glyma.01G064400.1 | 1 | 23,1224 | 0,5179 | 0,0224 | 177,8647
BvHsp40-67 6 Glyma.02G122200.1 | 2 | 25,5389 | 0,5621 | 0,0220 | 196,4532
BvHsp40-73 6 Glyma.01G036500.1 | 1 | 16,9628 | 0,1531 | 0,0090 | 130,4829
BvHsp40-77 6 Glyma.04G175100.2 | 4 | 2,4902 | 0,1730 | 0,0695 | 19,1552
BvHsp40-78 7 Glyma.02G198300.1 | 2 | 11,8964 | 0,1122 | 0,0094 | 91,5109
BvHsp40-78 7 Glyma.03G200800.1 | 3 | 12,3732 | 0,1151 | 0,0093 | 95,1783
BvHsp40-78 7 Glyma.10G078500.1 | 10 | 12,1262 | 0,1133 | 0,0093 | 93,2787
BvHsp40-78 7 Glyma.19G198400.2 | 19 | 13,1118 | 0,1207 | 0,0092 | 100,8600
BvHsp40-79 7 Glyma.03G181300.2 | 3 | 12,4055 | 0,0839 | 0,0068 | 95,4273
BvHsp40-79 7 Glyma.19G182100.1 | 19 | 13,3653 | 0,0804 | 0,0060 | 102,8101
BvHsp40-80 7 Glyma.19G180600.1 | 19 | 15,5921 | 0,1710 | 0,0110 | 119,9390
BvHsp40-81 7 Glyma.07G043100.5 | 7 | 6,1341 | 0,3928 | 0,0640 | 47,1854
BvHsp40-81 7 Glyma.16G011500.2 | 16 | 4,5935 | 0,3755 | 0,0817 | 35,3346
BvHsp40-83 7 Glyma.12G189400.1 | 12 | 10,9153 | 0,0925 | 0,0085 | 83,9636
BvHsp40-83 7 Glyma.13G312400.1 | 13 | 11,7032 | 0,0935 | 0,0080 | 90,0248
BvHsp40-84 7 Glyma.U012100.2 | 11 | 2,9254 | 0,0693 | 0,0237 | 22,5031
BvHsp40-84 7 Glyma.12G095700.1 | 12 | 2,9892 | 0,0731 | 0,0244 | 22,9939
BvHsp40-84 7 Glyma.13G311600.1 | 13 | 19,8520 | 0,0824 | 0,0042 | 152,7081
BvHsp40-85 7 Glyma.18G066200.2 | 18 | 1,6135 | 0,2132 | 0,1321 | 12,4115
BvHsp40-86 7 Glyma.13G338600.1 | 13 | 4,7944 | 0,3957 | 0,0825 | 36,8800
BvHsp40-86 7 Glyma.15G035700.1 | 15 | 17,9202 | 0,2941 | 0,0164 | 137,8479
BvHsp40-89 8 Glyma.10G252200.1 | 10 | 13,8736 | 0,1478 | 0,0107 | 106,7198
BvHsp40-89 8 Glyma.20G141300.1 | 20 | 13,3226 | 0,1527 | 0,0115 | 102,4818
BvHsp40-93 9 Glyma.09G283400.1 | 9 | 1,4923 | 0,3837 | 0,2571 | 11,4789
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EK 11’ in devamu;

BvHsp40-93 9 Glyma.20G002400.2 | 20 | 2,6884 | 0,4527 | 0,1684 | 20,6800
BvHsp40-94 9 Glyma.02G305000.1 | 2 | 19,9646 | 0,2664 | 0,0133 | 153,5736
BvHsp40-94 9 Glyma.14G008900.1 | 14 | 1,9821 | 0,2662 | 0,1343 | 15,2470
BvHsp40-95 9 Glyma.06G275400.1 | 6 | 21,7011 | 0,1958 | 0,0090 | 166,9317
BvHsp40-95 9 Glyma.12G212100.1 | 12 | 15,3969 | 0,2096 | 0,0136 | 118,4376
BvHsp40-95 9 Glyma.12G130000.1 | 12 | 3,2258 | 0,2092 | 0,0649 | 24,8138
BvHsp40-95 9 Glyma.13G289600.1 | 13 | 1,7531 | 0,2179 | 0,1243 | 13,4850
BvHsp40-98 9 Glyma.10G283300.2 | 10 | 20,1654 | 0,3698 | 0,0183 | 155,1185
BvHsp40-98 9 Glyma.20G106400.4 | 20 | 31,1783 | 0,3847 | 0,0123 | 239,8331
BvHsp40-101 9 Glyma.08G213400.1 | 8 | 15,7794 | 0,2484 | 0,0157 | 121,3801
BvHsp40-101 9 Glyma.15G006900.1 | 15 | 19,6154 | 0,2041 | 0,0104 | 150,8875
BvHsp40-102 9 Glyma.08G068300.1 | 8 | 9,2950 | 0,4958 | 0,0533 | 71,5000
BvHsp40-102 9 Glyma.13G257100.1 | 13 | 5,9773 | 0,4243 | 0,0710 | 45,9791
BvHsp40-102 9 Glyma.15G057800.1 | 15 | 2,5841 | 0,4294 | 0,1662 | 19,8777
BvHsp40-104 | scaffold | Glyma.02G211200.1 | 2 | 15,3980 | 0,2939 | 0,0191 | 118,4459
BvHsp40-104 | scaffold | Glyma.14G178800.3 | 14 | 2,5065 | 0,3235 | 0,1291 | 19,2808
BvHsp40-105 | scaffold | Glyma.10G049900.2 | 10 | 5,3880 | 0,1373 | 0,0255 | 41,4462
BvHsp40-105 | scaffold | Glyma.13G137400.1 | 13 | 2,9830 | 0,1167 | 0,0391 | 22,9465
BvHsp40-106 | scaffold | Glyma.07G252300.1 | 7 | 19,4609 | 0,4450 | 0,0229 | 149,6992
BvHsp40-106 | scaffold | Glyma.17G022200.3 | 17 | 2,8731 | 0,5034 | 0,1752 | 22,1008
BvHsp40-107 | scaffold | Glyma.04G025100.2 1,9808 | 0,1001 | 0,0505 | 15,2369
BvHsp40-107 | scaffold | Glyma.06G025200.1 2,9830 | 0,1133 | 0,0380 | 22,9465
BvHsp40-107 | scaffold | Glyma.14G218100.1 | 14 | 19,4609 | 0,1295 | 0,0067 | 149,6992
BvHsp40-107 | scaffold | Glyma.17G257200.1 | 17 | 2,0637 | 0,1094 | 0,0530 | 15,8742
BvHsp40-108 | scaffold | Glyma.09G044000.8 | 9 | 9,1520 | 0,2837 | 0,0310 | 70,4000
BvHsp40-108 | scaffold | Glyma.15G149100.1 | 15 | 6,5191 | 0,2701 | 0,0414 | 50,1469
Ortalama 15,20 0,30 0,06 116,94
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Arabidopsis thaliana

EK 12 BvHsp40 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

ath-miR160a-5p BvHsp40-44 |5.0 19.799 | UGCCUGGCUCCCUGUAUGCCA CGGCA-GCAGUGACUCAGGCA
ath-miR1886.2 BvHsp40-44 |5.0 19.186 | UGAGAUGA--AAUCUUUGAUUGG GGAAUCAGAGAUUACUCCUCUCA
ath-miR404 BvHsp40-03  |5.0 20.419 | AUUAACGCUGGCGGUUGCGGCAGC GUCUACGCCACCGCCACCGCGAAU
ath-miR5653 BvHsp40-44 |5.0 20.116 | UGGGUUGAGUUGAGUUGAGUUGGC | GAUUACUCCUCUCAUAUUAAUCCA
ath-miR773a BvHsp40-44 |5.0 9.717 |UUUGCUUCCAGCUUUUGUCUC AAUAUAAGAGGAGAAAGCAAA
ath-miR831-5p BvHsp40-44 |5.0 11.694 | AGAAGCGUACAAGGAGAUGAGG AGUCUUCACCGUG-ACGCUUCU
ath-miR846-5p BvHsp40-44 |5.0 12.876 | CAUUCAAGGACUUCUAUUCAG AGGAAUGGAAGACUCAGAAUG
ath-miR862-3p BvHsp40-03  |5.0 24.757 | AUAUGCUGGAUCUACUUGAAG AUUCGAGUCCAUGAAGCGUAU
Glycine max

gma-miR160a-5p | BvHsp40-44 |5.0 19.799 | UGCCUGGCUCCCUGUAUGCCA CGGCA-GCAGUGACUCAGGCA
gma-miR4408 BvHsp40-03  |5.0 18.177 | UAACAACAUU-GGAUGAGGGUUGGA | AGAGUUCUUCACCCUGAUGUUGUUG
gma-miR482a-3p | BvHsp40-44 | 5.0 21.482 | UCUUCCCAAUUCCGCCCAUUCCUA GAAGAGUGGAUGGG-UUGGGAAGG
Oryza sativa

osa-miR5820 BvHsp40-03 |45 19.061 | UGGCAGAGAUUGAUCGAGGAA CAACUCCGUCAAUCUCCGCCG
osa-miR160a-5p BvHsp40-44 |5.0 19.799 | UGCCUGGCUCCCUGUAUGCCA CGGCA-GCAGUGACUCAGGCA
osa-miR1859 BvHsp40-44 |5.0 21.173 | UUUCCUAUGACGUCCAUUCCAA GAAGAGUGGAUGGGUUGGGAAG
0sa-miR1863b.2 BvHsp40-44 |5.0 17.707 | AGAGACUUGGCUGAUGCAUUACU AUAAUUGCA-CAGUCAAGUUUCA
osa-miR2921 BvHsp40-03  |5.0 21.965 | AAGAACUUAAUAUAACUUUAAAGC UAUAGAAAAUUGGCUAGAGUUCUU
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EK 12’ nin devamu;

0sa-miR3950 BvHsp40-03 5.0 2.502 AUGAAGUGUUUGGAGGAACUC UGGCUUCUGCAACCACUACAU
0sa-miR395x BvHsp40-03 5.0 2502 | GUGAAGUGUUUGGAGUAGCUC UGGCUUCUGCAACCACUACAU
0sa-miR5081 BvHsp40-44 5.0 18.032 | UAAUUUGUAGCAAAUUGAUAGU ACAGUCAAGUUUCACCAGAUUA
0sa-miR5150-3p | BvHsp40-03 5.0 21.823 | AGAAGCUGCAGCUGUCAGAAGCUC CGACUUCUGUCGGC-GUAGCUUCA
0sa-miR5537 BvHsp40-44 5.0 14.006 | AAUGUUUGUAUGGAUCGUUUGU UAUUAUGAUCCAGAUGAACAAU
0sa-miR810h.2 BvHsp40-03 5.0 13.763 | AAGUGAUUUAAUUAUGCCGUU UCCGGCGUC-UUACGUCACUU
Populus trichocarpa

ptc-miR160a BvHsp40-44 5.0 19.799 | UGCCUGGCUCCCUGUAUGCCA CGGCA-GCAGUGACUCAGGCA
ptc-miR171c BvHsp40-03 5.0 23.033 | AGAUUGAGCCGCGCCAAUAUC UCUGUCGGCGUAGCUUCAUCU
ptc-miR478d BvHsp40-44 5.0 13.127 | UGACAUGUCUUCUAUUUUUAGUAA GUGCAAGAAAUGGAAG-CAUAUUA
ptc-miR478p BvHsp40-44 5.0 13.127 | UAACGUGUCUUCUAUUUUUAGGGA GUGCAAGAAAUGGAAG-CAUAUUA
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EK 13 Seker Pancar1 BvHsp60 Proteini Katalogu

Protein Adi EOCBI T Kromozom llggg::;/lgrll% g(l)tzlissyonu IPIrz?ltl‘nelI:gu pl IXIgollreiﬁ:ller Iés;:;;sslimk :j(: iy
' (bp) (bp) (aa) (Da) Kararsiz
BvHsp60-01 | XP 010673144.1 | Chr 1 636,368 647,299 1721 4,99 1192497,43 47,22 Kararsiz
BvHsp60-02 | XP_010691984.1 | Chr 1 736,359 739,31 134 6,59(1477195 |31,55 Kararli
BvHsp60-03 | XP_010671843.1 | Chr 3 7,648,085 7,654,283 606 6,02|64446,92 |28,88 Kararli
BvHsp60-04 | XP_010672058.1 | Chr 3 9,451,884 9,462,134 548 5,28 |59222,66 | 35,57 Kararli
BvHsp60-05 | XP_010672451.1 | Chr 3 14,637,565 14,646,434 527 5,71|57414,2 34,37 Kararlt
BvHsp60-06 | XP_010673053.1 | Chr 3 23,419,726 | 23,423,353 97 8,00]10548,26 |31,44 Kararh
BvHsp60-07 | XP_010694378.1 | Chr 4 339,748 342,803 255 7,70(26824,60 |27,40 Kararlt
BvHsp60-08 | XP_010673788.1 | Chr 4 3,112,632 3,115,860 97 6,82|10518,17 |36,27 Kararh
BvHsp60-09 | XP_010674331.1 | Chr 4 6,985,817 6,996,589 556 5,64 |60464,84 |37,61 Kararli
BvHsp60-10 | XP_010675274.1 | Chr 4 21,332,398 21,344,926 563 6,13|60630,27 | 36,69 Kararli
BvHsp60-11 | XP_010695656.1 | Chr 5 449,294 451,361 534 6,78 |57762,12 | 35,60 Kararh
BvHsp60-12 | XP_010676624.1 | Chr 5 5,076,756 5,086,006 548 5275911057 35,75 Kararli
BvHsp60-13 | XP_010677002.2 | Chr 5 5,856,297 5,859,016 112 5,15|12098,03 |19,93 Kararli
BvHsp60-14 | XP_010695948.1 | Chr 6 573,485 587,075 588 8,48|62625,04 | 29,63 Kararli
BvHsp60-15 | XP_010695946.1 | Chr 6 573,485 587,075 604 6,10|64474,02 31,28 Kararli
BvHsp60-16 | XP 019102622.1 | Chr 6 573,485 587,075 471 5,50 |50090,63 | 28,98 Kararli
BvHsp60-17 | XP_010681968.1 | Chr 6 37,780,852 | 37,794,817 1735 6,25|194130,09 |50,66 Kararsiz
BvHsp60-18 | XP_010682202.1 | Chr 6 44,807,322 44,820,722 541 5,91|58681,97 |316 Kararli
BvHsp60-19 | XP_010682361.1 | Chr 6 48,431,298 48,439,098 535 5,39 159194,3 41,61 Kararsiz
BvHsp60-20 | XP_010696183.1 | Chr 7 1,187,416 1,194,442 584 8,00/ 63539,53 32,81 Kararli
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EK 13’ iin devamu;

BvHsp60-21 | XP_010685217.1 | Chr7 35,080,020 35,092,321 1811 5,44 |201652,99 44,65 Kararsiz
BvHsp60-22 | XP_010685392.1 | Chr7 37,855,710 37,865,006 570 5,94 161200,36 29,10 Kararl
BvHsp60-23 | XP_010685449.1 |Chr7 38,667,227 38,676,012 535 5,98 |59277,32 32,77 Kararli
BvHsp60-24 | XP_010687539.1 | Chr 8 27,775,111 27,779,188 254 8,47 |26895,96 28,38 Kararh
BvHsp60-25 | XP_010687592.1 |Chr8 28,757,060 28,769,574 1802 5,49 | 200250,56 47,78 Kararsiz
BvHsp60-26 | XP_010687594.1 | Chr 8 28,757,060 28,769,574 1782 5,51 |198033,16 48,10 Kararsiz
BvHsp60-27 | XP_010688051.1 | Chr 8 34,090,238 34,092,652 735 6,01 |82101,29 47,32 Kararsiz
BvHsp60-28 | XP_010689095.1 | Chr9 6,306,358 6,311,537 586 517 162131,10 30,18 Kararsiz
BvHsp60-29 | XP_010689439.1 | Chr9 13,805,938 13,806,476 90 4,91 |9794,25 30,11 Kararh
BvHsp60-30 | XP_010689880.1 | Chr9 25,213,326 25,213,901 90 4,70 |9795,19 27,43 Kararli
BvHsp60-31 | XP_010691436.1 | Chr9 42,476,705 42,482,637 610 5,85 |65206,72 28,55 Kararli
BvHsp60-32 | XP_010668896.1 | scaffold 152 638 144 7,69 |15630,27 26,45 Kararli
BvHsp60-33 | XP_010666924.1 | scaffold | 74,442 86,84 480 5,54 |52292,34 26,48 Kararli
BvHsp60-34 | XP_010667485.1 | scaffold 118,637 1249 723 7,72 81109,74 38,40 Kararh
BvHsp60-35 | XP_010666384.1 | scaffold 195,300 196,508 90 4,91 |9780,22 26,49 Kararli
BvHsp60-36 | XP_010666478.1 | scaffold | 211,902 217,039 572 5,84 ]61029,28 27,53 Kararh
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EK 14 BvHsp60 Proteinlerinin OmicsBox Analiz Detaylari

Protein Adi | Aciklama Uzunluk |e-degeri Benzerlik | Gen Ontoloji
putative 1-phosphatidylinositol-3-
BvHsp60-01 | phosphate 5-kinase FAB1D 1721 0.0 69.41 ATP baglama; endozom membrani,
Mitokondriyal matriks; metal iyon baglama;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; saperon
BvHsp60-02 | 10 kDa chaperonin 1, chloroplastic | 134 3,91E-89 90.31 baglama
ruBisCO large subunit-binding ATP baglama; kloroplast stroma; sitozolik ribozom; protein yeniden
BvHsp60-03 | protein subunit beta, chloroplastic | 606 0.0 95.98 katlanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi
ATP baglama;saperonin iceren T kompleksi; protein katlanmasi; protein
katlama saperonu; P:positive regulation of transport;katlanmamis protein
BvHsp60-04 | T-complex protein 1 subunit theta | 548 0.0 95.16 baglanmasi
ATP baglama;saperonin iceren T kompleksi; protein
BvHsp60-05 | T-complex protein 1 subunit beta 527 0.0 96.26 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
Mitokondriyal matriks; metal iyon baglama;katlanmamis protein
10 kDa chaperonin, mitochondrial- baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmast; saperon
BvHsp60-06 | like 97 4,24E-57 94.9 baglama
ATP baglama; Mitokondriyal matriks; kloroplast; metal iyonu
baglama;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktdr bagimli
protein yeniden katlanmasi; saperon baglama; P:positive regulation of
BvHsp60-07 | 20 kDa chaperonin, chloroplastic 255 1,25E-174 [83.2 superoxide dismutase activity
Mitokondriyal matriks; metal iyon baglama;katlanmamis protein
10 kDa chaperonin, mitochondrial- baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; saperon
BvHsp60-08 | like 97 1,68E-59 90.05 baglama
T-complex protein 1 subunit ATP baglama;saperonin i¢eren T kompleksi; protein
BvHsp60-09 | gamma 556 0.0 96.8 katlanmasi;katlanmamis protein baglanmasi
ATP baglama;saperonin i¢ceren T kompleksi; protein
BvHsp60-10 | T-complex protein 1 subunit eta 563 0.0 97.8 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
ATP baglama;saperonin igeren T kompleksi; protein
BvHsp60-11 | T-complex protein 1 subunit delta | 534 0.0 95.95 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
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EK 14’iin devamu;

ATP baglama;saperonin igeren T kompleksi; protein katlanmasi; protein

BvHsp60-12 | T-complex protein 1 subunit theta | 548 0.0 94.83 katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi
ATP baglama; Mitokondriyal matriks; kloroplast; metal iyonu
baglama;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktdr bagimli
20 kDa chaperonin, chloroplastic- protein yeniden katlanmasi; saperon baglama; P:positive regulation of
BvHsp60-13 | like 112 2,95E-69 92.52 superoxide dismutase activity
chaperonin 60 subunit alpha 2,
BvHsp60-14 | chloroplastic-like 588 0.0 92.76 ATP baglama; kloroplast; protein yeniden katlanmasi
chaperonin 60 subunit alpha 2,
BvHsp60-15 | chloroplastic-like 604 0.0 92.85 ATP baglama; kloroplast; protein yeniden katlanmasi
chaperonin 60 subunit alpha 2,
BvHsp60-16 | chloroplastic isoform X1 471 0.0 93.96 ATP baglama; kloroplast; protein yeniden katlanmasi
putative 1-phosphatidylinositol-3- fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi; ATP baglama; endozom
BvHsp60-17 | phosphate 5-kinase FAB1C 1735 0.0 77.59 membrani; fosfatidilinositol fosforilasyonu
BvHsp60-18 | ---NA--- 541
ATP baglama;saperonin iceren T kompleksi; protein
BvHsp60-19 | T-complex protein 1 subunit epsilon | 535 0.0 97.8 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
chaperonin 60 subunit beta 4,
BvHsp60-20 | chloroplastic-like isoform X2 584 0.0 92.24 ATP baglama; kloroplast stroma; protein yeniden katlanmasi
1-phosphatidylinositol-3-phosphate fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi; ATP baglama; endozom
BvHsp60-21 | 5-kinase FAB1B 1811 0.0 78.79 membrani; fosfatidilinositol fosforilasyonu; metal iyon baglama
chaperonin CPN60-like 2, ATP baglama; mitokondri; vakum membrani; sitozol; protein yeniden
BvHsp60-22 | mitochondrial 570 0.0 91.17 katlanmasi; kadmiyum iyonuna yanit
ATP baglama;saperonin igeren T kompleksi; protein
BvHsp60-23 | T-complex protein 1 subunit zeta 1 | 535 0.0 98.14 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
ATP baglama; Mitokondriyal matriks; soguga tepki; kloroplast; stroma;
kloroplast; kadmiyum iyonuna yanit;poplast;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktdr bagimli protein yeniden katlanmasi; saperon
BvHsp60-24 | 20 kDa chaperonin, chloroplastic 254 0.0 91.43 baglama; P:protein heterotetramerization
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EK 14’iin devamu;

1-phosphatidylinositol-3- fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi; ATP baglama; endozom
BvHsp60-25 | phosphate 5-kinase FAB1A-like | 1802 0.0 78.88 membrani; fosfatidilinositol fosforilasyonu; metal iyon baglama
1-phosphatidylinositol-3- fosfatidilinositol-3-fosfat 5-kinaz aktivitesi; ATP baglama; endozom
BvHsp60-26 | phosphate 5-kinase FAB1A-like |1782 0.0 78.37 membrani; fosfatidilinositol fosforilasyonu; metal iyon baglama
pentatricopeptide repeat-
containing protein At1g08070,
BvHsp60-27 | chloroplastic 735 0.0 85.95 protein baglama; ¢inko iyonu baglama
ruBisCO large subunit-binding
BvHsp60-28 | protein subunit alpha 586 0.0 95.04 ATP baglama; protein yeniden katlanmasi
ruBisCO large subunit-binding
protein subunit beta, ATP baglama; kloroplast stroma; sitozolik ribozom; protein yeniden
BvHsp60-29 | chloroplastic 90 1,54E-39 97.24 katlanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi
ruBisCO large subunit-binding protein baglama; ATP baglama; plazma zari; kloroplast stroma;
protein subunit beta, sitozolik ribozom; protein yeniden katlanmasi;Saperon kofaktor bagimh
BvHsp60-30 | chloroplastic 90 1,52E-48 97.07 protein yeniden katlanmasi
ruBisCO large subunit-binding
protein subunit beta, ATP baglama; kloroplast stroma; sitozolik ribozom; protein yeniden
BvHsp60-31 | chloroplastic-like 610 0.0 91.2 katlanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi
ATP baglama; mitokondri;saperonin igeren T kompleksi; protein
BvHsp60-32 | T-complex protein 1 subunit zeta | 144 8,16E-95 82.73 katlanmasi;katlanmamig protein baglanmasi
ruBisCO large subunit-binding
protein subunit beta, ATP baglama; kloroplast stroma; sitozolik ribozom; protein yeniden
BvHsp60-33 | chloroplastic 480 0.0 97.75 katlanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi
pentatricopeptide repeat-
containing protein At2g03380,
BvHsp60-34 | mitochondrial 723 0.0 83.75 RNA baglanmasi;;RNA modifikasyonu; hiicre i¢i zarla ¢evrili organel
ruBisCO large subunit-binding
protein subunit beta, ATP baglama; kloroplast stroma; sitozolik ribozom; protein yeniden
BvHsp60-35 | chloroplastic 90 1,61E-39 97.24 katlanmasi;Saperon kofaktér bagimli protein yeniden katlanmasi
chaperonin CPN60-2,
BvHsp60-36 | mitochondrial 572 0.0 95.06 ATP baglama; mitokondri; sitozol; protein yeniden katlanmasi
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EK 15 BvHsp60 Genlerinin Tandem ve Segmental Duplikasyonlar: ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlar:

Tandem Duplikasyon

Kromozom Gen Duplikasyon | Edegeri | Homoloji(%) | Mesafe Ks Ka Ka/Ks Myo
Chr 6 BvHsp60-14 | BvHsp60-15 0.0 100.00% 0,000 | 0,034 | 0,024 0,725 0,258
Chr 6 BvHsp60-14 | BvHsp60-16 0.0 100.00% 0,000 | 0,0000 |0,0000 NaN 0,000
Chr 6 BvHsp60-15 | BvHsp60-16 0.0 100.00% 0,000 | 0,0000 |0,0000 NaN 0,000
Chr8 BvHsp60-25 | BvHsp60-26 0.0 98.89% 0,000 | 0,0000 | 0,000 NaN 0,000
Ortalama 0,0335 | 0,0123 0,7254 0,0644
Segmental Duplikasyon

Genl Kromozom | Gen 2 Kromozom | Edegeri | Homoloji(%b) | Ks Ka Ka/Ks | Myo
BvHsp60-03 Chr3 BvHsp60-31 Chr9 0.0 76.61% 8,150 | 0,154 | 0,019 | 62,692
BvHsp60-03 Chr3 BvHsp60-33 | scaffold 0.0 98.88% 0,422 | 0,302 | 0,714 | 3,249
BvHsp60-04 Chr3 BvHsp60-12 Chr5 0.0 96.17% 0,170 | 0,019 | 0,09 | 1,311
BvHsp60-22 Chr7 BvHsp60-36 Chr 8 0.0 67.75% 53,515| 1,268 | 0,024 | 411,650
BvHsp60-31 Chr9 BvHsp60-33 | scaffold | 5e-153 80.97% 54,013 | 0,358 | 0,007 | 415,483
Ortalama 23,254 | 0,420 | 0,174 | 178,877
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EK 16 BvHsp60 Genlerinin Arabidopsis, Celtiki kavak ve soya ile Ortolog

Mliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Seker Pancar1 | Kromozom Argg:ﬂgﬁsw Kromozom| Ks Ka |Ka/Ks| Myo
BvHsp60-01 1 AT1G34260.1 1 2,736 | 0,422 | 0,154 | 21,047
BvHsp60-02 1 AT2G44650.1 2 1,201 | 0,187 | 0,156 | 9,239
BvHsp60-02 1 AT3G60210.1 3 2,090 | 0,141 | 0,068 | 16,080
BvHsp60-04 3 AT3G03960.1 3 20,716 | 0,124 | 0,006 | 159,354
BvHsp60-11 5 AT3G18190.1 3 16,486 | 0,098 | 0,006 | 126,814
BvHsp60-17 6 AT1G71010.1 1 2,573 | 0,338 | 0,131 | 19,790
BvHsp60-21 ’ AT3G14270.1 3 2,536 | 0,303 | 0,120 | 19,509
BvHsp60-25 8 AT4G33240.1 4 2,123 | 0,333 | 0,157 | 16,334
BvHsp60-36 | scaffold AT2G33210.1 2 24,024 | 0,134 | 0,006 | 184,802
BvHsp60-36 | scaffold AT3G23990.1 3 13,575 | 0,106 | 0,008 | 104,424
Ortalama 8,806 | 0,219 | 0,081 | 67,739
Sekégrl:;l:ican Kromozom Celtik Genleri Kromozom| Ks Ka |Ka/Ks| Myo
BvHsp60-02 1 LOC _0s10g41710.1 Chrl0 2,708 | 0,309 | 0,114 | 20,832
BvHsp60-06 3 LOC_0s07g44740.1 Chr7 8,566 | 0,201 | 0,023 | 65,892
BvHsp60-21 7 LOC_0s08g34950.1 Chr8 32,618 | 0,338 | 0,010 | 250,908
Ortalama 14,631 | 0,283 | 0,049 | 112,544
Seker
Pancari Kromozom| Kavak Genleri | Kromozom| Ks Ka |Ka/Ks| Myéo
Genleri
BvHsp60-01 1 Potri.013G116400.2 13 16,747 | 0,393 | 0,023 | 128,824
BvHsp60-01 1 Potri.019G087000.4 19 17,556 | 0,385 | 0,022 | 135,046
BvHsp60-04 3 Potri.013G058500.1 13 13,952 | 0,092 | 0,007 | 107,326
BvHsp60-04 3 Potri.019G034200.1 19 14,120| 0,091 | 0,006 | 108,619
BvHsp60-08 4 Potri.001G274300.1 17,062 | 0,179 | 0,010 | 131,246
BvHsp60-08 4 Potri.009G068900.1 17,792 | 0,184 | 0,010 | 136,861
BvHsp60-09 4 Potri.004G133800.1 22,520| 0,067 | 0,003 | 173,231
BvHsp60-11 5 Potri.012G051300.1 12 1,464 | 0,092 | 0,063 | 11,259
BvHsp60-11 5 Potri.015G042600.1 15 13,807 | 0,096 | 0,007 | 106,207
BvHsp60-17 6 Potri.008G128800.3 8 14,668 | 0,273 | 0,019 | 112,829
BvHsp60-17 6 Potri.010G113700.3 10 14,474 0,271 | 0,019 | 111,337
BvHsp60-21 7 Potri.001G163200.4 17,763 | 0,265 | 0,015 | 136,641
BvHsp60-21 7 Potri.003G072300.1 17,796 | 0,263 | 0,015 | 136,893
BvHsp60-22 7 Potri.003G039475.1 1,508 | 0,156 | 0,104 | 11,597
BvHsp60-24 8 Potri.006G138600.5 10,816 | 0,195 | 0,018 | 83,198
BvHsp60-24 8 Potri.018G063200.1 18 10,638 | 0,177 | 0,017 | 81,833
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EK 16’nin devami;

BvHsp60-25 8 Potri.001G163200.4 1 17,763 | 0,265 | 0,015 | 136,641
BvHsp60-25 8 Potri.003G072300.1 3 17,796 | 0,263 | 0,015 | 136,893
BvHsp60-36 scaffold | Potri.001G054400.1 1 13,973 | 0,106 | 0,008 | 107,487
BvHsp60-36 scaffold | Potri.003G173900.1 3 15,797 | 0,106 | 0,007 | 121,513
Ortalama 14,401 | 0,196 | 0,020 | 110,774
Seker K . ..
Pancart romozom Soya Genleri Kromozom| Ks Ka |Ka/Ks| Myo
BvHsp60-01 1 Glyma.10G218400.4 10 2,125 | 0,428 | 0,201 | 16,348
BvHsp60-01 1 Glyma.20G173200.1 20 2,154 | 0,436 | 0,202 | 16,567
BvHsp60-02 1 Glyma.03G103600.2 9,001 | 0,215 | 0,024 | 69,239
BvHsp60-02 1 Glyma.07G120400.1 6,356 | 0,223 | 0,035 | 48,895
BvHsp60-04 3 Glyma.02G071900.1 1,715 | 0,084 | 0,049 | 13,192
BvHsp60-06 3 Glyma.03G125800.1 3,638 | 0,120 | 0,033 | 27,984
BvHsp60-06 3 Glyma.19G128300.1 19 3,652 | 0,121 | 0,033 | 28,090
BvHsp60-09 4 Glyma.09G158200.3 9 3,281 | 0,071 | 0,022 | 25,237
BvHsp60-09 4 Glyma.16G208700.1 16 3,031 | 0,070 | 0,023 | 23,313
BvHsp60-09 4 Glyma.20G215100.1 20 1,726 | 0,086 | 0,050 | 13,277
BvHsp60-11 5 Glyma.05G242700.1 5 30,335 | 0,098 | 0,003 | 233,346
BvHsp60-11 5 Glyma.08G050100.1 8 9,706 | 0,082 | 0,008 | 74,662
BvHsp60-21 7 Glyma.07G045600.1 7 20,791 | 0,279 | 0,013 | 159,931
BvHsp60-21 7 Glyma.16G013500.1 16 2,425 | 0,290 | 0,120 | 18,650
BvHsp60-22 7 Glyma.07G009600.1 16,602 | 0,153 | 0,009 | 127,708
BvHsp60-22 7 Glyma.08G192700.2 15,980 | 0,154 | 0,010 | 122,920
BvHsp60-24 8 Glyma.13G112500.2 13 10,554 | 0,179 | 0,017 | 81,182
BvHsp60-24 8 Glyma.15G180900.1 15 12,722 | 0,163 | 0,013 | 97,862
BvHsp60-25 8 Glyma.07G045600.1 7 20,791 | 0,279 | 0,013 | 159,931
BvHsp60-25 8 Glyma.13G114800.4 13 1,627 | 0,298 | 0,183 | 12,519
BvHsp60-25 8 Glyma.16G013500.1 16 2,425 | 0,290 | 0,120 | 18,650
BvHsp60-25 8 Glyma.17G045200.2 17 2,252 | 0,292 | 0,130 | 17,321
BvHsp60-27 8 Glyma.05G008800.1 5 21,064 | 0,251 | 0,012 | 162,031
BvHsp60-27 8 Glyma.17G117000.1 17 2,425 | 0,268 | 0,110 | 18,654
BvHsp60-36 scaffold | Glyma.10G127800.1 10 1,683 | 0,104 | 0,062 | 12,946
BvHsp60-36 scaffold | Glyma.20G079300.1 20 18,338 | 0,109 | 0,006 | 141,062
Ortalama 8,708 0,198 | 0,058 66,981
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Arabidopsis thaliana

EK 17 BvHsp60 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

Ath-miR2111a BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UAAUCUGCAUCCUGAGGUUUA | AAAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
Ath-miR396a BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG | UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
Ath-miR5638 BvHsp60-28 5.0 -1.0 | ACAGUGGUCAUCUGGUGGGCU | AACUGACCAGAAGAUUACUGC
Ath-miR845b BvHsp60-28 5.0 -10 |UCGCUCUGAUACCAAAUUGAUG | AGGCGGUUUGUUGUUAGAGCCA
Ath-miR862 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AUAUGCUGGAUCUACUUGAAG | AUUGAAGAAGAUCAAGUGUGU
ath-miR156f-3p BvHsp60-28 5.0 -1.0 | GCUCACUCUCUAUCCGUCACC | AGUGAUGGCAAGAGAGUGGGA
ath-miR2111a-5p | BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UAAUCUGCAUCCUGAGGUUUA | AAAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
ath-miR396a-5p BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG |UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
ath-miR403-5p BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGUUUUGUGCUUGAAUCUAAUU | AAGUGGAUUCAGGAAAAGAGCA
ath-miR4221 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UUUUCCUCUGUUGAAUUCUUGC | UGAAGAGAUCAUCAGAGCAAAG
ath-miR5638b BvHsp60-28 5.0 -1.0 | ACAGUGGUCAUCUGGUGGGCU | AACUGACCAGAAGAUUACUGC
ath-miR5642a BvHsp60-01 5.0 -1.0 |UCUCGCGCUUGUACGGCUUU GAAGUCCGAGAAGCGCGAGG
ath-miR5647 BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UCAAGUUUGAUGAC-GAUUCCA | AAAAAUCCGUUGUCGAAUUUGA
ath-miR822-3p BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UGUGCAAAUGCUUUCUACAGG |UGUGCAGAAGGCACUUGUAUC
ath-miR837-5p BvHsp60-28 5.0 -1.0 | AUCAGUUUCUUGUUCGUUUCA | GCAAGAGAGUGGGAGAUUGGU
ath-miR862-3p BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AUAUGCUGGAUCUACUUGAAG | AUUGAAGAAGAUCAAGUGUGU
ath-miR863-3p BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UUGAGAGCAACAAGACAUAAU | AUCAUCCCUUGUUGUUCCCAA
Glycine max

Gma-miR10190 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UCCUGAUGACUAUUAUGAGCU | AGCUGAAGAUAGUUGUCACGA
Gma-miR10195 BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UAUGAUUUUGUGGAUCAAAGGA | GUGUUUUAUCCAUCGAGUCAUC
Gma-miR10197 BvHsp60-28 5.0 -1.0 | AUUUUAGAACGAcCUUUUUCCU | AAGAAAGAGUUGUUUGAGACU
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EK 17’nin devamu;

Gma-miR10424f BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UUUUCUAAUUUAUCAGGGACU UGUCUUGGAUGAAUUCGGAAG
Gma-miR1513a BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UGAGAGAAAGCCAUGACUUAC CGGAGUCAUGGAUUAUUCUCU
Gma-miR1514a BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UUCAUUUUUAAAAUAGGCAUUG CGUUGUCGAAUUUGAAAAUGCA
Gma-miR166l BvHsp60-28 5.0 -1.0 | GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG AGUCGGUCCAGAUGGUGUUUU
Gma-miR2111b BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UAAUCUGCAUCCUGAGGUUU AAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
Gma-miR2111c BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UAAUCUGCAUCCUGAGGUUU AAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
Gma-miR2111e BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UAAUCUGCAUCCUGAGGUUU AAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
Gma-miR2111f BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UAAUCUGCAUCCUGAGGUUU AAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
Gma-miR396a BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
Gma-miR4348a BvHsp60-01 5.0 -1.0 |AAACUUGUAAGAUGGUGACAU GCCUUGUCAUUUGGCAAGUUU
Gma-miR4380 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | CGUAUGGUCAUACGGAUUGUUGAU | GCCAUGGAUCCGUCUGGCUAUGUG
Gma-miR4401b BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UCAAAGACGUUGCUAAGGUAA UUGUAUCACCAGCGUCUUUGA
Gma-miR5042 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGGGGCUUGAUCCAAGAUAGG ACUUUUUUGGAUUGGGAUCCA
Gma-miR5225 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | CCUGUCGUAGGAGAGAUGACGC GGAGAAUCUUUCUUUCGGCAGG
Gma-miR9724b BvHsp60-01 5.0 -1.0  |CUAUCUUGGCACUAUCUCUAAC GUAGCAGAUACUACUAAGAUAG
Gma-miR9764a BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGGAUACACUCUUACUUUCUC CGGAAGAUAGAAGCGUAUCCA
Gma-miRN1259 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | GGAGAAGAAAUUGCGAAGCUG UAGCUUUUCAAGUUAUUCUUC
Gma-miRN1264 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGUGGAAUCUUCAAUGGAGUC CAUUCUGCUGAAGGGUUCACA
Gma-miRN1279 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AGAGAUGACGAUCAGUGGAGGC UCUUUCACAGAAUCUCAUCUCU
Gma-miRN1318 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGAAGGGGUCAUAGUCGGUCAU AAGACCGAAUUUGAUUCAUUCA
Gma-miRN1346 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UUGGAUAAUGAUUGUCACGUG UGCGUCAAGAUCAUUGUCUCA
Gma-miRN1347 BvHsp60-01 5.0 -1.0 |UGAGGGCUGAGGCAUAUAGGGG UGCCUCUGAGCCUUGGCCUUUG
Gma-miRN1361la | BvHsp60-28 5.0 -1.0 | AUGGAGAUGAAUUGUGAAGCU AUCUCCACAAUUUGUUACCAA
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EK 17’nin devamu;

Gma-miRN1372 BvHsp60-28 5.0 -1.0  |AUAGUGUCUCUGCccUcUGGccU GUCCCAGAGGGAGAAAUGUUGU
gma-miR1513a-5p | BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UGAGAGAAAGCCAUGACUUAC CGGAGUCAUGGAUUAUUCUCU
gma-miR1514a-5p | BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UUCAUUUUUAAAAUAGGCAUU GUUGUCGAAUUUGAAAAUGCA
gma-miR1536 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AAGCAGAGACAAAUGUGUUUA AGAGCAAGUCUGUCUUUGCUA
gma-miR166a-5p BvHsp60-28 5.0 -1.0 | GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG AGUCGGUCCAGAUGGUGUUUU
gma-miR396a-5p BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
gma-miR4370 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AGUAGACUCGUCCGAUUUUGCGUA | GAUUAUGAAUACGAUGAGUCUGCU
gma-miR5042-3p BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UGGGGCUUGAUCCAAGAUAGG ACUUUUUUGGAUUGGGAUCCA
gma-miR5377 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | CUGAAGGAUCGAUGUAGAAUGCU GGUGUUCU-CAUAGAUCUUUCAA
gma-miR5767 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGGAGGACCUUUGAAGGUGCA GAACUCCUCAAAGGUCGUCCA
gma-miR9764 BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UGGAUACACUCUUACUUUCUC CGGAAGAUAGAAGCGUAUCCA
Oryza sativa

Osa-miR11337e BvHsp60-01 5.0 -1.0  |UACAUCGUUAGAUUCGUCUCG GAGGAAGAGCCUAAUGAUGUU
Osa-miR1871 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AUGGCUCUGAUAUCAUGUUGGUUU | GUUUCUUAAUAAUAUCGGAGUCAU
Osa-miR1875 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | ACAAUGGAGUGAAGUGCAACAGAA | AGACAUUGCGAGUCACUCUAUUUU
Osa-miR395d BvHsp60-01 5.0 -1.0 | GUGAAGUGUUUGGGGGAACUC UUGUUCCCAAGAAUGUUUCAC
Osa-miR396a BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
Osa-miR444b BvHsp60-28 5.0 -1.0  |UGCAGUUGUUGUCUCAAGCUU GAGCUUCAGGCUAGAAUUGCA
Osa-miR5152a BvHsp60-01 5.0 -1.0 | GUAGGGAUAGGCAUGAUCUCU CAAGAGCAAGUCUGUCUUUGC
Osa-miR5161 BvHsp60-28 5.0 -1.0 | UCUGGAUCAGAGGGAGUAUA AAUGCUGCCUCUGUUGCAGG
Osa-miR528 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UGGAAGGGGCAUGCAGAGGAG GUGCAUUGCAUGCUCGUUUCA
Osa-miR5492 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | AGAAGGAGAAUAGAUAUGGUU UGCAGUCUCUAUUCCUCUUUU
Osa-miR5503 BvHsp60-01 5.0 -1.0 | UUCGGAUCUUUCUAGAGGCAUU GUUAAAGUUAGAAAGAUCUGAA
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EK 17’°nin devamu;

Osa-miR5801q BvHsp60-28 5.0 -1.0 UCGUUUCCGAUCGUUGUAUC UAUACCAUUAUUGGAAAAGA
Osa-miR5833 BvHsp60-01 5.0 -1.0 UCCUCCUCGGGCUCAUCGGGC GUCCGAGAAGCGCGAGGAAGA
Osa-miR5837 BvHsp60-01 5.0 -1.0 GGUGAUGUGGAGCGUUCGGCA AGUAGGAUCCUCUACAUCGCC
Osa-miR812f BvHsp60-01 5.0 -1.0 ACGGAUGAUUAAAGUUGGACACGG AUGAUUCUGAUUUUAUUCAUUCUU
Osa-miRN2219 BvHsp60-01 5.0 -1.0 AUCGGAGGCCAUGGUGCAGCC CUCUGAGCCUUGGCCUUUGAA
Osa-miRN2260a BvHsp60-01 5.0 -1.0 UUAAGGACCGUAGAAUUGCUC UCAUGAUUCUUCGGUCCUGAA
Osa-miRN2269 BvHsp60-01 5.0 -1.0 GCACCAGUGGUCUAG--UGGUC GACCGUCCCAGAUCACUGGUGU
Osa-miRN2303a BvHsp60-01 5.0 -1.0 UAGUGGAGUUGUGGAGCUGCC CUCAUCUCUCCAGCUUUACUG
Populus trichocarpa

Ptr-miR396a BvHsp60-01 5.0 -1.0 UUCCACAGCUUUCUUGAACUG UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
Ptr-miR7817b BvHsp60-01 5.0 -1.0 UCUUCUGUUCCUGAACGGUAA GAGUCGCUCAGGGGCAAAAGG
Ptr-miRN2838 BvHsp60-28 5.0 -1.0 CUUAGAAGUAGAGACAGGAUU GAUUCUGUUUAUGAUUCUGAG
ptc-miR172b-5p BvHsp60-01 5.0 -1.0 GGAGCAUCAUCAAGAUUCACA CAGGAAUUUUGAUGUUCCUCU
ptc-miR2111a BvHsp60-28 5.0 -1.0 UAAUCUGCAUCCUGAGGUUUG AAAGCUUGAGGAUGCUGAUGA
ptc-miR396a BvHsp60-01 5.0 -1.0 UUCCACAGCUUUCUUGAACUG UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
ptc-miR396e-5p BvHsp60-01 5.0 -1.0 UUCCACAGCUUUCUUGAACUU UAUUUUGAGAAGUUUGUGGAG
ptc-miR396g-3p BvHsp60-01 5.0 -1.0 CUCAAGAAAGCCGUGGGAAAA AUUUCCAAUGGUUUUCAAGAG
ptc-miR476a BvHsp60-28 5.0 -1.0 UAGUAAUCCUUCUUUGCAAAG CUUUGAAAAGAGGAAUUGAUA
ptc-miR478e BvHsp60-28 5.0 -1.0 UGACGAGUCUUCUAUUUUUAGGGA GGCAAGAGAGUGGGAGAUUGGUUA
ptc-miR7835 BvHsp60-01 5.0 -1.0 GAUGGGAUUUUUCGGGAAGUG UUCUUCCUGGAAACUUCCUUU
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EK 18 Seker Pancar1 Hsp70 Proteini Katalogu

. . Baslangi Biti Protein Molekiiler Kararh
Protein Ad1 INCCLL B T Kromozom Pozsisyognﬁ Pozisycsmu Uzunlugu | pl Agirhk Kararml.lk ya da
No. Endeksi
(bp) (bp) (aa) (Da) Kararsiz
BvHsp70-01 | XP_010678398.1 Chr1 1,201,825 1,204,670 655 5,32| 71757,73 33,84 stable
BvHsp70-02 | XP_010675873.1 Chr1 10,706,402 10,712,069 528 9,36 | 60379,77 45,85 unstable
BvHsp70-03 | XP_010677337.1 Chr1 13,779,875 13,810,252 622 5,52 | 69720,27 31,77 stable
BvHsp70-04 | XP_010678704.1 Chr1 13,918,021 13,922,798 641 6,22 | 71834,86 33,57 stable
BvHsp70-05 | XP_010677374.1 Chr1 13,940,054 13,945,923 641 560| 71178,97 32,92 stable
BvHsp70-06 | XP_010678744.1 Chr1 14,011,525 14,016,551 638 5,46| 70961,17 35,22 stable
BvHsp70-07 | XP_010678753.1 Chr1 14,042,738 14,044,988 624 5,63| 69664,09 27,77 stable
BvHsp70-08 | XP_010678788.1 Chr1 14,060,551 14,063,268 627 6,51| 69957,06 32,78 stable
BvHsp70-09 | XP_010677488.1 Chr1 14,065,762 14,069,105 632 5,20| 69817,41 40,51 unstable
BvHsp70-10 | XP_010677501.1 Chr1 14,100,415 14,103,130 557 9,33| 62437,09 30,86 stable
BvHsp70-11 | XP_010677511.1 Chr1 14,122,880 14,126,307 624 6,10 | 69298,01 30,87 stable
BvHsp70-12 | XP_010677532.1 Chr1 14,179,373 14,183,144 642 5,62| 71198,36 34,73 stable
BvHsp70-13 | XP_010677542.1 Chr1 14,196,202 14,199,123 605 8,19 66487 29,41 stable
BvHsp70-14 | XP_010666692.1 Chr2 4,122,613 4,123,035 140 4,78 | 15055,23 423 unstable
BvHsp70-15 | XP_010669896.1 Chr 2 23,216,610 23,290,606 1526 5,66 | 168825,82 35,78 stable
BvHsp70-16 | XP_010671405.1 Chr 3 3,542,503 3,546,429 665 4,98 | 73344,03 29,91 stable
BvHsp70-17 | XP_010674036.1 Chr 4 4,563,104 4,567,531 664 5,15| 73774,78 32,99 stable
BvHsp70-18 | XP_010677047.1 Chr5 9,271,466 9,279,314 576 9,31| 66031,87 43,36 unstable
BvHsp70-19 | XP_010679465.1 Chr5 52,233,678 52,242,614 894 5,17 | 99201,28 41,53 unstable
BvHsp70-20 | XP_010681763.1 Chr 6 31,515,253 31,519,427 713 5,16 | 75749,28 30,56 stable
BvHsp70-21 | XP_010683054.1 Chr 6 57,572,456 57,578,554 677 5,57 | 72460,05 39,11 stable
BvHsp70-22 | XP_010685795.1 Chr7 41,705,299 41,708,680 648 5,17 | 71295,66 34,47 stable
BvHsp70-23 | XP_010665569.1 Chr 8 1,364,806 1,380,786 767 5,32| 85770,84 4475 unstable
BvHsp70-24 | XP_010687621.1 Chr 8 29,223,616 29,228,046 663 5,18| 72763,14 33,07 stable
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EK 18’in devamu;

BvHsp70-25 | XP_010691292.1| Chr9 41,345,435 41,352,560 850 5,20 | 93495,04 40,82 unstable
BvHsp70-26 | XP_010691463.1| Chr9 42,776,338 42,780,255 678 5,53 | 72587,2 39,42 stable
BvHsp70-27 | XP_010668448.1 | scaffold 1,904 2,716 271 7,15| 30507,87 35,59 stable
BvHsp70-28 | XP_010668127.1 | scaffold 10,691 14,341 631 511| 69829,37 40,77 unstable
BvHsp70-29 | XP_010666933.1 | scaffold 353,433 357,381 571 5,22 | 62056,25 36,99 stable
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EK 19 BvHsp70 Proteinlerinin OmicsBox Analiz Detaylar:

Protein Ad1 | Aciklama Uzunluk | e-degeri | Benzerlik | Gen Ontoloji
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmast; yanlis katlanmis protein
BvHsp70-01 | heat shock 70 kDa protein 655 0.0 95.68 baglanmasi
O-fucosyltransferase 7 isoform
BvHsp70-02 | X1 528 0.0 89.2 sitoplazma; transferaz aktivitesi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-03 | protein-like 622 0.0 81.37 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-04 | protein 2-like 641 0.0 81.4 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmig protein baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-05 | protein 2-like 641 0.0 82.86 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanhs katlanmig protein baglanmasi
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
heat shock cognate 70 kDa baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmig protein
BvHsp70-06 | protein 2-like 638 0.0 81.02 baglanmasi
probable mediator of RNA ATP baglama, sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama; protein yeniden
polymerase Il transcription katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-07 | subunit 37¢ 624 0.0 79.07 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmast
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein
heat shock cognate 70 kDa baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanhs katlanmig protein
BvHsp70-08 | protein 2-like 627 0.0 82.39 baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-09 | protein 2-like 632 0.0 83.82 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmasi
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EK 19°un devamu;

BvHsp70-10 | ---NA--- 557
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-11 | protein 2 624 0.0 82.28 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmast
ATP baglama;endoplazmik retikulum; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein
heat shock cognate 70 kDa yeniden katlanmast; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon
BvHsp70-12 | protein 2-like 642 0.0 79.99 kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlig katlanmis protein baglanmasi
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
heat shock cognate 70 kDa baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanhs katlanmig protein
BvHsp70-13 | protein-like 605 0.0 84.2 baglanmasi
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlig katlanmis protein
BvHsp70-14 | Hsp70 family protein 140 1,47E-90 [96.55 baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-15 | protein 2 1526 0.0 98.61 bagiml protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmasi
ATP baglama; C:nucleus;endoplazmik retikulum lumen; ; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein
baglama; protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmig protein
BvHsp70-16 | luminal-binding protein 5 665 0.0 96.57 baglanmasi
ATP baglama;endoplazmik retikulum lumen; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
baglanmasi;Saperon kofaktdr bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmig protein
BvHsp70-17 | luminal-binding protein 5-like 664 0.0 94.81 baglanmasi
BvHsp70-18 | O-fucosyltransferase 29 576 0.0 87.93 C:endosome; transferaz aktivitesi
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EK 19°un devamu;

BvHsp70-19 | heat shock 70 kDa protein 17 894 0.0 85.78 ATP baglama
stromal 70 kDa heat shock-
BvHsp70-20 | related protein 713 0.0 93.88 ATP baglama; protein katlanmasi; kloroplast;katlanmamig protein baglanmasi
ATP baglama; hiicre duvari; mitokondri; vakum membrani; 1siya yanit; ATPaz aktivitesi; 1s1
heat shock 70 kDa protein, soku protein baglama; protein yeniden katlanmast; protein katlama saperonu;katlanmamig
BvHsp70-21 | mitochondrial-like 677 0.0 91.02 protein baglanmasi; yanlis katlanmig protein baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-22 | protein 2-like 648 0.0 97.94 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmast
BvHsp70-23 | heat shock 70 kDa protein 16 767 0.0 79.64 ATP baglama;nucleus; sitozol
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 goku protein baglama; protein yeniden
katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamig protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-24 | heat shock 70 kDa protein 663 0.0 93.62 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanhs katlanmig protein baglanmasi
BvHsp70-25 | heat shock 70 kDa protein 15-like | 850 0.0 90.18 ATP baglama; nucleus;endoplazmik retikulum; sitozol
ATP baglama; mitokondri; vakum membrani; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama;
protein yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein
heat shock 70 kDa protein, baglanmasi;Saperon kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmig protein
BvHsp70-26 | mitochondrial 678 0.0 93.5 baglanmasi
BvHsp70-27 | Hsp70 family protein 271 0.0 77.39 niikleotid baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein yeniden
heat shock cognate 70 kDa katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon kofaktor
BvHsp70-28 | protein 2-like 631 0.0 84.11 bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmasi
ATP baglama; sitoplazma; 1s1ya yanit; ATPaz aktivitesi; 1s1 soku protein baglama; protein
yeniden katlanmasi; protein katlama saperonu;katlanmamis protein baglanmasi;Saperon
BvHsp70-29 | heat shock 70 kDa protein 8 571 0.0 92.0 kofaktor bagimli protein yeniden katlanmasi; yanlis katlanmis protein baglanmasi
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EK 20 BvHsp70 Genlerinin Tandem Duplikasyonlar: ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Kromozom | Gen Duplikasyon | Edegeri | Homoloji(%6) | Mesafe Ks Ka Ka/Ks | Myo
1 BvHsp70-01 | BvHsp70-05 0.0 66.29 12,738,229 (11,682 | 0,261 | 0,022 | 89,861
1 BvHsp70-01 | BvHsp70-12 0.0 65.11 12,977,548 | 18,463 | 0,269 | 0,015 | 142,023
1 BvHsp70-01 | BvHsp70-13 0.0 65.78 12,994,377 124,918 | 0,270 | 0,011 | 191,676
1 BvHsp70-03 | BvHsp70-05 0.0 65.21 160,179 | 1,714 | 0,266 | 0,155 | 13,188
1 BvHsp70-03 | BvHsp70-13 0.0 65.28 416,327 | 3,107 | 0,284 | 0,091 | 23,898
1 BvHsp70-04 | BvHsp70-05 0.0 71.18 22,033 | 0,973 /0,188 | 0,193 | 7,485
1 BvHsp70-04 | BvHsp70-10 | 0.0 65.89 82,394 | 2,050 | 0,233 | 0,114 | 15,766
1 BvHsp70-05 | BvHsp70-13 0.0 66.02 256,148 | 2,052 | 0,296 | 0,144 | 15,786
1 BvHsp70-05 | BvHsp70-10 | 0.0 66.18 160,361 | 1,418 | 0,245 | 0,173 | 10,905
1 BvHsp70-06 | BvHsp70-12 0.0 70.63 167,848 | 1,280 | 0,201 | 0,157 | 9,845
1 BvHsp70-07 | BvHsp70-08 0.0 69.61 17,813 | 1,114 | 0,206 | 0,185 | 8,568
1 BvHsp70-07 | BvHsp70-11 0.0 69.74 80,142 | 1,128 | 0,202 | 0,179 | 8,677
1 BvHsp70-07 | BvHsp70-13 0.0 73.05 153,464 | 0,997 | 0,206 | 0,207 | 7,670
1 BvHsp70-08 | BvHsp70-11 0.0 71.27 62,329 | 0,722 | 0,181 | 0,251 | 5,551
1 BvHsp70-08 | BvHsp70-13 0.0 74.04 135,651 | 0,719 | 0,294 | 0,270 | 5,531
1 BvHsp70-10 | BvHsp70-13 0.0 65.28 95,787 | 2,388 | 0,251 | 0,105 | 18,371
1 BvHsp70-10 | BvHsp70-11 0.0 65.23 22,465 2,432 | 0,254 | 0,104 | 18,711
1 BvHsp70-11 | BvHsp70-13 0.0 86.64 73,322 | 0,143 | 0,094 | 0,657 | 1,102
1 BvHsp70-11 | BvHsp70-12 0.0 61.14 56,493 |3,38380,2825| 0,083 | 26,029
1 BvHsp70-12 | BvHsp70-13 0.0 65.15 16,829 | 2,849 | 0,285 | 0,100 | 21,918
2 BvHsp70-14 | BvHsp70-15 | 2e-73 97.54 19,093,997 | 0,264 | 0,096 | 0,364 | 2,027

Ortalama 4,021 | 0,224 | 0,170 | 30,695
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EK 21 BvHsp70 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Genl Kromozom | Gen 2 Kromozom | Edegeri | Homoloji(%6) | Ks Ka |Ka/Ks|Myo

BvHsp70-01 Chr1l BvHsp70-22 Chr7 0.0 82.52 19,628 (0,109 | 0,006 | 150,984
BvHsp70-01 Chr1l BvHsp70-24 Chr 8 0.0 83.69 9,922 10,105 0,011 | 76,319
BvHsp70-01 Chr1l BvHsp70-15 Chr2 0.0 84.93 15,195]0,133| 0,009 | 116,886
BvHsp70-15 Chr 2 BvHsp70-22 Chr7 0.0 93.57 3,302 | 0,058 0,018 | 25,400
BvHsp70-15 Chr2 BvHsp70-24 Chr 8 0.0 86.11 35,152 0,123 | 0,004 | 270,398
BvHsp70-16 Chr3 BvHsp70-17 Chr 4 0.0 79.75 7,632 10,144 | 0,019 | 58,709
BvHsp70-21 Chr6 BvHsp70-26 Chr9 0.0 80.63 8,060 | 0,127 | 0,016 | 62,002
BvHsp70-22 Chr7 BvHsp70-24 Chr 8 0.0 83.72 53,559 | 0,107 | 0,002 | 411,991
Ortalama 19,056 | 0,113 | 0,010 | 146,586
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EK 22 BvHsp70 Genlerinin Arabidopsis, ¢eltik, kavak ve soya ile Ortolog

Mliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

BRI Arabidopsis .
Pancari Kromozom . Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| Myo
Genleri Genleri

BvHsp70-22 7 AT5G02490.1 5 19,843 | 0,072 | 0,004 | 152,637
BvHsp70-23 8 AT1G11660.1 1 2,443 | 0,313 | 0,128 | 18,795
BvHsp70-18 5 AT4G16650.1 4 25,551 | 0,236 | 0,009 | 196,549
BvHsp70-21 6 AT4G37910.1 4 28,898 | 0,167 | 0,006 | 222,295
BvHsp70-20 6 AT5G49910.1 5 16,166 | 0,101 | 0,006 | 124,354
BvHsp70-02 1 AT1G22460.1 1 34,518 | 0,231 | 0,007 | 265,525
BvHsp70-17 4 AT1G09080.1 1 4,585 | 0,141 | 0,031 | 35,269
Ortalama 18,858 | 0,180 | 0,027 | 145,061
Seker
Pancar Kromozom Celtik Genleri Kromozom Ks Ka |Ka/Ks Myo
Genleri
BvHsp70-25 9 LOC _0s01g08560.2 1 27,588 | 0,188 | 0,007 | 212,213
BvHsp70-25 9 LOC_0s05g08840.1 5 27,588 | 0,188 | 0,007 | 212,213
BvHsp70-22 7 LOC 0s01g62290.1 1 34,581 | 0,043 | 0,001 | 266,008
BvHsp70-22 7 LOC_0s03916920.1 3 39,296 | 0,053 | 0,001 | 302,278
BvHsp70-02 1 LOC 0s06911600.2 6 3,301 | 0,296 | 0,090 | 25,395
Ortalama 26,471 | 0,154 | 0,021 | 203,621
Seker

Pancari Kromozom Kavak Genleri Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| Myo

Genleri
BvHsp70-25 Chr9 Potri.001G180100.3 Chro1 1,603 | 0,156 | 0,098 | 12,328
BvHsp70-26 Chr9 Potri.001G285500.2 Chr01 17,253 | 0,096 | 0,006 | 132,717
BvHsp70-25 Chr9 Potri.003G055800.1 Chr03 17,601 | 0,150 | 0,009 | 135,390
BvHsp70-26 Chr9 Potri.009G079700.1 Chr09 15,847 | 0,112 | 0,007 | 121,902
BvHsp70-22 Chr7 Potri.008G054000.1 Chr08 14,388 | 0,043 | 0,003 | 110,673
BvHsp70-22 Chr7 Potri.010G206600.1 Chr10 17,936 | 0,049 | 0,003 | 137,972
BvHsp70-23 Chr8 Potri.004G016700.5 Chr04 17,148 | 0,304 | 0,018 | 131,906
BvHsp70-16 Chr3 Potri.001G087500.1 Chr01 1,265 | 0,054 | 0,043 | 9,729
BvHsp70-16 Chr3 Potri.003G143600.1 Chr03 11,291 | 0,056 | 0,005 | 86,855
BvHsp70-29 scaffold | Potri.008G152000.1 Chr08 1,998 | 0,149 | 0,074 | 15,369
BvHsp70-29 scaffold | Potri.010G088600.1 Chr10 18,511 | 0,159 | 0,009 | 142,389
BvHsp70-16 Chr3 Potri.012G017600.1 Chr12 11,301 | 0,066 | 0,006 | 86,933
BvHsp70-18 Chr5 Potri.001G157400.1 Chr01 15,824 | 0,181 | 0,011 | 121,723
BvHsp70-18 Chr5 Potri.003G077500.1 Chr03 14,947 | 0,211 | 0,014 | 114,980
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EK 22’nin devamu;

BvHsp70-02 Chr1 Potri.002G100400.1 Chr02 1,884 | 0,213 | 0,113 | 14,488
BvHsp70-02 Chr1 Potri.005G161800.1 Chr05 1,711 | 0,195 | 0,114 | 13,161
BvHsp70-17 Chr 4 Potri.013G018000.1 Chr13 14,615 | 0,096 | 0,007 |112,426
Ortalama 11,478 | 0,135 | 0,032 | 88,291

Seker

Pancari Kromozom Soya Genleri Kromozom| Ks Ka | Ka/Ks Myo

Genleri
BvHsp70-02 1 Glyma.02G209100.1 2 16,931 | 0,195 | 0,012 | 130,238
BvHsp70-02 1 Glyma.04G099300.1 4 15,665 | 0,245 | 0,016 | 120,500
BvHsp70-02 1 Glyma.06G101200.2 6 1,476 | 0,249 | 0,169 | 11,355
BvHsp70-02 1 Glyma.14G177300.1 14 17,807 | 0,204 | 0,011 | 136,977
BvHsp70-15 2 Glyma.18G289100.1 18 11,526 | 0,040 | 0,003 | 88,662
BvHsp70-18 5 Glyma.01G208700.2 14,618 | 0,226 | 0,015 | 112,446
BvHsp70-18 5 Glyma.05G060200.2 19,508 | 0,232 | 0,012 | 150,059
BvHsp70-18 5 Glyma.11G033500.1 11 15,952 | 0,225 | 0,014 | 122,708
BvHsp70-18 5 Glyma.17G142600.1 17 18,977 | 0,220 | 0,012 | 145,977
BvHsp70-20 6 Glyma.16G002500.1 16 4,011 | 0,057 | 0,014 | 30,853
BvHsp70-22 7 Glyma.03G171100.2 3 7,031 | 0,041 | 0,006 | 54,081
BvHsp70-22 7 Glyma.11G140500.1 11 24,875 | 0,041 | 0,002 | 191,346
BvHsp70-22 7 Glyma.12G064000.1 12 23,696 | 0,042 | 0,002 | 182,277
BvHsp70-22 7 Glyma.18G289100.1 18 11,526 | 0,040 | 0,003 | 88,662
BvHsp70-23 8 Glyma.08G315300.1 22,858 | 0,329 | 0,014 | 175,831
BvHsp70-25 9 Glyma.07G006300.1 18,772 | 0,186 | 0,010 | 144,400
BvHsp70-25 9 Glyma.08G206900.1 19,734 | 0,182 | 0,009 | 151,800
BvHsp70-25 9 Glyma.15G014400.1 15 18,150 | 0,161 | 0,009 | 139,615
BvHsp70-26 9 Glyma.07G184300.1 19,071 | 0,105 | 0,005 | 146,700
BvHsp70-26 9 Glyma.08G065100.1 19,686 | 0,105 | 0,005 | 151,431
BvHsp70-26 9 Glyma.13G254900.1 13 17,622 | 0,097 | 0,005 | 135,554
BvHsp70-26 9 Glyma.15G059900.1 15 18,686 | 0,096 | 0,005 143,738
BvHsp70-29 | scaffold | Glyma.01G238600.1 1 2,016 | 0,164 | 0,081 15,508
Ortalama 15,661 0,151 0,019 120,466
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EK 23 BvHsp70 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

Arabidopsis thaliana

ath-miR163 BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | UUGAAGAGGACUUGGAACUUCGAU | GCAAUUGCUCCAGGAUUUCUUCAA
ath-miR2937 | BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | AUAAGAGCUGUUGAAGGAGUC GGUUUCUUCUAUGGUUCUUAC
ath-miR5630a | BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | GCUAAGAGCGGUUCUGAUGGA GCGAUCGGAAUCGAUCUUGGG
ath-miR5664 | BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | AUAGUCAAUUUUAUCGGUCUG AAGAUUGAGGAGGUUGACUAA
ath-miR773a | BvHsp70-20 | 5.0 -1.0 |UUUGCUUCCAGCUUUUGUCUC UAAAGAAAAGGUGGAAGCUAA
ath-miR8181 | BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | UGGGGGUGGGGGGGUGACAG AUGUUACUCCUCUGUCUCUU
ath-miR857 BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | UUUUGUAUGUUGAAGGUGUAU CUAUGCUUACAAUAUGCGGAA
ath-miR868-5p | BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | UCAUGUCGUAAUAGUAGUCAC AAGAUUACUAUUACAA-AUGA
Ath-miR163 BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | UUGAAGAGGACUUGGAACUUCGAU | GCAAUUGCUCCAGGAUUUCUUCAA
Ath-miR773 BvHsp70-20 | 5.0 -1.0 |UUUGCUUCCAGCUUUUGUCUCC UUAAAGAAAAGGUGGAAGCUAA
Ath-miR8181 | BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | UGGGGGUGGGGGGGUGACAG AUGUUACUCCUCUGUCUCUU
Ath-miR868 BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | UCAUGUCGUAAUAGUAGUCAC AAGAUUACUAUUACAA-AUGA
Ath-miRN150 | BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | UUUGAUCAUUCUCCAUGAUAG AGAUUAUUGCAAAUGAUCAAG
Glycine max

Gma-miR10413a | BvHsp70-20 |5.0 |-1.0| UUUUGGUAGAGAACGAAACCCU CAGAUUCCGUUGUCUACCAGAC
Gma-miR1507a BvHsp70-22 |5.0 [-1.0| UCUCAUUCCAUACAUCGUCUGA UUGAGCGGUGAAGGGAAUGAGA
Gma-miR166l BvHsp70-20 |5.0 [-1.0| GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG UUUCCGUCUAGAUGGUAUUCC
Gma-miR396j BvHsp70-20 |5.0 |-1.0| UUCCACAGUUUUCUUGAACUG UUUGACAAGAGAAUUGUGGAU
Gma-miR4358 BvHsp70-22 |5.0 |-1.0| CAGUGCAUGACUAUAUCGCCAG GGGACGACAUACUCAUGUGUUG
Gma-miR5034 BvHsp70-22 |5.0 |-1.0] AGGUACCCUUUCAGAUAGUCUC CUGACUAUUGAGGAGGGUAUCU
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EK 23’iin devamu;

Gma-miRN1294e | BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | CUGUUUUGGUAUAUCGUUAGAC UAGCAAAAAUGUACCAAGGUAG
Gma-miRN1305a | BvHsp70-22 | 5.0 -1.0 | UUUAUCAGUAGCAUCAUCAUC AUUGGUGAUGCUGCUAAGAAU
Gma-miRN1309 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | CUUACCUUUGUGAUUUAUGU UUACAAAUGACAAAGGAAGG
Gma-miRN1322 BvHsp70-20  [5.0 -1.0 | AGUUCCUCUGAAUGCUUCAUA GGAGAAGCAAUUGAAGGAACU
Gma-miRN1335 BvHsp70-20  [5.0 -1.0 | UCCUGGAAGUAUAGCAGUCUAA UGAGAUUAAUGUGCUUCAAGGA
Gma-miRN1367 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | CUAUGAGCUCGAAUUUCCCGU UUGGCAAGUUUGAGCUGACAG
gma-miR1507a BvHsp70-22 5.0 -1.0 | UCUCAUUCCAUACAUCGUCUGA UUGAGCGGUGAAGGGAAUGAGA
gma-miR166a-5p BvHsp70-20  |5.0 -1.0 | GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG UUUCCGUCUAGAUGGUAUUCC
gma-miR169i-5p BvHsp70-22 5.0 -1.0 | UGAGCCGGGAUGGCUUGCCGGCA CGGUGGUCA-CUGUCCCGGCUUA
gma-miR172g BvHsp70-22  [5.0 -1.0 | GCAGCACCAUCAAGAUUCAC UUCGAUCUUGGUGGUGGUAC
gma-miR4358 BvHsp70-22  [5.0 -1.0 | CAGUGCAUGACUAUAUCGCCAG GGGACGACAUACUCAUGUGUUG
gma-miR482c-5p BvHsp70-22  [5.0 -1.0 | AUUUGUGGGAAUGG-GCUGAUUGG AGAAACACCACCAUUCCCACAAAG
gma-miR5034 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | GGUACCCUUUCAGAUAGUCUCA GCUGACUAUUGAGGAGGGUAUC
gma-miR9743 BvHsp70-20  |5.0 -1.0 | AGAGAGUGCUUUGAAGAAAAUGCC | GAUGGUGUGUUUGAAGUACUUUCC
gma-miR1507a BvHsp70-22 5.0 -1.0 | UCUCAUUCCAUACAUCGUCUGA UUGAGCGGUGAAGGGAAUGAGA
gma-miR166a-5p BvHsp70-20  [5.0 -1.0 | GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG UUUCCGUCUAGAUGGUAUUCC
gma-miR169i-5p BvHsp70-22 5.0 -1.0 | UGAGCCGGGAUGGCUUGCCGGCA CGGUGGUCA-CUGUCCCGGCUUA
gma-miR172g BvHsp70-22  [5.0 -1.0 | GCAGCACCAUCAAGAUUCAC UUCGAUCUUGGUGGUGGUAC
gma-miR4358 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | CAGUGCAUGACUAUAUCGCCAG GGGACGACAUACUCAUGUGUUG
gma-miR482c-5p BvHsp70-22 5.0 -1.0 | AUUUGUGGGAAUGG-GCUGAUUGG AGAAACACCACCAUUCCCACAAAG
gma-miR5034 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | GGUACCCUUUCAGAUAGUCUCA GCUGACUAUUGAGGAGGGUAUC
gma-miR9743 BvHsp70-20  [5.0 -1.0 | AGAGAGUGCUUUGAAGAAAAUGCC GAUGGUGUGUUUGAAGUACUUUCC
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EK 23’iin devamu;

Oryza sativa

0sa-miR162b BvHsp70-20 |50  |-1.0 | UCGAUAAGCCUCUGCAUCCAG CUCAGUGAAGAGGUUUAUUGG
0sa-miR166d-5p | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | GGAAUGUUGUCUGGCUCGAGG UUUCCGUCUAGAUGGUAUUCC
0sa-miR166k-5p | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | GGUUUGUUGUCUGGCUCGAGG GUUUGUGAGAGAUAACAAAUC
0sa-miR172d-5p | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | GCAGCACCAUCAAGAUUCAC UUCGAUCUUGGUGGUGGUAC
0sa-miR1865-5p | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | USCUAGUGAUGGUGAUUCUUCGAC | AAGAUGGAAUUGUCAUCAUUAACU
0sa-miR2092-3p | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | ACCAGCAUUCCAUUGGCAGAGG UUGAUGCCAAUGGAAUUCUGUC
0sa-miR444b.1 | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | UBUUGUCUCAAGCUUGCUGCC GGAAUCGAUCUUGGGACGACA
osa-miR444c.l  |BvHsp70-22 |50  |-1.0 | UGUUGUCUCAAGCUUGCUGCC GGAAUCGAUCUUGGGACGACA
0sa-miR5158 BvHsp70-22 |50  |-1.0 | UBAGCCACUGGGAUGAGGAUGAAU | GAUGGUCCUGCUCCUGGUGGUGCA
05a-MiR5500 BvHsp70-22 |50  |-1.0 | AUCACUGAUGAAAUCUUGCGGC GCUCCAGGAUUUCUUCAAUGGU
0sa-miR812n-5p | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | AAGUGCAGCCAUGAGUUUCCGUGC | UAAAGGACGC-CAUGGCUGCUCUU
Osa-miR2865 | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | CUCAGCAGUCGACUGUACCGUG CGAGGUUAAGGCGACUGCUGGU
Osa-miR444c  |BvHsp70-22 |50  |-1.0 | UGUUGUCUCAAGCUUGCUGCC GGAAUCGAUCUUGGGACGACA
Osa-miR51520 | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | UAGGGAUAGGCAUGGUCUCUU UUAUGACUGUGCUUAUCCCAA
Osa-miR58011 | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | AAUCAUUUCUGAUCGUUGGAU GUCCAGCGAUCGGAAUCGAUC
Osa-miRN2232g | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | CAAAUCGUUUCUGAUCGUUGG CCAGCGAUCGGAAUCGAUCUU
Osa-miRN2232h | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | CAAAUCGUUUCUGAUCGUUGG CCAGCGAUCGGAAUCGAUCUU
Osa-miRN2232] | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | CAAAUCGUUUCUGAUCGUUGG CCAGCGAUCGGAAUCGAUCUU
Osa-miRN2274 | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | CACCAGGGAUUUCAUCGACUC GGGUCU-UGAAACCCUUGGUG
Osa-miRN2308 | BvHsp70-20 |50  |-1.0 | UCAGCAAGGGGUAGUGAUGGA UUCAUCACUGCCACU-GCUGA
Populus trichocarpa

ptc-miR160e-3p | BvHsp70-22 |50  |-1.0 | GCAUGAGGGGAGUCGAGCAGG UGAGAUCGAUUCUCUUUAUGA
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EK 23’iin devamu;

ptc-miR172h-5p | BvHsp70-22 |5.0 -1.0 | GGAGCACCAUCAAGAUUCACA UUUCGAUCUUGGUGGUGGUAC
ptc-miR6454 BvHsp70-20 | 5.0 -1.0 | CUUGUAACCUGAGUAGAGGCA GAUCUCUGCUCAGGUGUUGAG
ptc-miR7832 BvHsp70-22 5.0 -1.0 | UAGUUCCCAACCUACACCACA CAUUGAGGAGGUUGAGAACUG
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EK 24 Seker Pancari1 Hsp90 Proteini Katalogu

Protein Adi NCBIN](;:.risim Kromozom ggzsil:;:)gr:ﬁ Poggt;(s)nu UI;:::E:gu pl Al\g;ll‘:]l:i:g;) KaEl;]a:jr:Il(zslilk I;:rg;ll
(bp) (bp) (aa) Kararsiz
BvHsp90-01 | XP 010691883.1 Chr1 1,197,785 1,204,138 810 4,9 92765,4 36,23 stable
BvHsp90-02 | XP_010689627.1 Chr2 411,555 416,193 209 9,55| 24093,53 55,52 unstable
BvHsp90-03 | XP_010671625.1 Chr3 5,636,635 5,640,332 703 5 80701,71 39,26 stable
BvHsp90-04 | XP_019103872.1 Chr3 13,640,340 13,644,413 1357 9,52| 156039,22 36,15 stable
BvHsp90-05 | XP 019108167.1 Chr 4 136,224 136,868 214 7,61| 24966,04 49,83 unstable
BvHsp90-06 | XP_010694642.1 Chr 4 317,313 324,094 210 9,4 | 24204,61 55,29 unstable
BvHsp90-07 | XP_010675973.1 Chr 4 32,467,598 32,471,067 698 4,97| 80056,98 37,72 stable
BvHsp90-08 | XP 010681164.1 Chr 6 20,049,619 20,058,242 792 4,99| 90045,65 43,26 unstable
BvHsp90-09 | XP_010683841.1 Chr7 4,200,268 4,202,524 496 8,42| 56055,69 51,81 unstable
BvHsp90-10 | XP 010684690.1 Chr7 22,716,066 22,719,045 766 5,45| 87379,79 36,7 stable
BvHsp90-11 | XP_019106175.1 Chr7 28,182,097 28,183,002 209 545| 2406251 43,71 unstable
BvHsp90-12 | XP_010665948.1 Chr9 336,600 345,612 787 5,28 | 89289,78 38,17 stable
BvHsp90-13 | XP 010689251.1 Chr9 8,700,324 8,702,516 730 7,02| 82601,33 52,09 unstable

218




EK 25 BvHsp90 Proteinlerinin OmicsBox Analiz Detaylar:

Protein Adi | A¢iklama Uzunluk |e-degeri |Benzerlik | Gen Ontoloji
ATP baglama;endoplazmik retikulum; protein katlanmasi;katlanmamis protein

BvHsp90-01 | endoplasmin homolog 810 0.0 93.99 baglanmasi

54S ribosomal protein L24,
BvHsp90-02 | mitochondrial-like 209 1,30E-138 | 91.75 ribozomun yapisal bileseni; C:mitochondrial large ribosomal subunit; P:translation
BvHsp90-03 | ---NA--- 703

ABC transporter G family niikleik asit baglanmasi; F:RNA-DNA hybrid ribonuclease activity; P:RNA
BvHsp90-04 | member 39-like 1357 0.0 60.77 phosphodiester bond hydrolysis, endonucleolytic

niikleik asit baglanmasi; DNA polimeraz aktivitesi; RNA'ya bagli DNA biyosentetik

BvHsp90-05 | transposable element gene 214 6,05E-134 | 89.76 stireci; ¢inko iyonu baglama; DNA entegrasyonu

54S ribosomal protein L24,
BvHsp90-06 | mitochondrial-like 210 2,23E-136 | 92.21 ribozomun yapisal bileseni
BvHsp90-07 | ---NA--- 698
BvHsp90-08 | ---NA--- 792
BvHsp90-09 | ---NA--- 496
BvHsp90-10 | ---NA--- 766
BvHsp90-11 | reverse transcriptase 209 3,87E-141 | 92.28 DNA polimeraz aktivitesi; RNA'ya bagli DNA biyosentetik siireci

heat shock protein 90-6,

mitochondrial-like isoform ATP baglama; nucleus;endoplazmik retikulum; protein katlanmasi; kloroplast stroma;
BvHsp90-12 | X1 787 0.0 90.88 metal iyon baglama;katlanmamig protein baglanmasi
BvHsp90-13 | ---NA--- 730
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EK 26 BvHsp90 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Genl Kromozom | Gen 2 Kromozom | Edegeri | Homoloji(%6) | Ks Ka |Ka/Ks|Myo

BvHsp90-02 Chr 2 BvHsp90-06 Chr 4 2e-143 90.00 0,329 [0,043| 0,231 | 2,532
BvHsp90-03 Chr3 BvHsp90-07 Chr4 0.0 88.84 42,715 | 0,067 | 0,002 | 328,577
BvHsp90-10 Chr7 BvHsp90-12 Chr9 0.0 98.20 0,061 | 0,046 | 0,757 | 0,466
BvHsp90-11 Chr7 BvHsp90-05 Chr 4 3e-104 75.27 40,576 | 0,256 | 0,006 | 312,122
Ortalama 20,920 0,103 | 0,224 | 160,924
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EK 27 BvHsp90 Genlerinin Arabidopsis, kavak, soya ile Ortolog iliskileri ve

Birbirlerinden Ayrilma Oranlar

Piilizl;l Kromozom | Arabidopsis Genleri | Kromozom | Ks Ka |Ka/Ks| Myé

Genleri
BvHsp90-03 3 AT5G52640.1 5 30,322 | 0,0527 | 0,002 | 233,246
BvHsp90-05 4 AT5G43390.1 5 55,457 | 1,297 | 0,023 | 426,595
BvHsp90-07 4 AT5G56000.1 5 1,281 | 0,066 | 0,052 | 9,854
BvHsp90-08 6 AT2G04030.1 2 3,203 | 0,122 | 0,038 | 24,638
Ortalama 22,566 | 0,495 | 0,029 | 173,583

Seker

Pancan Kromozom Kavak Genleri Kromozom| Ks Ka | Ka/Ks Myo

Genleri
BvHsp90-01 1 Potri.005G241100.1 5 2,583 10,089| 0,034 | 19,868
BvHsp90-03 3 Potri.017G146600.2 17 2,327 10,041] 0,018 | 17,902
BvHsp90-07 4 Potri.001G466000.2 12,363 0,055| 0,004 | 95,101
BvHsp90-07 4 Potri.006G002800.1 13,830/ 0,060 | 0,004 | 106,386
BvHsp90-07 4 Potri.016G003400.1 16 18,393 /0,062 | 0,003 | 141,482
BvHsp90-08 6 Potri.010G136800.1 10 17,110|0,113| 0,007 | 131,616
Ortalama 11,1010,070| 0,012 | 85,393

Seker

Pancarn Kromozom Soya Genleri Kromozom Ks Ka |Ka/Ks| Myo

Genleri
BvHsp90-10 7 Glyma.02G305600.1 2 24,644 10,166 | 0,007 | 189,569
BvHsp90-10 7 Glyma.14G007700.1 14 25,009 | 0,160 | 0,006 | 192,377
BvHsp90-03 3 Glyma.09G131500.1 16,015 | 0,039 | 0,002 | 123,192
BvHsp90-08 6 Glyma.01G068000.1 19,388 | 0,116 | 0,006 | 149,138
BvHsp90-08 6 Glyma.02G124500.1 18,231 |0,112| 0,006 | 140,238
BvHsp90-01 1 Glyma.14G219700.1 14 19,816 | 0,091 | 0,005 | 152,433
BvHsp90-01 1 Glyma.17G258700.1 17 210,016 | 0,092 | 0,000 |1615,508
BvHsp90-07 4 Glyma.02G302500.1 2 15,510 | 0,049 | 0,003 | 119,308
BvHsp90-07 4 Glyma.08G332900.1 8 12,713 |0,048| 0,004 | 97,792
BvHsp90-07 4 Glyma.14G011600.1 14 16,461 | 0,049 | 0,003 | 126,623
Ortalama 37,780 10,092 | 0,004 | 290,618
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Arabidopsis thaliana

EK 28 BvHsp90 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

Ath-miR159a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
Ath-miR166a BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
Ath-miR396a BvHsp90-03 5.0 -1.0  |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
Ath-miR5643 BvHsp90-07 5.0 -1.0 | AGGCUUUUAAGAUCUGGUUGC AAAACAAGAUCUUGAAGGUGA
Ath-miR780 BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUCUUCGUGAAUAUCUGGCAUU AAAGUUGGGUAUCCAUGAAGAU
Ath-miR847 BvHsp90-07 5.0 -1.0  |UCACUCCUCUUCUUCUUGAUG GGAUGAGAAGAAGAAGAGCGA
ath-miR159a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
ath-miR166a-3p BvHsp90-07 5.0 -1.0  |UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
ath-miR2934-3p BvHsp90-03 5.0 -1.0 | CAUCCAAGGUGUUUGUAGAAA ACUCUUCAGAUGCGUUGGAUA
ath-miR396a-5p BvHsp90-03 5.0 -1.0  |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
ath-miR396b-5p BvHsp90-03 5.0 -1.0 |UUCCACAGCUUUCUUGAACUU GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
ath-miR398a-5p BvHsp90-07 5.0 -1.0 | AAGGAGUGGCAUGUGAACACA GAUGUUGACAUGCCAGCCCUC
ath-miR5016 BvHsp90-03 5.0 -1.0  |UUCUUGUGGAUUCCUUGGAAA GCACCAAGGAAUUCAUGGAAG
ath-miR5643a BvHsp90-07 5.0 -1.0 | AGGCUUUUAAGAUCUGGUUGC AAAACAAGAUCUUGAAGGUGA
ath-miR780.2 BvHsp90-03 5.0 -1.0  |UUCUUCGUGAAUAUCUGGCAU AAGUUGGGUAUCCAUGAAGAU
ath-miR844-5p BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UGGUAAGAUUGCUUAUAAGCU AUUUUACAAG-AGUCUUACCA
ath-miR847 BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UCACUCCUCUUCUUCUUGAUG GGAUGAGAAGAAGAAGAGCGA
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EK 28’in devamu;

Glycine max

Gma-miR1535 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | CUUGUUUGUGGUGAUGUCUAG GAAGAGAUCACCAAAGAGGAG
Gma-miR159a BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
Gma-miR166a BvHsp90-07  |5.0 -1.0 | UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
Gma-miR396a BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
Gma-miR4364b BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | AAAUAACAACAGCGGAAGAACCUU | AAGGAUCUUGUGAUGUUGCUGUUU
Gma-miRN1305a | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UUUAUCAGUAGCAUC-AUCAUC CAUGGUUGAUGCCAUUGAUGAA
Gma-miRN1333 BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UGGCCUUGAACCUGAGGCGUU GGCAGCUUGAGUUCAAGGCUA
gma-miR1535a BvHsp90-07  |5.0 -1.0 | CUUGUUUGUGGUGAUGUCU AGAGAUCACCAAAGAGGAG
gma-miR1536 BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | AAGCAGAGACAAAUGUGUUUA GCAAAAAACUUGUUUCUGCUA
gma-miR159a-3p BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
gma-miR166a-3p BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UCGGACCAGGCUUCAUuUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
gma-miR172h-5p BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | GCAGCAGCAUCAAGAUUCACA CAUUGAUGAUGAUGCUGCUGG
gma-miR396a-5p BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
gma-miR4373 BvHsp90-07  |5.0 -1.0 | AAGUUGACGUACGUACGGAUUGAC | AUUGAUCCCUGAGUACCUCAGCUU
gma-miR4390 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UCGUACUCGUCGGGUAUCGGGUAU UUGUUUGGUCACCGGUGAGUAUGG
gma-miR4415a-5p | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | AAGUUGUGAUGAGAAUCAAUG AGUUGAUUCUCCUUGCUGUUU
gma-miR5041-5p BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UUUCAUCUUCAACUUGCUCAA UAGAGGAUGUUGAUGAGGAAA
gma-miR5674a BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UAAUUGUGUUGUACAUUAUCA UGAUGAUGAGCAAUACAUUUG
gma-miR5677 BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UUUGGUCUUUAAUCAAGCUGA AGAGCUUGACUAAUGACUGGG
gma-miR5780b BvHsp90-07  |5.0 -1.0 | UCUGAGUCCAUGAUAUAUUAAA UCAAGGGUAUUGUGGAUUCUGA
gma-miR9726 BvHsp90-03  |5.0 -1.0 | UVAUAGGCAUUAUUUUUUUCUUC AUUGAAGAGGAUGAUGCUGGUG
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EK 28’in devamu;

gma-miR5674a | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UAAUUGUGUUGUACAUUAUCA UGAUGAUGAGCAAUACAUUUG
gma-miR5677 BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | WUUGGUCUUUAAUCAAGCUGA AGAGCUUGACUAAUGACUGGG
gma-miR5780b | BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UCUGAGUCCAUGAUAUAUUAAA UCAAGGGUAUUGUGGAUUCUGA
gma-miR9726 BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UVAUAGGCAUUAUUUUUUUCUUC AUUGAAGAGGAUGAUGCUGGUG
gma-miR9752 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UGCUucuucuuyucccucuuu AGAGAAAGAAGAGAAGAAGAA
gma-miR9767 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | AUGGAAUGGUUACUUAUGAAAAGA | UGAACUUAUCAGUAACUCUUCCGA
Oryza sativa

Osa-miR159a BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | CUUGGAUUGAAGGGAGCUCU AGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
Osa-miR166a BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UCGGACCAGGCUUCAUUCCcCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
Osa-miR2275e | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UUCAGUUUCCUCCAACAUCUUA AAGCAAGAUGGAGGAAGUUGAU
Osa-miR396a BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
Osa-miRN2232g | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | CAAAUCGUUUCUGAUCGUUGG AAGGUGAUCAGGAAGAAUUUG
Osa-miRN2284 | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UGGGAUAUGCUAGAAUGACUU AGCUCAUUCCAGAGUAUCUCA
0sa-miR156b-3p | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | GCUCACUCUCUAUCUGUCAGC UUUGACGGAUA-AGAGUAAGC
osa-miR159a.1 | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UWUUGGAUUGAAGGGAGCUCUG GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
0sa-miR166a-3p | BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UCGGACCAGGCUUCAUuUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
0sa-miR1857-5p | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UGGUUUUUUUGGAGCAUGAGG UCUCUUCCUCAAAGAAGAUCA
0sa-miR1866-3p | BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UGAAAUUCCUGUAAAAUUCUUG GCUGCAUUUUACAAGAGUCUUA
0sa-miR2868 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | UUGGUUUUGUGUAGUAGAAA CUUCUCUUGCACGAGACUGC
0sa-miR396a-5p | BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
0sa-miR414 BvHsp90-03 |5.0 -1.0 | UCAUCCUCAUCAUCAUCGUCC GGAUGAUGCUGGUGAAGAUGC
0sa-miR5077 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | GUUCGCGUCGGGUUCACCA UGCUGGAGCUGAUGUGAGC
0sa-miR5145 BvHsp90-07 |5.0 -1.0 | ACCUGUUUGGAUUCUUGAGGGCUA | GUCGCCUCAAGGAUCUAAUCAAGA
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EK 28’in devamu;

osa-miR5155 BvHsp90-03 5.0 -1.0 | ACUUUAAUACCAUUGGAAGAUUGC UAACCCUGACAAUGGUAUUAUGGA
0sa-miR7692-3p BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UGACUUGGCAUGCUUACGUGGCAC AGCUGAUGUGAGCAUGAUUGGUCA
0sa-miR812n-5p BvHsp90-07 5.0 -1.0 | AAGUGCAGCCAUGAGUUUCCGUGC CAGUUGGAGUUCAAGGCUGUCCUU
Populus trichocarpa

Ptr-miR159a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCU AGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
Ptr-miR166a BvHsp90-07 5.0 -1.0 |UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
Ptr-miR396a BvHsp90-03 5.0 -1.0 |UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
Ptr-miR7826 BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UUACCAAGUUUCAA-AUUCUCA ACAGAAUGUUGAAGCUUGGUCU
Ptr-miR7827 BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UAGGACCAAGUUUUUUGGAAA UCUGUGAAGGAUUUGGUUCUU
Ptr-miRN2835 BvHsp90-07 5.0 -1.0 | UGCAGUCAAGUAAUCAUCAAG GCUGGUGGUUCCUUCACUGUG
ptc-miR159a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA GAGGGCUCCUUUCGAUCUGUU
ptc-miR166a BvHsp90-07 5.0 -1.0 |UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GAAUGUUGAAGCUUGGUCUGA
ptc-miR396a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UUCCACAGCUUUCUUGAACUG GAAAGCAAGAAGGCAGUGGAA
ptc-miR476a BvHsp90-03 5.0 -1.0 | UAGUAAUCCUUCUUUGCAAAG ACUUAAGAAGAAGGGUUAUGA
ptc-miR7826 BvHsp90-07 5.0 -1.0 |UUACCAAGUUUCAA-AUUCUCA ACAGAAUGUUGAAGCUUGGUCU
ptc-miR7827 BvHsp90-03 5.0 -1.0 | GCUAGGACCAAGUUUUUUGGA GGCAAAAAACUUGUUUCUGCU
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EK 29 Seker Pancar1 Hsp100 Proteini Katalogu

Protein Adi WL T Kromozom gg;:z;/logrllﬁ g(l)tzlissyonu IPIrz?ltl‘nelI:gu pl IXIgollreiﬁ:ller KararSl.th ;(aaga;rll
No. (bp) (bp) (aa) (Da) Endeksl | Kararsiz
BvHsp100-01 | XP_010692838.1 Chr1 596,299 600,492 705 5,65| 75618,09 38,7 stable
BvHsp100-02 | XP_010693170.1 Chr1l 2,864,603 2,866,613 476 9,33| 54320,48 39,17 stable
BvHsp100-03 | XP_010692308.1 Chr1 3,693,883 3,703,206 497 9,35| 5559111 43,7 unstable
BvHsp100-04 | XP_010670688.1 Chr1l 5,335,639 5,341,247 737 8,52 | 82133,86 41,84 unstable
BvHsp100-05 | XP_010670703.1 Chr1 5,335,639 5,341,247 702 8,67| 781022 40,53 unstable
BvHsp100-06 | XP_010675030.1 Chr1 8,599,390 8,604,237 363 7,06 | 40331,33 37,86 stable
BvHsp100-07 | XP_010677227.1 Chr1l 13,552,707 13,567,893 655 8,42 | 70847,25 35,97 stable
BvHsp100-08 | XP _010677229.1 Chr1l 13,552,707 13,567,893 636 8,22| 68717,81 35,86 stable
BvHsp100-09 | XP_010677235.1 Chr1 13,552,707 13,567,893 546 8,65 59270 39,32 stable
BvHsp100-10 | XP _010693321.1 Chr2 235,286 278,97 985 6,36 | 112416,35 39,16 stable
BvHsp100-11 | XP_010689607.1 Chr 2 382,944 388,469 1049 8,54 | 116591,34 46,92 unstable
BvHsp100-12 | XP_010691068.1 Chr2 2,069,069 2,072,827 474 6,19 | 51620,66 34,37 stable
BvHsp100-13 | XP_010691076.1 Chr2 2,069,069 2,072,827 437 7,62 | 47695,43 31,95 stable
BvHsp100-14 | XP_010691937.1 Chr 2 2,735,049 2,741,819 619 9,38| 68544,1 39,46 stable
BvHsp100-15 | XP_010666926.1 Chr2 5,946,053 5,949,656 505 7,27 | 58137,23 50,35 unstable
BvHsp100-16 | XP_010665999.1 Chr 2 8,966,851 8,975,147 987 6,26 | 110318,82 40,32 unstable
BvHsp100-17 | XP_010669392.1 Chr 2 14,532,816 14,540,795 718 8,63| 77688,39 47,34 unstable
BvHsp100-18 | XP_010670181.1 Chr 2 31,516,600 31,532,109 979 6,36 | 109987,47 39,37 stable
BvHsp100-19 | XP_010670219.1 Chr 2 33,033,609 33,048,148 340 5,58 | 37850,28 41,6 unstable
BvHsp100-20 | XP_010670348.1 Chr2 34,383,492 34,385,608 466 8,56 | 53344,03 37,58 stable
BvHsp100-21 | XP_019103539.1 Chr2 34,472,442 34,488,838 541 7,55| 63462,49 42,03 unstable
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BvHsp100-22 | XP_019103541.1 Chr2 34,535,043 34,557,302 418 5,29 | 48198,01 48,69 unstable
BvHsp100-23 | XP_010670349.2| Chr2 34,535,043 34,557,302 500 5,30 | 58218,23 48,19 unstable
BvHsp100-24 | XP_010670712.1| Chr2 39,051,351 39,058,278 411 8,96 | 46130,69 33,93 stable
BvHsp100-25 | XP_010671120.1| Chr3 2,008,017 2,015,444 642 9,15| 70468,75 41,54 unstable
BvHsp100-26 | XP_010671370.1| Chr3 3,268,147 3,272,155 391 5,91 | 43648,35 44,01 unstable
BvHsp100-27 | XP_010671395.2| Chr3 3,440,407 3,441,453 348 9,31 | 39733,74 51,55 unstable
BvHsp100-28 | XP_010671440.1| Chr3 3,884,484 3,897,042 580 6,82 | 62031,29 38,16 stable
BvHsp100-29 | XP_010671509.1| Chr3 4,565,482 4,577,763 793 6,03| 87550,16 46,63 unstable
BvHsp100-30 | XP_010671575.1| Chr3 5,236,468 5,242,731 830 5,90| 92289,12 39,53 stable
BvHsp100-31 | XP_010671969.1| Chr3 8,353,983 8,358,812 236 9,18| 26181,11 33,4 stable
BvHsp100-32 | XP_010672157.1| Chr3 11,179,243 11,192,336 1216 5,79 | 134898,32 52,8 unstable
BvHsp100-33 | XP_019103947.1| Chr3 22,716,921 22,720,972 416 9,62| 46617,47 34,9 stable
BvHsp100-34 | XP_019103948.1| Chr3 22,716,921 22,720,972 384 9,52| 43054,31 40,46 unstable
BvHsp100-35 | XP_019103949.1| Chr3 22,716,921 22,720,972 347 9,54 | 38918,57 38,36 stable
BvHsp100-36 | XP_019103804.1| Chr3 23,646,364 23,657,603 896 5,94 98022,7 41,57 unstable
BvHsp100-37 | XP_010673074.1| Chr3 23,646,364 23,657,603 1050 5,96 | 114190,62 44,87 unstable
BvHsp100-38 | XP_010673440.1| Chr3 26,529,581 26,559,044 954 6,56 | 107737,4 50,92 unstable
BvHsp100-39 | XP_010695088.1| Chr 4 43,726 47,32 888 6,21 | 99061,41 51,2 unstable
BvHsp100-40 | XP_010694992.1| Chr4 238,175 250,764 734 5,66| 80718,61 29,2 stable
BvHsp100-41 | XP_010673627.1| Chr4 1,593,346 1,600,099 843 8,46 | 96055,98 53,04 unstable
BvHsp100-42 | XP_010674056.1| Chr4 4,756,496 4,762,336 421 4,90 | 47148,74 38,78 stable
BvHsp100-43 | XP_010674134.1| Chr4 5,358,355 5,363,965 763 7,85| 85253,33 40,78 unstable
BvHsp100-44 | XP_010674259.1| Chr4 6,416,239 6,435,684 1318 8,48 | 151482,76 37,69 stable
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BvHsp100-45 | XP_010674661.1| Chr4 10,472,215 10,491,210 972 5,33 | 107488,04 42,23 unstable
BvHsp100-46 | XP_010674662.1| Chr4 10,472,215 10,491,210 917 5,36 | 101075,87 43,47 unstable
BvHsp100-47 | XP_019104524.1| Chr4 10,472,215 10,491,210 748 5,51 | 83547,86 44,99 unstable
BvHsp100-48 | XP_010675396.1| Chr4 24,081,706 24,097,380 668 5,78 | 73863,76 47,11 unstable
BvHsp100-49 | XP_010675465.1| Chr4 25,580,058 25,592,490 1828 6,03| 201105,11 50,88 unstable
BvHsp100-50 | XP_010695194.1| Chr5 9,297 16,642 908 5,84 | 100736,11 37,63 stable
BvHsp100-51 | XP_010695195.1| Chr5 9,297 16,642 810 6,08 | 89863,72 37,05 stable
BvHsp100-52 | XP_010676266.1| Chr5 1,230,701 1,240,615 948 6,38 | 106679,53 37,24 stable
BvHsp100-53 | XP_010676390.1| Chr5 2,344,316 2,355,348 831 6,82 | 92316,45 44,13 unstable
BvHsp100-54 | XP_010676529.1| Chr5 3,868,873 3,874,108 330 7,59 | 36607,23 39,32 stable
BvHsp100-55 | XP_010676640.1| Chr5 5,275,903 5,286,481 240 8,74 | 25810,68 40,21 unstable
BvHsp100-56 | XP_010677210.1| Chr5 12,091,184 12,105,426 888 6,78 | 98230,05 38,66 stable
BvHsp100-57 | XP_010677895.1| Chr5 26,730,816 26,746,690 1251 5,74 | 136677,41 43,13 unstable
BvHsp100-58 | XP_010678345.1| Chr5 39,664,608 39,673,815 923 5,99 | 102441,38 40,77 unstable
BvHsp100-59 | XP_010678907.1| Chr5 44,187,044 44,188,585 513 8,97 | 58542,76 38,64 stable
BvHsp100-60 | XP_010678629.1| Chr5 44,228,723 44,231,330 537 7,57 | 61671,58 34,65 stable
BvHsp100-61 | XP_010678876.1| Chr5 47,647,449 47,654,392 513 5,85| 57664,45 55,06 unstable
BvHsp100-62 | XP_010679177.1| Chr5 50,140,158 50,145,800 421 4,97 | 47129,82 38,53 stable
BvHsp100-63 | XP_010679738.1| Chr6 2,333,056 2,343,230 638 7,68 | 71547,49 51,95 unstable
BvHsp100-64 | XP_010679776.1| Chr6 2,697,441 2,701,050 468 6,97 | 53967,16 39,43 stable
BvHsp100-65 | XP_019105388.1| Chr6 2,709,753 2,710,831 351 5,68| 40011,91 48,86 unstable
BvHsp100-66 | XP_019105389.1| Chr6 2,710,985 2,711,988 192 4,89 | 21752,49 34,3 stable
BvHsp100-67 | XP_010679777.1| Chr6 2,725,288 2,730,585 499 5,85] 57446,81 52,4 unstable
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BvHsp100-68 | XP_010679778.1| Chr6 2,725,288 2,730,585 484 5,76 | 55615,59 52,51 unstable
BvHsp100-69 | XP_010679779.1| Chr6 2,741,658 2,744,842 513 6,36 | 58913,01 54,31 unstable
BvHsp100-70 | XP_010680119.1| Chr6 5,669,027 5,676,439 660 8,68 | 73480,24 45,55 unstable
BvHsp100-71 | XP_010680182.1| Chr6 6,088,606 6,090,632 538 6,81 | 58638,24 46,67 unstable
BvHsp100-72 | XP_010680235.1| Chr6 6,510,387 6,515,879 864 5,67 | 97425,39 39,64 stable

BvHsp100-73 | XP_010680673.1| Chr6 11,410,313 11,428,218 608 7,21 | 66451,35 37,87 stable

BvHsp100-74 | XP_010681144.1| Chr6 19,420,590 19,437,090 976 9,22 | 106089,63 38,16 stable

BvHsp100-75 | XP_010681710.1| Chr6 30,578,078 30,592,938 405 7,46 462119 41,29 unstable
BvHsp100-76 | XP_010681887.1| Chr6 34,966,265 34,981,248 823 6,91 | 91602,24 49,33 unstable
BvHsp100-77 | XP_010682114.1| Chr6 42,870,713 42,894,766 677 5,92 | 74163,23 44,5 unstable
BvHsp100-78 | XP_010683381.1| Chr6 58,155,192 58,156,603 401 6,20 | 45829,21 50,08 unstable
BvHsp100-79 | XP_010683609.1| Chr7 2,356,989 2,361,104 917 6,24 | 101719,44 59,27 unstable
BvHsp100-80 | XP_010684066.1| Chr7 8,397,391 8,404,615 803 5,11| 89365,41 42,26 unstable
BvHsp100-81 | XP_010684522.1| Chr7 20,779,629 20,788,442 421 5,27 | 47109,72 42,25 unstable
BvHsp100-82 | XP_010684533.1| Chr7 21,270,848 21,295,471 1236 6,11| 135281,6 43,43 unstable
BvHsp100-83 | XP_010684990.1| Chr7 31,445,889 31,452,674 445 5,90 | 49558,01 43,7 unstable
BvHsp100-84 | XP_010685070.1| Chr7 31,495,375 31,501,827 273 8,41| 30735,33 44,44 unstable
BvHsp100-85 | XP_010685198.1| Chr7 34,856,007 34,862,698 426 6,14 | 47732,08 32,25 stable

BvHsp100-86 | XP_010685342.1| Chr7 37,175,346 37,226,948 5437 5,29 | 617354,23 43,13 unstable
BvHsp100-87 | XP_010685538.1| Chr7 39,660,138 39,666,021 1114 6,98 | 123236,92 41,15 unstable
BvHsp100-88 | XP_010685603.1| Chr7 40,158,340 40,167,788 832 8,61| 90521,84 42,69 unstable
BvHsp100-89 | XP_010685724.1| Chr7 41,060,722 41,066,625 819 6,40 | 90748,15 36,45 stable

BvHsp100-90 | XP_010686038.1| Chr7 43,654,625 43,662,302 434 8,18 | 48457,92 42,66 unstable
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BvHsp100-91 | XP_010686428.1| Chr8 2,531,466 2,550,518 943 6,02 | 103831,09 46,42 unstable
BvHsp100-92 | XP_010686771.1| Chr8 7,090,799 7,099,825 592 6,72 | 65677,52 52,48 unstable
BvHsp100-93 | XP_010687252.1| Chr8 20,786,138 20,795,265 804 5,08 | 89374,27 41,88 unstable
BvHsp100-94 | XP_010687253.1| Chr8 20,806,746 20,821,993 803 5,08 | 89342,27 42,03 unstable
BvHsp100-95 | XP_010687287.1| Chr8 22,150,586 22,179,621 452 6,94 | 50932,84 38,9 stable

BvHsp100-96 | XP_010687842.1| Chr8 31,620,959 31,626,042 617 5,06 | 69674,43 43,92 unstable
BvHsp100-97 | XP_010687841.1| Chr8 31,638,628 31,646,986 920 6,12 | 102378,54 41,53 unstable
BvHsp100-98 | XP_010688533.1| Chr8 31,687,765 31,693,562 341 5,52 | 38680,29 50,54 unstable
BvHsp100-99 | XP_019106941.1| Chr8 31,693,995 31,710,901 920 6,12 | 102449,56 42,13 unstable
BvHsp100-100 | XP_019106942.1| Chr8 31,693,995 31,710,901 862 7,71 | 95883,21 39,68 stable

BvHsp100-101 | XP_010688096.1| Chr8 34,422,821 34,428,478 404 9,01| 45737,15 40,4 unstable
BvHsp100-102 | XP_010688204.1| Chr8 35,836,390 35,840,144 482 6,58 | 53847,17 36,64 stable

BvHsp100-103 | XP_010688491.1| Chr8 38,435,251 38,437,575 520 6,21 | 58988,54 38,11 stable

BvHsp100-104 | XP_010668035.1 | scaffold 11,301 14,045 509 7,49 | 58342,64 43,12 unstable
BvHsp100-105 | XP_010667830.1 | scaffold 20,906 37,38 1132 6,04 | 124111,32 48,97 unstable
BvHsp100-106 | XP_010666723.1 | scaffold 354,91 368,18 405 5,95| 45580,71 48,18 unstable

230
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Protein Adi Aciklama Uzunluk |e-degeri |Benzerlik | Gen Ontoloji
ATP-dependent zinc metalloprotease ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri;
BvHsp100-01 | FTSH, chloroplastic 705 0.0 94.23 ;membran ayrilmaz bileseni
BvHsp100-02 | AAA-ATPase At2g46620 476 0.0 79.13 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-03 | spastin isoform X1 497 0.0 86.42 ATP baglama; nucleus; membran
ATP baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi; ribozom biyogenezi;
BvHsp100-04 | cell division control protein 48 homolog C | 737 0.0 77.38 telomeraz aktivitesinin pozitif diizenlenmesi
ATP baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi; ribozom biyogenezi;
BvHsp100-05 | cell division control protein 48 homolog C | 702 0.0 73.6 telomeraz aktivitesinin pozitif diizenlenmesi
BvHsp100-06 | replication factor C subunit 3 363 0.0 93.63 ATP baglama; nucleus; DNA replikasyonu; DNA onarimi
CLP protease regulatory subunit CLPX3, ATP baglama; Mitokondriyal matriks; ATPaz aktivitesi; protein
BvHsp100-07 | mitochondrial 655 0.0 80.37 katabolik siireg
ATP baglama; Mitokondriyal matriks; protein katlanmasi;peptidaz
CLP protease regulatory subunit CLPX3, aktivitesi; ATPaz aktivitesi; protein katabolik siire¢;katlanmamig protein
BvHsp100-08 | mitochondrial 636 0.0 81.14 baglanmast
CLP protease regulatory subunit CLPX3, ATP baglama; Mitokondriyal matriks; ; ATPaz aktivitesi; protein
BvHsp100-09 | mitochondrial 546 0.0 79.62 katabolik siire¢
ATP-dependent zinc metalloprotease ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama;kloroplast protein
BvHsp100-10 | FTSH 12, chloroplastic 985 0.0 88.12 tagtyan ATPaz aktivitesi;mitokondriyal protein igleme
BvHsp100-11 | protein SMAX1-LIKE 8 1049 0.0 64.43 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
ATP-dependent zinc metalloprotease
BvHsp100-12 | FTSH, chloroplastic 474 0.0 92.85 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase,
BvHsp100-13 | chloroplastic isoform X2 437 0.0 93.21 ATP baglama; kloroplast stroma; ; ATPaz aktivitesi;
probable inactive ATP-dependent zinc ATP'ye bagiml peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri; ; ¢inko
BvHsp100-14 | metalloprotease FTSHI 3, chloroplastic 619 0.0 81.84 iyonu baglama; kloroplast envelope;membran ayrilmaz bileseni
BvHsp100-15 | AAA-ATPase At5g17760-like isoform X1 | 505 0.0 69.19 niikleotid baglanmasi; ATP baglama; plastid; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; mitokondri;katlanmamis proteine tepki; plastid; ATPaz
BvHsp100-16 | chaperone protein ClpB4, mitochondrial 987 0.0 95.72 aktivitesi;isiya tepki; protein yeniden katlanmasi
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ATP-dependent zinc metalloprotease ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri;
BvHsp100-17 | FTSH 4, mitochondrial 718 0.0 93.12 ;membran ayrilmaz bileseni
ATP baglama;katlanmamis proteine tepki; plastid; ATPaz
BvHsp100-18 | chaperone protein ClpB3, chloroplastic 979 0.0 93.93 aktivitesi;isiya tepki; protein yeniden katlanmasi
BvHsp100-19 | replication factor C subunit 2 340 0.0 95.4 ATP baglama; nucleus; DNA replikasyonuDNA onarimi; plastid
BvHsp100-20 | AAA-ATPase ASD, mitochondrial-like 466 0.0 88.46 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-21 | AAA-ATPase At3g28580-like 541 0.0 79.53 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-22 | AAA-ATPase ASD, mitochondrial-like 418 0.0 77.95 niikleotid baglanmasi; membran
BvHsp100-23 | AAA-ATPase ASD, mitochondrial-like 500 0.0 75.61 niikleotid baglanmasi; membran
26S proteasome regulatory subunit 8 proteazom kompleksi; ATP baglama; nucleus; sitozol; plazma
BvHsp100-24 | homolog A-like 411 0.0 95.69 zar1;peptidaz aktivitesi; ATPaz aktivitesi; protein katabolik siireg
ATPase family AAA domain-containing
BvHsp100-25 | protein 3-like 642 0.0 88.01 ATP baglama; mitokondri;mitokondri organizasyonu; ATPaz aktivitesi
ATPase family AAA domain-containing
BvHsp100-26 | protein 1-like 391 0.0 93.17 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-27 | AAA-ATPase At2g46620-like 348 0.0 81.73 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; Mitokondriyal matriks; protein katlanmasi;peptidaz
CLP protease regulatory subunit CLPX1, aktivitesi; ATPaz aktivitesi; protein katabolik siire¢;katlanmamis protein
BvHsp100-28 | mitochondrial-like 580 0.0 84.31 baglanmasi
ATP-dependent zinc metalloprotease ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri; 1siya
BvHsp100-29 | FTSH 11, chloroplastic/mitochondrial-like | 793 0.0 92.12 yanit; kloroplast envelope;membran ayrilmaz bileseni
BvHsp100-30 | nuclear valosin-containing protein-like 830 0.0 87.35 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
ATP-dependent Clp protease ATP-binding 1,13E-
BvHsp100-31 | subunit CLPT1, chloroplastic 236 158 84.97 kloroplast stroma; kloroplast envelope
ATPase family AAA domain-containing DNA baglama; kromatin baglama; ATP baglama; nucleus; ATPaz
BvHsp100-32 | protein At1g05910 1216 0.0 85.54 aktivitesi; histon baglama; metal iyon baglama; endoniikleaz aktivitesi
BvHsp100-33 | 26S protease regulatory subunit 7A 416 0.0 88.88 ATP baglama; nucleus; sitoplazma;peptidaz aktivitesi; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; nucleus; sitoplazma;peptidaz aktivitesi; ATPaz
BvHsp100-34 | 26S proteasome regulatory subunit 7A 384 0.0 90.18 aktivitesi;
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ATP baglama; nucleus; sitoplazma;peptidaz aktivitesi; ATPaz
BvHsp100-35 | 26S proteasome regulatory subunit 7 347 0.0 91.36 aktivitesi;
calmodulin-interacting protein 111 isoform
BvHsp100-36 | X1 896 0.0 79.29 niikleotid baglanmasi; kloroplast; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-37 | ---NA--- 1050
chromosome transmission fidelity protein
BvHsp100-38 | 18 homolog 954 0.0 78.36 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-39 | protein SMAX1-LIKE 3-like 888 0.0 73.91
BvHsp100-40 | vesicle-fusing ATPase 734 0.0 93.33 ATP baglama; ATPaz aktivitesi;metal iyon baglama
origin of replication complex subunit 1B- kromatin baglama;DNA replikasyonu orijin baglama; ATP baglama;
BvHsp100-41 | like 843 0.0 85.79 ATPaz aktivitesi; metal iyon baglama
26S protease regulatory subunit 6A ATP baglama,; sitoplazma;peptidaz aktivitesi; membran ayrilmaz
BvHsp100-42 | homolog 421 0.0 98.73 bileseni; ATPaz aktivitesi; protein katabolik siireg;
ATP baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi; ribozom biyogenezi;
BvHsp100-43 | cell division control protein 48 homolog C | 763 0.0 76.89 telomeraz aktivitesinin pozitif diizenlenmesi
probable inactive ATP-dependent zinc ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri;
BvHsp100-44 | metalloprotease FTSHI 5, chloroplastic 1318 0.0 83.49 membran ayrilmaz bilegeni; kloroplast protein tagiyan ATPaz aktivitesi
ATP'ye bagiml peptidaz aktivitesi; ATP baglama; Mitokondriyal
BvHsp100-45 | lon protease homolog 1, mitochondrial-like | 972 0.0 88.44 matriks
ATP'ye bagiml peptidaz aktivitesi; ATP baglama; Mitokondriyal
BvHsp100-46 | lon protease homolog 1, mitochondrial-like | 917 0.0 83.68 matriks
ATP'ye bagiml peptidaz aktivitesi; ATP baglama; Mitokondriyal
BvHsp100-47 | lon protease homolog 1, mitochondrial-like | 748 0.0 90.98 matriks
BvHsp100-48 | AAA+ ATPase domain 668 0.0 81.18 ATP baglama; kloroplast; ATPaz aktivitesi
kromatin baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi; histon baglama;iyon
BvHsp100-49 | Tat-binding like 1828 0.0 68.42 baglama
ATP baglama;katlanmamis proteine tepki; plastid; ATPaz
BvHsp100-50 | chaperone protein ClpB1 908 0.0 94.93 aktivitesi;istya tepki
BvHsp100-51 | ---NA--- 810
probable inactive ATP-dependent zinc ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri;
BvHsp100-52 | metalloprotease FTSHI 1, chloroplastic 948 0.0 84.52 kloroplast protein tagtyan ATPaz aktivitesi
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peroxisomal biogenesis factor 6 isoform

BvHsp100-53 | X1 831 0.0 88.2 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-54 | replication factor C subunit 2 330 0.0 96.84 ATP baglama; nucleus; DNA replikasyonuDNA onarimi

ATP-dependent Clp protease ATP-binding 1,44E- ATP baglama;peptidaz aktivitesi; kloroplast stroma; kloroplast
BvHsp100-55 | subunit CLPT2, chloroplastic 240 135 84.75 envelope;

ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; F:serine-type endopeptidase

BvHsp100-56 | lon protease homolog 2, peroxisomal 888 0.0 94.54 activity; ATP baglama

AAA domain-containing protein/FHA
BvHsp100-57 | domain-containing protein 1251 0.0 81.26 ATP baglama; ATPaz aktivitesi

ATP-dependent Clp protease ATP-binding

subunit ClpA homolog CD4B, ATP baglama; katlanmamis proteine tepki; peptidaz aktivitesi; plastid;
BvHsp100-58 | chloroplastic 923 0.0 96.22 ATPaz aktivitesi;isiya tepki

niikleotid baglanmasi; ATP baglama; membran;membran ayrilmaz

BvHsp100-59 | AAA-ATPase At3g28580-like 513 0.0 69.57 bileseni;hidrolaz aktivitesi; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-60 | AAA-ATPase ASD, mitochondrial-like 537 0.0 78.63 niikleotid baglanmasi; membran
BvHsp100-61 | pachytene checkpoint protein 2 homolog 513 0.0 86.89 ATP baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi

26S protease regulatory subunit 6A ATP baglama; sitoplazma;peptidaz aktivitesi; membran ayrilmaz
BvHsp100-62 | homolog 421 0.0 98.99 bileseni; ATPaz aktivitesi; protein katabolik siire¢

ATPase family AAA domain-containing ATP baglama; mitokondri;mitokondri organizasyonu; ¢inko iyonu
BvHsp100-63 | protein 3 638 0.0 88.75 baglama; plastid; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-64 | AAA-ATPase At3g50940-like 468 0.0 74.48 ATP baglama; ATPaz aktivitesi

protein HYPER-SENSITIVITY-
BvHsp100-65 | RELATED 4-like 351 0.0 76.41 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-66 | AAA-ATPase At3g50940-like 192 2,77E-93 |89.66 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-67 | AAA-ATPase At5g17760 499 0.0 79.65 niikleotid baglanmasi
BvHsp100-68 | AAA-ATPase At5g17760 484 0.0 81.51 niikleotid baglanmasi
BvHsp100-69 | AAA-ATPase At3g50940-like 513 0.0 74.85 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-70 | fidgetin-like protein 1 660 0.0 85.14 ATP baglama; nucleus
BvHspl100-71 | ATPase WRNIP1 538 0.0 76.78 DNA baglama; ATP baglama; nucleus; DNA replikasyonu
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EK 30’un devamu;

probable inactive ATP-dependent zinc ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri;
BvHsp100-72 | metalloprotease FTSHI 4, chloroplastic 864 0.0 90.12 ;membran ayrilmaz bileseni
BvHsp100-73 | cell division control protein 48 homolog B | 608 0.0 88.48 ATP baglama;membran ayrilmaz bileseni; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-74 | replication factor C subunit 1 976 0.0 82.92 ATP baglama; nucleus; DNA replikasyonu; DNA onarimi; membran
origin of replication complex subunit 4
BvHsp100-75 |isoform X2 405 0.0 87.7 DNA replikasyonu orijin baglama
ATP baglama; nucleus; ATPaz aktivitesi; ribozom biyogenezi;
BvHsp100-76 | cell division control protein 48 homolog C | 823 0.0 76.36 telomeraz aktivitesinin pozitif diizenlenmesi
CLP protease regulatory subunit CLPX2, ATP baglama; Mitokondriyal matriks; protein katlanmasi; ATPaz
BvHsp100-77 | mitochondrial-like 677 0.0 78.1 aktivitesi; protein katabolik siire¢;katlanmamig protein baglanmasi
BvHspl100-78 | ---NA--- 401
BvHsp100-79 | protein SMAX1-LIKE 3 917 0.0 73.86
ATP baglama; nucleus; sitozol; ATPaz aktivitesi; P:ubiquitin-dependent
ERAD pathway; P:retrograde protein transport, ER to cytosol;
F:polyubiquitin modification-dependent protein binding; C:VCP-NPLA4-
UFD1 AAA ATPase complex; P:mitotic spindle disassembly; P:cell
division; P:ER-associated misfolded protein catabolic process;
BvHsp100-80 | cell division cycle protein 48 homolog 803 0.0 97.55 P:autophagosome maturation
ATP baglama; C:cell wall; nucleus; peptidaz aktivitesi;
C:plasmodesma; sitozolic proteasome complex; F:proteasome-activating
26S proteasome regulatory subunit 6B ATPase activity;; P:positive regulation of proteasomal protein catabolic
BvHsp100-81 | homolog 421 0.0 99.51 process
PREDICTED: uncharacterized protein
BvHsp100-82 | LOC104899096 isoform X1 1236 0.0 84.57 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; sitoplazma; F:TBP-class protein binding; F:proteasome-
26S proteasome regulatory subunit 4 activating ATPase activity; P:positive regulation of proteasomal protein
BvHsp100-83 | homolog A 445 0.0 96.96 catabolic process
ATP baglama; sitoplazma; F:TBP-class protein binding; F:proteasome-
26S proteasome regulatory subunit 4 9,98E- activating ATPase activity; P:positive regulation of proteasomal protein
BvHsp100-84 | homolog A 273 165 98.71 catabolic process
BvHsp100-85 | 26S proteasome regulatory subunit 7 426 0.0 99.17 ATP baglama; nucleus;peptidaz aktivitesi; plastid; ATPaz aktivitesi;
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EK 30°un devamu;

BvHsp100-86 | ---NA--- 5437
BvHsp100-87 | protein SMAX1-LIKE 6 1114 0.0 65.28 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
ATP-dependent zinc metalloprotease ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; ATP baglama; mitokondri; ; ¢inko
BvHsp100-88 | FTSH 7, chloroplastic-like 832 0.0 93.15 iyonu baglama;membran ayrilmaz bileseni
ATP'ye bagimli peptidaz aktivitesi; F:monooxygenase activity; demir
iyonu baglama; ATP baglama;; ¢inko iyonu baglama;membran ayrilmaz
bileseni; F:oxidoreductase activity, acting on paired donors, with
ATP-dependent zinc metalloprotease incorporation or reduction of molecular oxygen; F:heme
BvHsp100-89 | FTSH 10, mitochondrial-like 819 0.0 90.74 binding;mitokondriyal protein isleme; P:oxidation-reduction process
protein SUPPRESSOR OF K(+) ATP baglama; nucleus; P:vacuole organization; kloroplast; membran;
BvHsp100-90 | TRANSPORT GROWTH DEFECT 1 434 0.0 96.12 ATPaz aktivitesi
ATP baglama; C:peroxisomal membrane; sitozol; P:protein import into
BvHsp100-91 | peroxisome hiogenesis protein 6 943 0.0 85.31 peroxisome matrix; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; ATPaz aktivitesi; P:ubiquitin-dependent ERAD
BvHsp100-92 | katanin p60 ATPase-containing subunit Al | 592 0.0 80.38 pathway; sitozolic proteasome complex;; P:cell division

ATP baglama; nucleus; sitozol; ATPaz aktivitesi; P:ubiquitin-dependent
ERAD pathway; P:retrograde protein transport, ER to cytosol,;
F:polyubiquitin modification-dependent protein binding; C:VCP-NPL4-
UFD1 AAA ATPase complex; P:mitotic spindle disassembly; P:cell
division; P:ER-associated misfolded protein catabolic process;
BvHsp100-93 | cell division cycle protein 48 homolog 804 0.0 98.05 P:autophagosome maturation

ATP baglama; nucleus; sitozol; ATPaz aktivitesi; P:ubiquitin-dependent
ERAD pathway; P:retrograde protein transport, ER to cytosol;
F:polyubiquitin modification-dependent protein binding; C:VVCP-NPLA4-
UFD1 AAA ATPase complex; P:mitotic spindle disassembly; P:cell
division; P:ER-associated misfolded protein catabolic process;
BvHsp100-94 | cell division cycle protein 48 homolog 803 0.0 98.02 P:autophagosome maturation

ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase,
BvHsp100-95 | chloroplastic isoform X1 452 0.0 94.98 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
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EK 30°un devamu;

ATP baglama; sitoplazma; ;katlanmamis proteine tepki; peptidaz
BvHsp100-96 | chaperone protein ClpC, chloroplastic 617 0.0 95.42 aktivitesi; ATPaz aktivitesi;isiya tepki
ATP baglama; sitoplazma;katlanmamis proteine tepki; ATPaz
BvHsp100-97 | chaperone protein ClpC, chloroplastic 920 0.0 91.39 aktivitesi;istya tepki
ATP-dependent Clp protease ATP-binding ATP baglama;katlanmamis proteine tepki; plastid; ATPaz
BvHsp100-98 | subunit ClpA homolog, chloroplastic-like | 341 0.0 96.79 aktivitesi;istya tepki
ATP baglama; sitoplazma;katlanmamis proteine tepki; ATPaz
BvHsp100-99 | chaperone protein ClpC, chloroplastic 920 0.0 91.39 aktivitesi;istya tepki
ATP baglama; sitoplazma;katlanmamis proteine tepki; ATPaz
BvHsp100-100 | chaperone protein ClpC, chloroplastic 862 0.0 90.99 aktivitesi;istya tepki
26S proteasome regulatory subunit 8 proteazom kompleksi; ATP baglama; sitoplazma;peptidaz aktivitesi;
BvHsp100-101 | homolog A 404 0.0 97.01 ATPaz aktivitesi; protein katabolik siire¢
ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase,
BvHsp100-102 | chloroplastic 482 0.0 93.3 proteazom kompleksi; ATP baglama; ATPaz aktivitesi
BvHsp100-103 | AAA-ATPase Atbg57480-like 520 0.0 84.35 ATP baglama; ATPaz aktivitesi
niikleotid baglanmasi; ATP baglama; membran;membran ayrilmaz
BvHsp100-104 | AAA-ATPase At2g18193-like 509 0.0 69.89 bileseni;hidrolaz aktivitesi; ATPaz aktivitesi
ATP baglama; C:peroxisomal membrane; sitozol; P:fatty acid beta-
BvHsp100-105 | peroxisome biogenesis protein 1 1132 0.0 81.29 oxidation; P:protein import into peroxisome matrix; ATPaz aktivitesi
katanin p60 ATPase-containing subunit A-
BvHsp100-106 | like 2 isoform X1 405 0.0 88.24 ATP baglama; nucleus; ;
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EK 31 BvHsp100 Genlerinin Tandem Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Kromozom Gen Duplikasyon Edegeri | Homoloji(%) | Mesafe Ks Ka |[Ka/Ks| Myé
1 BvHsp100-04 BvHsp100-05 0.0 95.25 0,0 0,000 | 0,000 | NaN | 0,000
1 BvHsp100-07 BvHsp100-08 0.0 100.00 0,0 0,003 | 0,001 | 0,560 | 0,019
1 BvHsp100-07 BvHsp100-09 0.0 99.63 0,0 0,006 | 0,003 | 0,443 | 0,047
1 BvHsp100-08 BvHsp100-09 0.0 99.63 0,0 0,005 | 0,002 | 0,462 | 0,040
2 BvHsp100-12 BvHsp100-13 0.0 100.00 0,0 0,0005| 0,000 | NaN | 0,004
2 BvHsp100-16 BvHsp100-18 0.0 74.16 22,549,749 | 54,980 | 0,221 | 0,004 | 422,922
2 BvHsp100-22 BvHsp100-23 0.0 100.00 0,0 0,0000|0,0000| NaN | 0,000
3 BvHsp100-33 BvHsp100-34 0.0 99.46 0,0 0,029 | 0,029 | 0,973 | 0,226
3 BvHsp100-33 BvHsp100-35 0.0 100.00 0,0 0,000 | 0,000 | NaN | 0,000
3 BvHsp100-34 BvHsp100-35 0.0 100.00 0,0 0,000 | 0,000 | NaN | 0,000
3 BvHsp100-36 BvHsp100-37 0.0 100.00 0,0 0,021 | 0,016 | 0,758 | 0,159
4 BvHsp100-45 BvHsp100-46 0.0 94.14 0,0 0,000 | 0,000 | NaN | 0,000
4 BvHsp100-45 BvHsp100-47 0.0 100.00 0,0 0,003 | 0,004 | 1,571 | 0,022
4 BvHsp100-46 BvHsp100-47 0.0 92.34 0,0 0,003 | 0,005 | 1,516 | 0,024
5 BvHsp100-50 BvHsp100-51 0.0 99.88 0,0 0,000 | 0,001 | NaN | 0,000
6 BvHsp100-67 BvHsp100-68 0.0 96.99 0,0 0,000 | 0,000 | NaN | 0,000
8 BvHsp100-93 BvHsp100-94 0.0 99.25 20,6080 | 0,154 | 0,003 | 0,017 | 1,188
8 BvHsp100-96 BvHsp100-97 0.0 98.03 17,6690 | 0,042 | 0,020 | 0,480 | 0,319
8 BvHsp100-96 BvHsp100-100 0.0 97.54 73,0360 | 0,071 | 0,054 | 0,763 | 0,545
8 BvHsp100-97 BvHsp100-100 0.0 98.33 55,3670 | 0,035 | 0,028 | 0,803 | 0,265
8 BvHsp100-99 BvHsp100-100 0.0 99.44 0,0 0,039 | 0,022 | 0,565 | 0,301

Ortalama 2,915 | 0,020 | 0,686 | 20,290
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EK 32 BvHsp100 Genlerinin Segmental Duplikasyonlari ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Genl Kromozom | Gen 2 Kromozom | Edegeri | Homoloji(%o) | Ks Ka |Ka/Ks|Myo
BvHsp100-04 Chr1l BvHsp100-43 Chr 4 0.0 90.43% 0,048 | 0,036 0,746 | 0,369
BvHsp100-05 Chrl BvHsp100-43 Chr4 0.0 86.24% 0,051 0,038 0,739 | 0,392
BvHsp100-07 Chrl BvHsp100-28 Chr3 0.0 73.05% 6,924 10,341 | 0,049 | 53,259
BvHsp100-08 Chr1l BvHsp100-28 Chr3 0.0 73.05% 6,744 10,330 0,049 | 51,877
BvHsp100-08 Chrl BvHsp100-77 Chr 6 0.0 74.57% 4,618 {0,304 | 0,066 | 35,526
BvHsp100-09 Chr1l BvHsp100-28 Chr3 6e-171 75.80% 7,983 10,324 | 0,041 | 61,408
BvHsp100-09 Chr1l BvHsp100-77 Chr 6 4e-173 77.06% 3,914 10,306 | 0,078 | 30,109
BvHsp100-24 Chr 2 BvHsp100-101 Chr 8 0.0 90.02% 2,954 10,054 | 0,018 | 22,720
BvHsp100-25 Chr 2 BvHsp100-63 Chr 6 0.0 66.13% 11,275|0,279| 0,025 | 86,730
BvHsp100-28 Chr3 BvHsp100-77 Chr6 0.0 72.71% 6,354 10,350 | 0,055 | 48,877
BvHsp100-30 Chr 3 BvHsp100-53 Chr5 0.0 66.23% 2,667 0,231 0,087 | 20,515
BvHsp100-33 Chr3 BvHsp100-85 Chr7 0.0 70.42% 0,986 | 0,179 0,182 | 7,584
BvHsp100-34 Chr 3 BvHsp100-85 Chr7 0.0 73.60% 52,67710,179 | 0,003 | 405,211
BvHsp100-35 Chr3 BvHsp100-85 Chr7 0.0 75.86% 0,939 10,138 0,247 | 7,219
BvHsp100-42 Chr4 BvHsp100-62 Chr5 0.0 98.81% 0,129 |0,005| 0,040 | 0,994
BvHsp100-58 Chr5 BvHsp100-97 Chr 8 0.0 77.45% 1,402 |0,143] 0,102 | 10,787
BvHsp100-58 Chr5 BvHsp100-100 Chr8 0.0 76.07% 1,477 10,165 0,112 | 11,362
BvHsp100-58 Chr5 BvHsp100-96 Chr 8 0.0 83.25% 1,374 |0,122] 0,088 | 10,566
BvHsp100-58 Chr5 BvHsp100-98 Chr 8 4e-144 85.83% 1,698 | 0,106 | 0,062 | 13,062
BvHsp100-80 Chr7 BvHsp100-93 Chr 8 0.0 96.52% 0,491 10,017 | 0,034 | 3,777
BvHsp100-80 Chr7 BvHsp100-94 Chr 8 0.0 96.52% 0,485 | 0,016 | 0,034 | 3,728

Ortalama 5,485 10,174 | 0,131 | 42,194
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EK 33 BvHsp100 Genlerinin Arabidopsis, Celtik, Kavak ve Soya ile Ortolog

Mliskileri ve Birbirlerinden Ayrilma Oranlari

Sekgérl:g I;ican Kro Arég:ﬁgfiS's Kro Ks Ka Ka/Ks Myo

BvHsp100-01 1 AT5G42270.1 5 2,027 0,114 0,056 15,589
BvHsp100-02 1 AT2G46620.1 2 51,141 0,333 0,007 393,392
BvHsp100-03 1 AT2G45500.1 2 2,504 0,240 0,096 19,258
BvHsp100-06 1 AT1G77470.1 1 4,452 0,143 0,032 34,244
BvHsp100-06 1 AT1G21690.3 1 15,146 0,723 0,048 116,505
BvHsp100-10 2 AT1G79560.1 1 23,620 0,196 0,008 181,692
BvHsp100-11 2 AT2G40130.2 2 2,997 0,602 0,201 23,057
BvHsp100-11 2 AT2G29970.1 2 2,360 0,458 0,194 18,153
BvHsp100-12 2 AT2G39730.1 2 11,118 0,173 0,016 85,525
BvHsp100-16 2 AT2G25140.1 2 4,437 0,130 0,029 34,127
BvHsp100-17 2 AT2G26140.1 2 28,579 0,155 0,005 219,842
BvHsp100-18 2 AT5G15450.1 5 4,258 0,107 0,025 32,752
BvHsp100-22 2 AT3G28510.1 3 7,546 0,374 0,050 58,047
BvHsp100-22 2 AT5G40010.1 5 2,452 0,384 0,157 18,863
BvHsp100-25 3 AT2G18330.1 2 11,325 0,280 0,025 87,116
BvHsp100-25 3 AT4G36580.1 4 2,870 0,310 0,108 22,076
BvHsp100-26 3 AT4G27680.1 4 302,206 0,162 0,001 | 2324,663
BvHsp100-26 3 AT5G53540.1 5 25,688 0,194 0,008 197,598
BvHsp100-28 3 AT5G53350.1 5 20,555 0,195 0,009 158,115
BvHsp100-29 3 AT5G53170.1 5 23,129 0,171 0,007 177,919
BvHsp100-30 3 AT4G28000.1 4 22,033 0,199 0,009 169,487
BvHsp100-30 3 AT5G52882.1 5 24,326 0,202 0,008 187,121
BvHsp100-31 3 AT4G25370.1 4 3,052 0,349 0,114 23,477
BvHsp100-36 3 AT3G56690.1 3 1,813 0,331 0,182 13,946
BvHsp100-42 4 AT3G05530.1 3 2,343 0,041 0,017 18,021
BvHsp100-44 4 AT3G04340.1 3 19,232 0,294 0,015 147,941
BvHsp100-49 4 AT3G15120.1 3 16,503 0,427 0,026 126,943
BvHsp100-50 5 AT1G74310.1 1 3,871 0,091 0,023 29,777
BvHsp100-52 5 AT4G23940.1 4 1,961 0,214 0,109 15,087
BvHsp100-53 5 AT1G64110.2 1 10,996 0,174 0,016 84,582
BvHsp100-54 5 AT1G63160.1 1 21,554 0,071 0,003 165,797
BvHsp100-55 5 AT4G12060.1 4 1,843 0,304 0,165 14,180
BvHsp100-56 5 AT5G47040.1 5 23,660 0,116 0,005 181,998
BvHsp100-58 5 AT3G48870.1 3 18,513 0,106 0,006 142,411
BvHsp100-58 5 AT5G50920.1 5 34,691 0,081 0,002 266,855
BvHsp100-73 6 AT2G03670.1 2 1,602 0,210 0,131 12,323
BvHsp100-75 6 AT2G01120.2 2 2,610 0,235 0,090 20,075
BvHsp100-77 ‘ 6 ‘ATSG49840.1‘ 5 ‘ 1,654 ‘ 0,287 0,174 12,723
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EK 33’iin devami;

BvHsp100-80 7 |AT5G03340.1| 5  |35277| 0,052 0,001 | 271,360
BvHsp100-82 7 |AT4G02480.1| 4 2178 | 0,291 0,134 | 16,750
BvHsp100-87 7 | AT1G07200.2 1 3,028 | 0462 0,153 | 23,296
BvHsp100-87 7 |AT2G29970.1| 2 2,360 | 0,458 0194 | 18,153
BvHsp100-88 7 |AT3G47060.1| 3 1,455 | 0,182 0125 | 11,193
BvHsp100-88 7 |AT5G58870.1| 5 |20,870| 0,186 0,009 | 160,539
BvHsp100-89 7 | AT1G07510.1 1 2552 | 0,148 0,058 | 19,632
BvHsp100-89 7 |AT2G29080.1| 2 |24156| 0,161 0,007 | 185,818
BvHsp100-90 7 |AT2G27600.1| 2 17,915 0,061 0,003 | 137,809
BvHsp100-92 8 |AT4G04180.1| 4 1,761 | 0,301 0171 | 13,545
BvHsp100-101 8 |AT5G19990.1| 5  |24597| 0,058 0,002 | 189,209
BvHsp100-102 8 |AT3G24530.1| 3 2701 | 0155 0,057 | 20,775
BvHsp100-103 8 |AT4G25835.1| 4 2437 | 0272 0112 | 18,749
BvHsp100-103 8 |AT4G30250.1| 4 2,799 | 0,334 0119 | 21,532
BvHsp100-103 8 |AT5G57480.1| 5 2310 | 0,252 0,109 | 17,766
BvHsp100-106 | scaffold | AT1G80350.1 1 [52947| 0622 0,012 | 407,284
Ortalama 17,778 0,244 0,064 | 136,753
Seker Pancart |\ | Celtik Genleri | Kro | Ks Ka | Ka/Ks Myb
Genleri

BvHsp100-11 | 2 |LOC 0s11g01330.1| 11 | 36,868 | 0,689 | 0,019 283,596
BvHsp100-11 | 2 |LOC Os12g01360.1| 12 | 47,173 | 0,686 | 0,015 362,868
BvHsp100-12 | 2 |LOC Os11g47970.1| 11 | 1,584 | 0,176 | 0,111 12,182
BvHsp100-16 | 2 |LOC 0s02908490.1| 2 | 5059 | 0,157 | 0,031 38,913
BvHsp100-24 | 2 |LOC 0s02g11050.1| 2 | 29,359 | 0,051 | 0,002 225,838
BvHsp100-24 | 2 |LOC 0s06939870.1| 6 | 29,359 | 0,051 | 0,002 225,838
BvHsp100-25 | 3 |LOC 0s02g47760.1| 2 | 3,248 | 0,315 | 0,097 24,987
BvHsp100-28 | 3 |LOC 0s02g19150.1| 2 | 48,659 | 0,249 | 0,005 374,303
BvHsp100-29 | 3 |LOC Os01g43150.1| 1 | 5490 | 0,182 | 0,033 42,230
BvHsp100-30 | 3 |LOC Os01g43480.1| 1 | 50,870 | 0,359 | 0,007 391,304
BvHsp100-42 | 4 |LOC 0s03g18690.1| 3 | 50,222 | 0,531 | 0,011 386,320
BvHsp100-45 | 4 |LOC 0s03g19350.1| 3 | 3,672 | 0,206 | 0,056 28,244
BvHsp100-54 | 5 |LOC Os04g48060.1| 4 | 2,292 | 0,099 | 0,043 17,630
BvHsp100-58 | 5 |LOC Os04g32560.1| 4 | 26,167 | 0,091 | 0,003 201,281
BvHsp100-79 | 7 |LOC Os11g05820.1| 11 | 14,654 | 0,594 | 0,041 112,724
BvHsp100-79 | 7 |LOC 0s04¢33980.1| 4 | 7,970 | 0,520 | 0,065 61,305
BvHsp100-82 | 7 |LOC 0s07g47530.1| 7 | 34,901 | 0,356 | 0,010 268,472
BvHsp100-89 | 7 |LOC 0s01¢62500.1| 1 | 28,147 | 0,190 | 0,007 216,515
BvHsp100-101 | 8 |LOC 0s02g11050.1| 2 | 29,359 | 0,051 | 0,002 225,838
BvHsp100-101 | 8 |LOC Os06¢39870.1| 6 | 29,359 | 0,051 | 0,002 225,838
Ortalama 24,220 | 0,280 | 0,028 186,311
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EK 33’iin devamu;

Seker Pancari

Genleri Kro Kavak Genleri Kro | Ks Ka |Ka/Ks Myo
BvHsp100-01 1 Potri.002G012000.1 2 | 3,757 |0,074| 0,020 28,897
BvHsp100-01 1 Potri.005G249200.1 5 | 3,283 |0,099| 0,030 25,255
BvHsp100-02 1 Potri.002G175600.1 2 |2336 |0,354| 0,152 17,968
BvHsp100-02 1 Potri.002G175600.1 2 |2336 |0,354| 0,152 17,968
BvHsp100-02 1 Potri.012G020800.1 | 12 | 5,580 |0,344| 0,062 42,926
BvHsp100-02 1 Potri.014G102300.1 | 14 | 2,763 |0,329| 0,119 21,251
BvHsp100-02 1 Potri.015G007800.1 | 15 [32,451|0,354| 0,011 | 249,620
BvHsp100-03 1 Potri.014G071900.1 | 14 |18,462|0,171| 0,009 | 142,018
BvHsp100-06 1 Potri.002G081200.3 2 |1,836 |0,094| 0,051 14,124
BvHsp100-06 1 Potri.005G180001.1 5 |4,485 10,478 0,107 34,501
BvHsp100-11 2 Potri.001G252500.1 1 ]17,224]10,426| 0,025 | 132,490
BvHsp100-11 2 Potri.008G069100.1 8 | 2583 ]0,488]| 0,189 19,871
BvHsp100-11 2 Potri.009G046700.1 9 [17,540/0,436| 0,025 | 134,925
BvHsp100-11 2 Potri.010G188200.1 | 10 | 2,794 |0,492| 0,176 21,492
BvHsp100-12 2 Potri.008G058500.1 8 11,348]0,139]| 0,012 87,295
BvHsp100-12 2 Potri.010G200500.1 | 10 [10,848|0,145| 0,013 83,447
BvHsp100-12 2 Potri.016G101100.2 | 16 |13,186|0,156| 0,012 | 101,428
BvHsp100-16 2 Potri.006G262700.1 6 [21,761|0,128| 0,006 | 167,393
BvHsp100-17 2 Potri.006G227700.3 19,498 |0,127| 0,006 | 149,981
BvHsp100-18 2 Potri.004G124800.1 16,625|0,104 | 0,006 | 127,882
BvHsp100-18 2 Potri.017G090600.1 | 17 | 1,484 |0,092| 0,062 11,414
BvHsp100-25 3 Potri.005G122300.2 5,209 | 0,453 | 0,087 40,065
BvHsp100-25 3 Potri.007G023900.1 5,984 |0,272| 0,045 46,032
BvHsp100-26 3 Potri.012G025351.1 | 12 |17,839|0,209| 0,012 | 137,220
BvHsp100-26 3 Potri.015G007700.1 | 15 |22,778|0,122| 0,005 | 175,214
BvHsp100-27 3 Potri.002G175600.1 2 |2336 |0,354| 0,152 17,968
BvHsp100-28 3 Potri.012G015600.3 | 12 |10,525|0,171| 0,016 80,965
BvHsp100-28 3 Potri.015G012900.4 | 15 [11,7600,158| 0,013 90,465
BvHsp100-29 3 Potri.012G000700.3 | 12 | 1,582 |0,153| 0,097 12,172
BvHsp100-29 3 Potri.015G020700.1 | 15 [13,019/0,144| 0,011 | 100,143
BvHsp100-30 3 Potri.001G097600.3 1 ]3849 |0,195] 0,051 29,605
BvHsp100-30 3 Potri.003G133700.3 3 3,029 |0,219]| 0,072 23,298
BvHsp100-30 3 Potri.012G035400.2 | 12 | 1,954 | 0,166 | 0,085 15,031
BvHsp100-30 3 Potri.015G026900.1 | 15 |18,488|0,166| 0,009 | 142,215
BvHsp100-31 3 Potri.001G115500.1 1 ]19,930|0,396| 0,020 | 153,304
BvHsp100-31 3 Potri.012G129800.3 | 12 [24,891|0,296| 0,012 | 191,469
BvHsp100-31 3 Potri.015G131700.2 | 15 |25,758|0,249| 0,010 | 198,137
BvHsp100-32 3 Potri.007G127900.2 7 [15,621|0,176| 0,011 | 120,159
BvHsp100-32 3 Potri.017G030900.2 | 17 [14,263|0,183| 0,013 | 109,714
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EK 33’iin devamu;

BvHsp100-36 3 Potri.006G035000.1 14,650 0,319 0,022 | 112,694
BvHsp100-39 4 Potri.006G204500.1 16,619 0,291 0,018 | 127,837
BvHsp100-39 4 Potri.008G017600.1 1,873 0,309 0,165 14,404
BvHsp100-39 4 Potri.010G241600.2 10 | 2,659 0,309 0,116 20,457
BvHsp100-39 4 Potri.016G071800.1 16 | 15,605 0,299 0,019 | 120,040
BvHsp100-40 4 Potri.004G043900.1 4 115,325 0,139 0,009 | 117,887
BvHsp100-40 4 Potri.011G052800.3 11 15,646 0,145 0,009 | 120,351
BvHsp100-41 4 Potri.009G054300.1 9 114,880 0,184 0,012 | 114,463
BvHsp100-42 4 Potri.005G025100.1 5 ]22,627 0,036 0,002 | 174,054
BvHsp100-42 4 Potri.013G016800.1 13 35,543 0,037 0,001 | 273,411
BvHsp100-44 4 Potri.013G048700.1 13 12,065 0,262 0,022 92,806
BvHsp100-45 4 Potri.005G017600.1 5 11,448 0,148 0,103 11,137
BvHsp100-45 4 Potri.013G008900.1 13 ]18,705 0,147 0,008 | 143,888
BvHsp100-50 5 Potri.015G056900.2 15 | 3,255 0,091 0,028 25,037
BvHsp100-52 5 Potri.001G089800.2 1 | 1,150 0,184 0,160 8,846

BvHsp100-53 5 Potri.001G097600.3 1 | 3,849 0,195 0,051 29,605
BvHsp100-53 5 Potri.003G133700.3 3 3,029 0,219 0,072 23,298
BvHsp100-54 5 Potri.003G123200.1 3 115,450 0,068 0,004 | 118,849
BvHsp100-55 5 Potri.001G115500.1 1 [19,930 0,396 0,020 | 153,304
BvHsp100-56 5 Potri.001G148400.4 1 [11,482 0,096 0,008 88,325
BvHsp100-56 5 Potri.003G086000.1 3 112,935 0,087 0,007 99,504
BvHsp100-58 5 Potri.012G105900.3 12 13,722 0,081 0,006 | 105,557
BvHsp100-58 5 Potri.015G105100.5 15 | 1,425 0,080 0,056 10,964
BvHsp100-60 5 Potri.015G067400.1 15 34,439 0,289 0,008 | 264,915
BvHsp100-61 5 Potri.012G086400.1 12 13,609 0,152 0,011 | 104,685
BvHsp100-70 6 Potri.001G331200.1 1 ]13,361 0,200 0,015 | 102,781
BvHsp100-72 6 Potri.005G059700.8 5 ]15,309 0,147 0,010 | 117,760
BvHsp100-75 6 Potri.008G126300.4 8 12,710 0,198 0,073 20,844
BvHsp100-77 6 Potri.004G229400.2 4 111,645 0,211 0,018 89,580
BvHsp100-79 7 Potri.006G204500.1 6 |16,619 0,291 0,018 | 127,837
BvHsp100-79 7 Potri.016G071800.1 16 | 15,605 0,299 0,019 | 120,040
BvHsp100-80 7 Potri.006G125500.1 6 1961 0,040 0,021 15,085
BvHsp100-80 7 Potri.016G091600.1 16 | 1,973 0,039 0,020 15,174
BvHsp100-82 7 Potri.002G205900.1 2 17,675 0,236 0,013 | 135,960
BvHsp100-82 7 Potri.014G131000.2 14 118,326 0,246 0,013 | 140,969
BvHsp100-85 7 Potri.001G161700.1 1 |1449 0,033 0,023 11,150
BvHsp100-87 7 Potri.001G252500.1 17,224 0,426 0,025 | 132,490
BvHsp100-87 7 Potri.008G069100.1 2,583 0,488 0,189 19,871
BvHsp100-87 7 Potri.009G046700.1 17,540 0,436 0,025 | 134,925
BvHsp100-87 7 Potri.010G188200.1 10 | 2,794 0,492 0,176 21,492
BvHsp100-88 7 Potri.001G249100.1 1 [14,342 0,162 0,011 | 110,326
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EK 33’iin devamu;

BvHsp100-88 7 Potri.009G043100.5 9 13,7110,147| 0,011 | 105,471
BvHsp100-89 7 Potri.009G033600.1 9 14,776 10,136 | 0,009 | 113,658
BvHsp100-90 7 Potri.004G184500.1 4 12,150 | 0,069 | 0,006 | 93,461
BvHsp100-90 7 Potri.008G022216.1 8 28,963 /0,119 | 0,004 | 222,793
BvHsp100-90 7 Potri.009G144300.1 9 1,083 | 0,063 | 0,058 | 8,327
BvHsp100-90 7 Potri.010G237100.6 10 2,673 10,118/ 0,044 | 20,562
BvHsp100-92 8 Potri.004G004000.1 4 15,785|0,259| 0,016 | 121,424
BvHsp100-95 8 Potri.001G037300.1 1 2,134 |0,145] 0,068 | 16,415
BvHsp100-95 8 Potri.003G187601.1 0,961 |0,428|0,445| 7,393
BvHsp100-102 8 Potri.018G081000.1 18 2,823 |0,134]0,047 | 21,719
BvHsp100-103 8 Potri.006G169000.1 6 5,417 10,254 | 0,047 | 41,667
BvHsp100-103 8 Potri.018G093600.2 18 5,953 | 0,253 0,042 | 45,795
BvHsp100-106 | scaffold | Potri.001G176900.1 56,131 0,593 | 0,011 | 431,778
BvHsp100-106 | scaffold | Potri.003G057800.1 54,850 | 0,614 | 0,011 | 421,926
Ortalama 13,289 0,251 0,053 | 102,220
%eel;ﬁrerli)ancan Kro Soya Genleri Kro Ks Ka |Ka/Ks| Myéb
BvHsp100-02 1 Glyma.03G259300.1 3 10,698 | 0,311 | 0,029 | 82,294
BvHsp100-02 1 Glyma.04G232200.1 4 52,870 | 0,373 | 0,007 | 406,691
BvHsp100-02 1 Glyma.06G132700.1 6 52,387 0,372 | 0,007 | 402,973
BvHsp100-02 1 Glyma.07G052700.1 7 9,940 | 0,363 | 0,037 | 76,463
BvHsp100-02 1 Glyma.19G258100.1 19 11,887 | 0,300 | 0,025 | 91,438
BvHsp100-03 1 Glyma.09G267500.3 9 2,392 /10,191 | 0,080 | 18,396
BvHsp100-03 1 Glyma.09G267500.3 9 2,392 10,191 0,080 | 18,396
BvHsp100-03 1 Glyma.18G222400.1 18 19,595 | 0,216 | 0,011 | 150,731
BvHsp100-06 1 Glyma.04G248900.1 1,725 |0,130| 0,076 | 13,269
BvHsp100-06 1 Glyma.06G114100.1 16,730 | 0,119 | 0,007 | 128,692
BvHsp100-11 2 Glyma.11G230700.1 11 4,002 {0,529 0,132 | 30,787
BvHsp100-11 2 Glyma.18G026600.1 18 28,984 10,471 | 0,016 | 222,954
BvHsp100-12 2 Glyma.02G249600.1 2 10,669 | 0,148 | 0,014 | 82,069
BvHsp100-12 2 Glyma.11G221000.2 11 1,610 |0,141| 0,088 | 12,387
BvHsp100-12 2 Glyma.14G067000.1 14 10,938 | 0,145 | 0,013 | 84,138
BvHsp100-12 2 Glyma.18G036400.2 18 1,569 |0,144| 0,092 | 12,071
BvHsp100-16 2 Glyma.04G062200.1 4 2,211 10,110 0,050 | 17,008
BvHsp100-17 2 Glyma.14G095700.1 14 12,615|0,138| 0,011 | 97,038
BvHsp100-17 2 Glyma.17G228100.1 17 15,170 |0,165| 0,011 | 116,692
BvHsp100-18 2 Glyma.08G242100.1 8 22,419 10,083 | 0,004 | 172,454
BvHsp100-18 2 Glyma.13G058600.1 13 21,937 10,092 | 0,004 | 168,746
BvHsp100-18 2 Glyma.18G264400.1 18 25,977 | 0,083 | 0,003 | 199,823
BvHsp100-18 2 Glyma.19G027900.2 19 2,358 | 0,092| 0,039 | 18,136
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EK 33’iin devamu;

BvHsp100-22 2 Glyma.09G241600.1 9 4,771 | 0,342 | 0,072 | 36,698
BvHsp100-22 2 Glyma.18G254200.1 18 27,606 | 0,309 | 0,011 | 212,354
BvHsp100-22 2 Glyma.19G018600.1 19 4,771 10,342 | 0,072 | 36,702
BvHsp100-25 3 Glyma.01G174000.1 1 5,871 | 0,270 | 0,046 | 45,158
BvHsp100-25 3 Glyma.11G069000.1 11 7,077 | 0,276 | 0,039 | 54,438
BvHsp100-26 3 Glyma.04G232100.1 4 3,193 | 0,130 | 0,041 | 24,563
BvHsp100-26 3 Glyma.06G132800.4 6 3,539 | 0,134 | 0,038 | 27,222
BvHsp100-27 3 Glyma.04G232200.1 4 52,870 | 0,373 | 0,007 | 406,691
BvHsp100-28 3 Glyma.04G235600.1 4 16,048 | 0,189 | 0,012 | 123,446
BvHsp100-28 3 Glyma.06G129100.1 6 16,533 | 0,175 | 0,011 | 127,177
BvHsp100-29 3 Glyma.06G126000.1 6 12,274 | 0,162 | 0,013 | 94,415
BvHsp100-29 3 Glyma.13G041700.1 13 14,256 | 0,131 | 0,009 | 109,662
BvHsp100-29 3 Glyma.14G124900.2 14 1,943 | 0,157 | 0,081 | 14,943
BvHsp100-30 3 Glyma.05G212900.1 5 2,194 |0,210 | 0,096 | 16,877
BvHsp100-30 3 Glyma.08G019400.2 8 2,169 | 0,206 | 0,095 | 16,681
BvHsp100-30 3 Glyma.09G127000.1 9 16,791 | 0,195 | 0,012 | 129,162
BvHsp100-31 3 Glyma.01G212900.1 1 2,188 | 0,320 | 0,146 | 16,831
BvHsp100-31 3 Glyma.09G153200.2 9 3,459 ]0,359 | 0,104 | 26,611
BvHsp100-32 3 Glyma.11G128300.2 11 2,415 ]0,189 | 0,078 | 18,576
BvHsp100-32 3 Glyma.12G052800.2 12 2459 10191 | 0,078 | 18,912
BvHsp100-36 3 Glyma.03G123500.6 3 2,545 10,330 | 0,129 | 19,573
BvHsp100-39 4 Glyma.10G196300.1 10 3,643 | 0,375 | 0,103 | 28,022
BvHsp100-39 4 Glyma.20G193900.1 20 3,323 | 0,336 | 0,101 | 25,562
BvHsp100-39 4 Glyma.20G073000.1 20 3,078 | 0,367 | 0,119 | 23,677
BvHsp100-41 4 Glyma.13G340100.1 13 17,748 | 0,230 | 0,013 | 136,523
BvHsp100-41 4 Glyma.15G034300.1 15 16,767 | 0,232 | 0,014 | 128,977
BvHsp100-42 4 Glyma.03G235200.1 3 1,455 | 0,056 | 0,038 | 11,192
BvHsp100-42 4 Glyma.10G151900.1 10 1,439 | 0,033 | 0,023 | 11,069
BvHsp100-42 4 Glyma.20G236500.1 20 13,699 | 0,033 | 0,002 | 105,377
BvHsp100-44 4 Glyma.10G164800.1 10 15,256 | 0,282 | 0,019 | 117,354
BvHsp100-45 4 Glyma.10G147200.1 10 22,492 | 0,144 | 0,006 | 173,015
BvHsp100-45 4 Glyma.20G097700.1 20 2,173 | 0,150 | 0,069 | 16,715
BvHsp100-48 4 Glyma.06G232100.1 6 204,940 | 0,283 | 0,001 |1576,462
BvHsp100-49 4 Glyma.12G227000.1 12 16,519 | 0,382 | 0,023 | 127,069
BvHsp100-49 4 Glyma.13G273300.1 13 17,514 | 0,394 | 0,023 | 134,723
BvHsp100-50 5 Glyma.05G022200.1 5 3,088 | 0,088 | 0,029 | 23,752
BvHsp100-50 5 Glyma.06G202200.1 6 3,628 | 0,089 | 0,025 | 27,905
BvHsp100-52 5 Glyma.08G023900.2 8 1,765 | 0,211 | 0,119 | 13,580
BvHsp100-53 5 Glyma.01G223100.1 1 18,477 | 0,207 | 0,011 | 142,131
BvHsp100-53 5 Glyma.05G212900.1 5 2,194 | 0,210 | 0,096 | 16,877
BvHsp100-53 5 Glyma.08G019400.2 8 2,169 | 0,206 | 0,095 | 16,681
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EK 33’iin devamu;

BvHsp100-53 5 Glyma.11G020300.1 11 17,788 0,199| 0,011 | 136,831
BvHsp100-54 5 Glyma.05G048900.1 5 1,645 10,057 | 0,034 | 12,654
BvHsp100-54 5 Glyma.17G130800.1 17 13,630 | 0,059 | 0,004 | 104,846
BvHsp100-55 5 Glyma.01G212900.1 1 2,188 |0,320] 0,146 | 16,831
BvHsp100-56 5 Glyma.01G203100.1 1 1,514 10,102 ] 0,067 | 11,646
BvHsp100-56 5 Glyma.05G068600.1 5 1,537 10,113| 0,073 | 11,823
BvHsp100-56 5 Glyma.17G151100.1 17 16,760 (0,114 | 0,007 | 128,923
BvHsp100-58 5 Glyma.04G200400.1 4 1,818 | 0,070] 0,039 | 13,985
BvHsp100-58 5 Glyma.05G201100.1 5 19,256 | 0,075| 0,004 | 148,123
BvHsp100-58 5 Glyma.06G165200.1 6 17,977 10,069 | 0,004 | 138,285
BvHsp100-58 5 Glyma.08G008400.1 8 22,234 10,083 0,004 | 171,031
BvHsp100-60 5 Glyma.05G031400.1 5 17,011|0,288 | 0,017 | 130,850
BvHsp100-60 5 Glyma.17G095500.1 17 26,255 | 0,286 | 0,011 | 201,962
BvHsp100-61 5 Glyma.04G188400.1 4 19,548 0,162 | 0,008 | 150,369
BvHsp100-61 5 Glyma.06G177400.1 6 17,408 | 0,166 | 0,010 | 133,908
BvHsp100-72 6 Glyma.04G213800.1 4 21,022 10,164 | 0,008 | 161,708
BvHsp100-72 6 Glyma.06G152500.1 6 21,281]0,157] 0,007 | 163,700
BvHsp100-73 6 Glyma.02G118800.1 2 1,897 10,180 | 0,095 | 14,588
BvHsp100-75 6 Glyma.10G268100.1 10 2,761 |0,247]0,090| 21,238
BvHsp100-79 7 Glyma.02G198000.1 2 26,955|0,278 | 0,010 | 207,349
BvHsp100-79 7 Glyma.10G079000.1 10 2,578 |0,300] 0,116 | 19,828
BvHsp100-80 7 Glyma.03G182800.1 3 19,578 {0,043 0,002 | 150,601
BvHsp100-80 7 Glyma.10G057100.1 10 21,811 /0,044 | 0,002 | 167,780
BvHsp100-80 7 Glyma.19G183400.1 19 18,129 0,039 | 0,002 | 139,456
BvHsp100-82 7 Glyma.02G155000.1 2 18,0521 0,251| 0,014 | 138,865
BvHsp100-82 7 Glyma.10G019300.1 10 16,322 0,251| 0,015 | 125,552
BvHsp100-85 7 Glyma.07G046700.2 7 1,675 |0,006|0,004 | 12,882
BvHsp100-86 7 Glyma.07G035600.1 18,190 0,400 0,022 | 139,924
BvHsp100-87 7 Glyma.02G226900.1 24,54410,437] 0,018 | 188,804
BvHsp100-87 7 Glyma.11G174500.1 11 13,988 10,532 0,038 | 107,600
BvHsp100-87 7 Glyma.11G230700.1 11 4,002 |0,529|0,132| 30,787
BvHsp100-87 7 Glyma.14G193900.1 14 24,00710,451| 0,019 | 184,672
BvHsp100-87 7 Glyma.18G062300.1 18 2,235 |0,459]0,205| 17,195
BvHsp100-88 7 Glyma.02G225300.1 2 13,742 10,153/ 0,011 | 105,704
BvHsp100-88 7 Glyma.14G192100.1 14 12,506 | 0,158 | 0,013 | 96,200
BvHsp100-88 7 Glyma.18G065600.1 18 19,038 | 0,154 | 0,008 | 146,446
BvHsp100-89 7 Glyma.11G137700.1 11 18,326 | 0,154 | 0,008 | 140,968
BvHsp100-89 7 Glyma.12G061200.1 12 17,379]0,130| 0,007 | 133,686
BvHsp100-90 7 Glyma.11G184700.1 11 2,379 |0,053|0,022| 18,299
BvHsp100-90 7 Glyma.12G087700.1 12 2,606 {0,050] 0,019 | 20,049
BvHsp100-90 7 Glyma.12G183700.1 12 22,546 10,053 | 0,002 | 173,431
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EK 33’iin devamu;

BvHsp100-90 7 Glyma.13G317300.1 13 2,192 10,048 0,022 | 16,861
BvHsp100-92 8 Glyma.09G007800.1 9 1,093 |0,353| 0,323 | 8,409
BvHsp100-92 8 Glyma.15G112100.1 15 14,793 10,296 | 0,020 | 113,795
BvHsp100-102 8 Glyma.07G085800.1 28,596 | 0,139 | 0,005 | 219,969
BvHsp100-102 8 Glyma.09G191100.1 23,646 | 0,129 | 0,005 | 181,889
BvHsp100-103 8 Glyma.13G096200.1 13 4,348 0,255 0,059 | 33,442
BvHsp100-103 8 Glyma.17G063900.1 17 24,926 | 0,259 | 0,010 | 191,736
BvHsp100-106 | scaffold | Glyma.07G034000.1 55,081 | 0,626 | 0,011 | 423,697
BvHsp100-106 | scaffold | Glyma.08G208100.1 54,782 0,616 | 0,011 | 421,396
BvHsp100-106 | scaffold | Glyma.13G361600.1 13 54,794 10,497 | 0,009 | 421,492
BvHsp100-106 | scaffold | Glyma.15G012200.1 15 55,794 10,620 | 0,011 | 429,184
Ortalama 15,531 ] 0,223 0,041 | 119,468
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Arabidopsis thaliana

EK 34 BvHsp100 Transkriptlerini Hedefleyen miRNA Tablosu

ath-miR157a-3p BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | GCUCUCUAGCCUUCUGUCAUC CCUGA-AGAAG-CUAGAGAGC
ath-miR161.2 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | UCAAUGCAUUGAAAGUGACUA UUGACUUUUUCGGUGCCUUGA
ath-miR163 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | UUGAAGAGGACUUGGAACUUCGAU GUGCCUCCUCCAAGGCUUCUUCAA
ath-miR319a BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | UUGGACUGAAGGGAGCUCCCU GCGGAGCUUUCUUCGGACAAG
ath-miR5024-3p BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | CCGUAUCUUGGCCUUGUCAUU AUUGCCAAGGGUAAGAUGUGC
ath-miR5662 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | AGAGGUGACCAUUGGAGAUG CAUCUCCGAUGAUCAACUUG
ath-miR824-3p BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | CCUUCUCAUCGAUGGUCUAGA CCUAGACUAU-GACGAGAAGG
ath-miR833a-5p BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UGUUUGUUGUACUCGGUCUAGU CCUUGAC-GAGUACAGAAAACA
ath-miR834 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | UGGUAGCAGUAGCGGUGGUAA CCAUCAUCGUUACUGGUAACG
ath-miR860 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UCAAUAGAUUGGACUAUGUAU CGAGAUAAUUCUGUUUAUUGA
ath-miR868-5p BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UCAUGUCGUAAUAGUAGUCAC ACGCUUCUUAUUAUGACAUCA
ath-miR869.2 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UCUGGUGUUGAGAUAGUUGAC UGCAAACAUCUUAAAACCAGC
Ath-miR5024 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | CCGUAUCUUGGCCUUGUCAUU GUUGAUCAGGCAAAGGUACCG
Ath-miR868 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UCAUGUCGUAAUAGUAGUCAC ACGCUUCUUAUUAUGACAUCA
Ath-miR869 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UCUGGUGUUGAGAUAGUUGAC UGCAAACAUCUUAAAACCAGC
Ath-miRN152 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | CAGUUUGUCUUUUCCAACAAC GCUCUUGCAAGGGGUGAAUUG
Glycine max

gma-miR171k-5p | BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | CGAUGUUGGUGAGGUUCAAUC ACUUGAACUUGCCUAACAUCA
gma-miR2109-5p | BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UGCGAGUGUCUUCGCCUCUG UGGCUGAGAAGAUGCUUGCA
gma-miR4377 BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | UACGUCAUCGCUGAAUGGAAGACG AUAAUUCUGUUUAUUGAUGAAGUA
gma-miR482a-3p | BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | UCUUCCCAAUUCCGCCCAUUCCUA UAGGAAUAGACGCCAUUGGGAAGA
gma-miR4998 BvHsp100-12 |5.0 -1.0 | AGUUUCGUGACUACAACUUCUG GUGAACUUGUGUUCGCGAAAAU
gma-miR5041-3p | BvHsp100-58 |5.0 -1.0 | GUUGAGCAAGUUGAAGAUGAA UUCGAUUGCAACAUGCUCAGC
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EK 34’iin devamu;

gma-miR5767 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UGGAGGACCUUUGAAGGUGCA GCCUCCUCCAAGGCUUCUUCA
gma-miR5775 BvHsp100-58 |5.0 |[-1.0 | AUAAGCUCUUUUGAGAGCUUC ACAGAUCUUGAAAGGGCUUCG
Gma-miR10427a BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 | AAGAGAAUUGGGCUAGAGCUGC GUGGCUGCAGCACAACUCUCUU
Gma-miR319a BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUGGACUGAAGGGAGCUCCCU GCGGAGCUUUCUUCGGACAAG
Gma-miRN1274 BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |UUUUUAUACACUGUUGAUGGCU AAGGGUAAACAGGGUGUAAAGA
Gma-miRN1359a BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 | AUAUCUGUGGAAUUGGUCCGAA AAAUGGCCAAUUCCAAAGGUCU
Oryza sativa

0sa-miR2873c BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |CAAAUGAAGUUGAGUUUGGAC UGCCAACCUCAGCUUUCUUGG
0sa-miR444a-3p.1 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUGCUGCCUCAAGCUUGCUGC AAAGGUACCGUGAGGCAGCAG
0sa-miR5083 BvHsp100-58 |5.0 [-1.0 | AGACUACAAUUAUCUGAUCA AGAUGAGAUGAUUGUGUUUA
0sa-miR530-5p BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |UGCAUUUGCACCUGCACCUA AGGGUGAAGGUGUAGCUGCU
0sa-miR5489 BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |CAGGUGUUCUCGAUGGCUUCC CUAGGCCAUUGAGAAGAGCUA
0sa-miR5535 BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |UCUGCGUGAUUGAAGUCUGCAU GGCCAGUCUUCAAGCACCUGGA
0sa-miR810b.1 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UGAACACCGAUAUGCGUCAUC GAGGAC-CGUAUUGGUGUUUG
Osa-miR530 BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |UGCAUUUGCACCUGCACCUAC GAGGGUGAAGGUGUAGCUGCU
Populus trichocarpa

Ptr-miR319a BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUGGACUGAAGGGAGCUCCC CGGAGCUUUCUUCGGACAAG
Ptr-miR474 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 | AAAAGUUGUUGGGUUUGGCUG UGGCCAA-UCCAUUGACUUUU
Ptr-miR530a BvHsp100-58 |5.0 |[-1.0 |UGCAUUUGCACCUGCACCUUA GAGGGUGAAGGUGUAGCUGCU
Ptr-miR6457 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUAGUUUGGCAGCCUCUUcCUC CAGGAGAGCCUGCAAAGUUGA
Ptr-miR827 BvHsp100-12 |5.0 [-1.0 | UUAGAUGACCAUCAACGAAAA CAUUCGU-GAUGGUCGUAUGG
ptc-miR319a BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUGGACUGAAGGGAGCUCCC CGGAGCUUUCUUCGGACAAG
ptc-miR530a BvHsp100-58 |5.0 [-1.0 |UGCAUUUGCACCUGCACCUU AGGGUGAAGGUGUAGCUGCU
ptc-miR6428 BvHsp100-58 |5.0 |-1.0 |UCUGGCAACUCAUUAGACUCAU AAAAGGCUGGUGAGUUGCGUGA
ptc-miR6457b BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 |UUAGUUUGGCAGCCUCUUcCUC CAGGAGAGCCUGCAAAGUUGA
ptc-miR827 BvHsp100-12 |5.0 |-1.0 | UUAGAUGACCAUCAACGAAAA CAUUCGU-GAUGGUCGUAUGG
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EK 35 BvHsp Genlerinin Erime Egri Grafikleri
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