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gelisiminde, sirkadiyen ritimde, protein etkilesimlerinde ve farkli bitki tiirlerinin cesitli
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cimlenme, klorofil pigmentinin sentezi ve ¢evresel stres faktorlerine karsi tepkileri
diizenleyen bir protein grubudur. GATA transkripsiyon faktort, yiiksek oranda korunmus
tip IV ¢inko parmak yapisina sahiptir. Bu tez ¢alismasinda, fasulye bitkisinde bulunan 32
adet GATA gen ailesi iiyesi tespit edilmistir. Belirlenen PvGATA genlerinin ekzon-intron
yapisi, kromozomlar iizerindeki dagilimi, korunmus motif yapisi, filogenetik iliskisi,
tandem ve segmental gen duplikasyonlari, secilen 2 farkls tiir ile fasulye bitkisi arasindaki
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analizleri gerceklestirilmistir. Stresle ilgili cis-elementleri barindiran ve RNA-seq verileri
analizlerine gore secilen genlerin qPCR analizi ile ekspresyon seviyelerine bakilmistir.
Tiim analizler sonucu elde edilen verilere gére PVGATA genlerinin yapisi, gorevi,
korunmus bolgeleri, abiyotik stres altinda gelistirdigi yanitlar agiklanmaya ¢aligilmis olup
gen duplikasyonlar1 ve filogenetik analiz sonuglariyla birlikte fasulyede bulunan GATA
genlerinin evrimsel siireci hakkinda bilgi edinilmistir. Tez calismasinda elde edilen
verilerin ileride gerceklestirilecek calismalara yardimei olabilecegi diisiiniilmektedir.
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Transcription factors (TF) are proteins that can bind to DNA by recognizing specific
sequences within the promoter regions on the target gene. TF's have an active role in plant
development, circadian rhythm, protein interactions and resistance of different plant
species against various diseases. The GATA transcription factor is a group of proteins
found in almost all tissues of the plant, regulating organ formation and morphogenesis,
germination, synthesis of chlorophyll pigment, and responses to environmental stress
factors. The GATA transcription factor has a highly conserved type IV zinc finger
structure. In this thesis study, 32 GATA gene family members were identified in the bean
plant. Exon-intron structure of determined PvGATA genes, distribution on chromosomes,
conserved motif structure, phylogenetic relationship, tandem and segmental gene
duplications, syntenic relationship between 2 selected different species and bean plant,
cis-element analysis, three-dimensional protein homology analysis and miRNA analyzes
were performed. Expression levels of genes containing stress-related cis-elements and
selected according to RNA-seq data analysis were examined by gPCR analysis.
According to the data obtained as a result of all analyzes, the structure, function,
conserved regions of PVGATA genes, the responses developed under abiotic stress were
tried to be explained, and information was obtained about the evolutionary process of
GATA genes in bean with the results of gene duplications and phylogenetic analysis. It is
thought that the data obtained in the thesis study can help future studies.
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1. GIRIS

Leguminoseae ailesinin Phaseoulus cinsinin bir {iyesi olan fasulye (Phaseolus vulgaris
L.), besin degerinin yiiksek ve ulasilabilirliginin kolay olmasindan dolay1 diinyada yaygin
olarak tiiketilen bakliyatlardan biridir. Tarimsal ve ekonomik agidan 6énemli bir degere
sahip olan fasulyenin, Orta ve Giiney Amerika kdkenli olup zamanla Avrupa ve Asya’da
liretiminin yayginlagmasiyla birlikte gilinlimiizde diinyanin pek ¢ok yerinde tarimi
yapilmaktadir. Igeriginin protein, diyet lifi, vitamince zengin olmasi ve diisiik yag
orantyla birlikte diizenli olarak tiiketildiginde insan sagligini1 destekleyici bir 6zelliktedir.
Tursu olarak, konserve halinde, kurutularak ve yesil halde olmak tizere farkli sekillerde
tilkketime hazir hale getirilebilir. Ekonomik bakimdan, beslenme icin gerekli olan diger
protein kaynaklarmma kiyasla ucuz olmasi sebebiyle tiiketimi yaygindir. Ayrica son
zamanlarda, farkli nedenlere bagli olarak tercih edilen vejetaryen beslenme aligkanligi
yayginlasmaya baglamistir. Vejetaryen diyetlerin farkli siniflandirilmalar1 bulunsa da
temel olarak bitkisel protein kaynakli olarak beslenme esastir. Proteince zengin bir igerige

sahip olan fasulye vejetaryen beslenme aliskanliginda temel bir yere sahiptir.

Baklagiller arasinda, diinyada en genis tarim alanina sahip olan, fasulye bitkisinin, 126
iilkede ekimi yapilmaktadir. Asya ve Amerika kitalar1 basta olmak {izere 6zellikle kuru
fasulye ekim alanlar1 son on y1l igerisinde artis gostermistir. Yaklasik olarak yillik 18.9

milyon ton fasulye tliretimi yapilmaktadir (FAOSTAT, 2015).

Transkripsiyon faktorleri, hedef gen iizerindeki promotor bdlgeler icerisinde yer alan,
spesifik dizileri tantyarak DNA’ya baglanabilen proteinlerdir. TF’ler, protein kodlayan
genlerin ekspresyonunda etkin bir role sahiptirler. Cesitli bitki tiirlerinde TF’ler, bitkinin
gelisiminde, sirkadiyen ritminde, bitkinin karbon ve nitrojen seviyelerinin degisiminde,
protein etkilesiminde, hastalik direncinde gorev alirlar. Bitkilerde bulunan TF ailesinin
tiyelerinden GATA gen ailesi ise, DNA’ya belli bir alanda baglanabilme karakterinde
olup, kloroplast gelisimi, fotosentez, tohum ¢imlenmesi, ¢i¢ek gelisimi, karbon ve
nitrojen metabolizmalar1 gibi bir¢ok biyolojik siire¢ icin dnemli diizenleyiciler olarak

karakterize edilir (Kim vd., 2021).



Yapilan bu tez ¢alismasinda fasulye (Phaseolus vulgaris L.) bitkisinde GATA gen ailesi
tiyelerinin biyoinformatik uygulamalarla genom diizeyinde tanimlanmasi ve tanimlanan
GATA genlerinin ¢esitli abiyotik stresler (kuraklik) ile olan iligkisi ve bu stres
kosullarinda mRNA diizeyinde ifade seviyesinin belirlenmesi hedeflenmistir. Bu amag
kapsaminda kuraklik stresi altinda PvGATA genlerinin ifade seviyesi, gRT-PCR yontemi

ile aragtirilmigtir.



2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK OZETLERI

2.1 Kuramsal Temeller

2.1.1 Fasulye bitkisi (Phaseolus vulgaris L.)

Phaseolus vulgaris, Leguminosae veya Fabaceae familyasina ait Faboidaeac alt
familyasinda Phaseolus cinsine ait yaklasik 20.000 tiirden biridir (Christenhusz & Byng,
2016). Fabaceae bitki ailesi, yaklasik olarak kapsamis oldugu 730 cins ve 19.400 tiir ile
diinyada ki en biiyiik ¢igekli familyalar arasinda 3. siradadir (Corrado, 2022). Fabaceae
ailesine ait bitkiler, genellikle meyveleri olan ve insanlar tarafindan tiiketilebilen
baklagiller, yem olarak kullanilan baklagillerdir (Vainio vd., 2016). Ayrica bu ailedeki
baz1 bitki gruplari, tatlandiric iiretiminde, boya iiretiminde ve tibbi amagli olarak da
kullanilabilmektedir (Ahmad vd., 2016). Fabaceae ailesinin bir iiyesi olan, Giiney ve
Orta Amerika kokenli oldugu bilinen fasulye (P. vulgaris L.), ¢cevresel kosullara hizli
adaptasyon sagladigr i¢cin buradan farkli kitalara ve genis iiretim alanlarina yayilarak
kiiresel 6lcekte baklagiller arasinda degerli bir tahil haline gelmistir. Genellikle 1liman
bolgeler, yagisin ortalama 400 mm, sicakligin yaklasik 10°C ile 30°C arasinda oldugu
yerler fasulye tiretimi i¢in uygun alanlardir (Myers & Kmiecik, 2017a). Morfolojik yapz,
biyokimyasal 6zellikleri ve molekiiler diizeyde farkliliklar1 iizerine yapilan ¢alismalarda
fasulyenin iki ana gen havuzu oldugu belirlenmistir (KARAMAN vd., 2022). Bunlar
Mezoamerikan ve And gen havuzudur. Mezoamerikan gen havuzunda bulunan fasulyeler
genotipleri bakimindan orta ve kiiclik tohumlara sahipken Andean gen havuzundaki
fasulyeler biiyiik tohumlara sahiptir. Genel olarak on bir kromozom ¢iftine sahip diploit
yapida, genom uzunlugu 473 Mb ve kendi kendine tozlasabilen tek yillik otsu bitkilerdir
(Gupta vd., 2019). Morfolojik agidan ¢ok sayida yan koklere sahip kazik kok yapisina
sahip olan fasulyenin kokleri toprak igerisinde herhangi bir engelle karsilasmadigi siirece
65-100 cm kadar ilerleyebilir. Koklerde bulunan Rhizobium phaseoli bakterisi nodiil
olusumunu tetikler ve olusan nodiiller yoluyla atmosferdeki azotun bir kisminin toprak
icerisinde tutulmasi saglanir, bu etkilesim fasulyenin gelisiminde olumlu bir etki gosterir
(Yadegari vd., 2008). Azot dongiisiinde gorev alan nodiiller fasulye bitkisinin gelisimiyle

birlikte ayn1 zamanda toprakta bulunan diger canlilarin gelisimi i¢in gerekli olan azotu



topraga kazandirmaktadir (Bender vd., 2022). Otsu bir govdeye sahip olan fasulye
bitkisinin gévde uzunlugu, biiylime formuna (sirik veya bodur) bagl olarak degiskenlik
gosterir. Sirik veya sarilici olarak biiyliyen formlarinda yaklasik 3 m kadar uzayabilirken,
bodur seklinde biiyliyenlerde 30-60 cm kadar uzama goriiliir. Gévdenin iizerinde tiiyler
mevcut olup govde rengi cicek rengine bagl olarak yesil, pembe veya kirmizi olabilir
(Mizrak, 2020). Yapraklar, ilk ¢ikan yapraklar (kotiledonlar) ve gergek yapraklar olarak
ikiye ayrilabilirler. Kotiledonlar, ilk olustuklarinda renksiz bir yapida olup giines 15181
almalariyla birlikte yesil renk alarak fotosentezde gorev alirlar (Wortmann vd., 2006b).
Genellikle karsilikli iki yapraktan olusup, boyut olarak diger yapraklardan farklidirlar.
Bitkinin biiylime sirasinda gereksinim duydugu besin ve enerjiyi saglama, temel
gorevlerindendir. Cigek olusumu basladiginda, kotiledonlar sarararak dokiiliirler. Gergek
yapraklar, kotiledon yapraklar arasinda bulunan biiyiime bolgesinden gelisirler (Lim,
2012). Birlesik halde bulunan {i¢ tane yaprak agisal olarak yukariya dogru bakan bir sap
ile govdeye baglanmistir. Fasulye yapraklarinin yiizeyinde tiiyler bulunmaktadir.
Fasulyenin ¢i¢eklerinin yapisi geregi yabanci déllenme onlenir. Cicekler beyaz, leylak ve
mor renklerde olabilirler. Ciceklenme i¢in optimum sicaklik degeri 21°C olarak
belirlenmis olup, bodur c¢esitlerinde yaklasik 15 giin; sarmasiklarda 30 giin siirebilir
(Harmsen vd., 1987; Motto vd., 1978). Fasulye ¢esidine bagli olarak, farkli boyutlarda,
sekillerde meyve olusumu goriliir. Fasulyenin meyvesi olan bakla déllenme sonrasinda
yumurtalik kisminda olusur. Baklalar, enli veya kilgikli olup olmamasi bakimindan
birbirinden farklilik gdsterir. Tohum yapisina bakilacak olursa {i¢ boliimden meydana

gelmistir. Bunlar tohum kabugu, kotiledon ve embriyo yapisidir (Mizrak, 2020).

2.1.2 Fasulyenin tarihcesi

Fasulye bitkisi ilk kez Linnaeus tarafindan Phaseolus vulgaris olarak adlandirilmigtir ve
yine Linneaeus tarafindan yiiriitiilen ¢aligmalar dogrultusunda fasulyenin kdkeninin
Hindistan oldugu varsayilmistir. Wittmack tarafindan, ilerleyen donemlerde Peru’da
Ancon mezarlarinda bulunan tarih 6ncesi fasulye tohumlari ile yapilan ¢alismalarda,
fasulyenin ilk olarak Giliney Amerika’da ortaya ¢iktig1 sonucuna varilmistir (Briicher,
1988a; ELLISTON, 1975). Fasulye tiiriiniin yabani ve kiiltiirlestirilmis olmak iizere iki
farkli formu vardir. Kiiltiirlestirilmis formdaki genetik ¢esitlilik, hem doga kosullar1 hem



de yetistirme tekniklerinin uygulamalari ile evrimlesmenin bir sonucudur (Gepts, 1998).
Cografik yonden bakildiginda yabani tiir fasulyenin Meksika’dan baslayarak Giiney Peru
ve Kuzeybati Arjantin’e kadar And daglar1 boyunca yayildigi; Peru ve Sili olmak {lizere
farkli gen havuzundan olustugu goriilmistiir. Kiiltiir fasulyesinin de Kolombiya’dan
Kuzey Meksika’ya kadar uzandigi ve Mezoamerika gen havuzu olusturdugu goriilmistiir.
Bu bilgiler dogrultusunda fasulyenin iki ana gen havuzu igerdigi anlasilmaktadir
(Briicher, 1988b; Gepts, 1998; Muchow & Bellamy, 1991). Ispanyol ve Portekizli
denizciler tarafindan 16.yy’da 6nce Avrupa’ya ardindan tiim Diinya’ya yayilmistir.
Asyali tiiccarlar ile Avrupa’dan Anadolu’ya getirilmistir (Nadeem vd., 2018) Yaklasik
olarak 250 yildir Anadolu’da tarimi yapildigi distiniilmektedir (Biytik, 2014).
Gilinlimiizde Amerika, Avrupa, Asya ve Afrika’nin iliman iklim boélgelerinde tarimi

yapilmaktadir (Wortmann vd., 2006a).

2.1.3 Fasulye bitkisinin diinyadaki ve Tiirkiye’deki ekonomik ag¢idan degeri

Insan popiilasyonun hizla artmasi, gida maddelerine olan talebi de giinden giine
arttirmaktadir. Artan gida ihtiyacinin karsilanabilmesi i¢in gidaya erigimin ulasilabilir
olmasi, besin degerinin yiiksek olmasi ve ucuz olmasi gerekmektedir. Bu parametrelere
uygun olan baklagiller arasinda bezelye, nohut, mercimek, boriilce ve fasulye
bulunmaktadir. Yeni Diinya’da ortaya ¢ikan ve yiiksek adaptasyonu nedeniyle tiretiminin
genis bir alana dagilmis olan fasulye, kiiresel 6lgekte 6nemli bir yemeklik tane baklagil
haline gelmistir. Kuru fasulye ucuz ve ulasilabilir protein kaynagi olmasindan dolay:
ozellikle gelismekte olan lilkelerde niifusun beslenme gereksinimlerinin karsilanmasi,
kirsal niifusun gegiminin saglanmasi, 6zellikle Latin Amerika iilkelerinin geleneksel
mutfak kiiltiirlerinde yer almasi ve uluslararasi ticarete konu olmasi sebebiyle bir¢ok
tilkede iiretilmektedir. Tiirkiye’de de besin agisindan énemli bir mahsul olan fasulyenin
popiilaritesi, liretimin nispeten kolay olmasi, tiiketiminin ¢ok yonlii olmasi ve zengin

igerikli bir besin kaynagi olmasindan kaynaklanmaktadir (Myers & Kmiecik, 2017b).

Fasulye diinyada en cok iiretimi yapilan baklagil tiiriidiir. Uretimi diinya geneline
yayilmis olsa da daha ¢cok Asya ve Amerika kitasinda tiretilen fasulyenin ekim alanlar

FAO verilerine gore, 2019 yilinda 34,4 milyon ha iken %3,2 artarak 2020 yilinda 35,5



milyon ha’a ulagsmistir. 2020 yilindaki fasulye ekim alanlarin %36,6’sin1 Hindistan,
%09,4’inli Myanmar, %?7,6’s1n1 ise Brezilya olugturmustur. Tiirkiye ise %0,3 dilimlik pay
ile 39. sirada yer almistir. 2016 yilinda 28,3 milyon ton olarak gergeklesen fasulye tiretimi
son 5 yilda %1,97 oraninda artis gostermistir. 2020 yilinda ise fasulye tiretimi 28,8 milyon
ton olup ortalama verim 792 kg/ha’dir. Diinya fasulye liretiminde 2020 yil1 itibari ile 5,5
milyon tonluk iiretim ile Hindistan ilk sirada yer alirken, yaklasik 3,1 milyon ton ile
Myanmar ikinci, 3 milyon ton ile Brezilya liciincii sirada yer almaktadir. Tiirkiye ise 280

bin tonluk iiretim ile diinya siralamasinda 19.sirada yer almaktadir.

Diinyada baklagiller igerisinde en yiiksek iiretici fiyatina sahip olan ¢esit fasulyedir. Son
5 yilda fiyatlar %15,3 artig gostermistir. Yillar itibari ile dnemli fasulye iireticisi olan
Myanmar ve Hindistan’daki fiyat verilerine ulasilamamis olup fasulye tiretiminde diinya
siralamasinda 3.sirada yer alan Brezilya’nin 2020 yili diretici 689 $/ton *dur. 2020 yili
diinya ortalamalar1 dikkate alindiginda fasulyede en yiiksek iiretici fiyatinin Iran’da
(4.437 $/ton), en diisiik fiyatin ise Litvanya (266 $/ton)’da oldugu goriilmektedir. 2020
yilinda Tiirkiye’nin fasulye iiretici fiyat: ise 1.164 $/ton *dur (TEPGE, 2021).
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Cizelge 2.1 Tiirkiye’de yillara gore fasulye iiretimi (ton)

Iller

Nigde
Konya
Bitlis
Nevsehir
Karaman
Kayseri
Aksaray
Kahramanmaras
Gilimiighane
Kiitahya
Diger

Toplam

2017
28.126

70.242
20.765
24.001
31.125
3.157
2.668
4.927
4.245
3.727
46.017

239.000

2018
36.398

53.439

19.685
18.232
30.193
3.965
2.709
4.695
3.348
3.477
43.859

220.000

2019
42.503

49.664
24.071
21.637
25.826
4.455
3.449
4.736
3.601
3.460
41.598

225.000

2020
58.835

62.408
32.143
28.303
27.518
6.551
5.811
4.482
3.635
2.984
46.848

279.518

2021
70.905

57.285
41.703
34.589
27.724
9.343
6.337
4.206
4.023
2.751
46.134

305.000



Cizelge 2.2 Tiirkiye’de fasulye tiiketimi

Yillar 2016 2017 2018 2019 2020
Tiiketim 267.926 269.668 284.981 275.794 281.794
(ton)

Kisi basma 34 3,4 3,3 3,5 3,3
tiiketim

2015-2020 YILI TURKIYE FASULYE EKiIM ALANI VE
URUN MIKTARI
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Sekil 2.3 2015-2020 y1l1 Tiirkiye fasulye ekim alan1 ve {iriin miktar

Fasulyenin insanlarin temel besin kaynaklari arasinda yer almasinin baglica nedenleri,
besleyici 6zelliginin, yiiksek protein igerigi, vitamin, mineral ve daha az oranda
karbonhidrata sahip olmasidir. Fasulye, ¢esidine bagl olarak protein igerigi %14 ile %33
arasinda degigmektedir. Lizin ve fenilalanin gibi aminoasitler bakimindan zengindir. 90
gramlik bir porsiyon fasulye tiiketiminde viicuda alinan protein miktar1 ortalama olarak
yaklasik 7-8 gramdir. Bu miktar 70 kg agirliginda bir yetiskinin giinliik protein ihtiyacinin
yaklagik olarak %15’ini karsilamaktadir. Phaseolus vulgaris tanelerinde yapilan
analizlere gore, %25,40 protein, %69,11 karbonhidrat, %4,41 seker, %1,70 yag, 6,24 mg
demir, 1348 mg potasyum, 167 mg kalsiyum ve 5,69 mg sodyum i¢cermektedir. (Chavez-
Mendoza & Sanchez, 2017; Suarez-Martinez vd., 2016).



Fasulyede tohumlara renk veren flavonol glikozitler, antosiyaninler, tanenler ve biyoaktif
bilesikleri de icermektedirler. Fasulye tiikketimi ile birlikte viicuda alinan bu bilesiklerin
kardiyovaskiiler hastaliklar, mide ve prostat kanseri, obezite ve anksiyete ile yasliliga
bagli depresyon riskini azalttigi gézlemlenmistir (Chavez-Mendoza & Sanchez, 2017).
Yiritilen bazi1 klinik arastirmalarda, fasulyede yiiksek polifenol igerigine sahip
andioksidanlarin glisemik indeks {izerinde etkili oldugu sonucuna ulasilmistir (Messina,
2014).

2.1.4 Fasulyede bitkisinde goriilen hastaliklar

Fasulyede goriilen hastaliklar bakteri, mantar, parazit, viriis kaynakli, fitoplazma

hastaliklar1 ve bulasici olmayan hastaliklar olmak iizere 6 grupta ele alinmistir.

Bakterivel hastaliklar

Bakteri kaynakli hastaliklar fasulye bitkisine zarar vererek iiretimi kisitlamakta ve {iriin
verimini olumsuz yonde etkilemektedir. Fasulyede olusan bakteri kaynakli hastaliklar,
Pseudomonas syringae pv. nin sebep oldugu bakteriyel kahverengi leke hastaligi,
Xanthomonas axonopodis pv. bakterisinden kaynaklanan yaygin bakteriyel yaniklik
hastaligi, Pseudomonas syringae pv. phaseolicola bakterisinin sebep oldugu hale
yaniklig1 ve Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens gram-pozitif bakterisinin

neden oldugu bakteriyel solgunluk hastaligidir (Fourie, 2002).

Bakteriyel kahverengi leke hastaligi, ilk olarak 1960’larin sonlarina dogru bati
Nebraska’da goriilmiis olup giliniimiizde basta Afrika’da yaygin olmak iizere diinya
capinda etkili olmustur (Bradbury, 1986; Fourie, 2002; Harveson & Schwartz, 2007)
(Fourie, 2002).

Bakteriyel solgunluk, yapraklarda ilk olarak sari hale olusumu seklinde baglayarak
klorotik ve nekrotik bolgelerin olugsmasina neden olur ve bitki solgunlasir. Soguk ve

yagish hava kosullar1 bitkinin iyilesmesini saglayabilmektedir (Osdaghi vd., 2020).



Yaygin bakteriyel yaniklik, fasulye iiretiminde diinya ¢apinda goriilen bir hastaliktir.
Uzun siireli nemli havalarda yikici bir etkiye neden olabilmektedir. Enfeksiyon sirasinda
bitki yapraklarinda yanik seklinde hasarlar olusur. Yapraklarla birlikte tohum kalitesinde

de kayba neden olarak verimin azalmasina yol acar (Persley vd., 2010).

Hale yaniklig, bitkilerde bulunan dogal acikliklar ve bitkide olusan yaralanmalar sonucu
ortaya cikan agikliklardan bakterinin bitkiyi enfekte etmesiyle olusan bir hastalik
cesididir. Yapraklarda bakteriden kaynaklanan su lekeleri zamanla sar1 bir hale ile ¢evrili

koyu kahverengi bir lekeye donisiir (Harveson, 2009; Harveson & Schwartz, 2007).

Mantar hastaliklari

Fasulye bitkisinde genel olarak goriilen mantar hastaliklar1 ve patojenleri su sekildedir;
Alternaria yaprak lekesi (Alternaria alternata), Angular yaprag: (Isariopsis griseola),
Antraknoz (Colletotrichum lindemuthianum), kiilleme (Erysiphe polygoni), pas
(Uromyces phaseoli), beyaz kiif (Sclerotinia sclerotiorum), kiilli sap yaniklig
(Macrophomina phaseoli), fusarium kok ciiriikliigii (Fusarium solani), pythium kok
curiikliigi (Pythium spp.) ve rhizoctonia kok ¢iiriikliigii (Thanatephorus cucumeris)
(Singh vd., 2020).

Parazit (Nematod) hastaliklari

Nematodlar gesitli ¢evresel kosullarda yasayabilen organizmalardir. Meloidogyne cinsine
ait tiirler bitkilerde toprak altinda bulunan kisimlara zarar vererek verimin azalmasina
neden olmaktadir. Fasulyede hastaliga neden olan Meloidogyne spp. tiirleri, sahip
olduklar1 beslenme tipinde besin alinim1 amaciyla sabit beslenme hiicreleri olustururlar.
Bitki bunu Onlemek amaciyla besin hiicrelerinin etrafinda urlar olusturur. Kok-ur
nematodlari, verimin azalmasina ve nitrojen fiksasyonunun baskilanmasina neden

olmaktadirlar (Kimenju vd., 1999; Devran & Mistanoglu, 2017).
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Viral hastaliklar

Fasulye mozaik viriisiit (BCVM), fasulye sar1 mozaik viriisiit (BYMYV), yonca sar1 damar
viriisii (CIYVV) ve kabak sar1 mozaik viriisii (ZYMYV) Potyviridae ailesine mensup olan
ve fasulyede ciddi boyutta hasarlara neden olan viriislerdir. Enfekte olan fasulye
bitkisinde gozlemlenen semptomlar genel olarak, yapraklar iizerinde sar1 veya yesil
mozaik alanlarmin olugmasi ve yapraklarda asagi yonde kivrilma ve biiziilmenin
meydana gelmesidir. CIYVV ile enfekte olmus bir fasulye bitkisinde yapraklarda belirgin
sart mozaik alanlar olusumu ve bitki boyunda kii¢iilme gozlemlenir (Lipa, 2005; Meziadi
vd., 2017).

Fasulye bakla benek viriisii (BPMV), Secoviridae ailesine ait bir virlis olup diinya
genelinde fasulye ve diger baklagillerde hastaliga neden olan 6nemli bir patojendir.
BPMYV mekanik yollarla veya bocekler tarafindan bulastirilir. Semptomlar: suglarina ve
konake¢1 bitkiye bagli olarak siddeti veya hafif yaprak beneklenmesi olarak kendini
gosterir. Fasulye burusuk mozaik viriisii (BRVM) ve boriilce mozaik viriisiit (CPSVM) de
bu aileye ait olan hastalik yapici viriislerdir. Bu viriisler de bocekler ve mekanik yolla
bulagsmaktadirlar. Enfekte olan bitkinin yapraginda mozaik alanlar olusmasina neden

olurlar (Meziadi vd., 2017).

Fasulye bitkisini enfekte eden bir diger viriis ailesi Geminiviridae’dir. Fasulye altin
mozaigi hastaligina neden olan fasulye altin mozaik viriisii (BGVM) bu ailedendir.
BGVM, beyaz sinekler ve mekanik yollarla bulasmaktadir. Enfekte olan bitkilerde,
yaprak kivrilmasi, yapraklarda sart mozaik alanlarin olusmasi, bodurluk ve bakla
bozulmasi goriilmektedir. Pancar kivircik viriisii de (BCTV) bu aileye mensup olan ve
fasulye yapraklarinda kivrilmaya ve deformasyona neden olan bir viriistiir (Lipa, 2005;
Meziadi vd., 2017).
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2.1.5 Bitkide stres

Canli organizmalar1 kapsayan genel stres kavrami ilk olarak Hans Selye tarafindan
gelistirilmistir. Selye’nin tanimina gore, tiim faktorler hem stres hem de spesifik eylem
olusturan stres etkeni olarak etkide bulunabilir ve stres faktorlerine karsi spesifik tepkiler
ve spesifik olmayan tepkiler vardir (Lichtenthaler, 1998). J. Levitt biyolojik stres
kavramini fizik biliminden tiiretmis oldugu bir tanimla agiklamistir. Stresi canlilar igin
metabolik i¢ dengeyi bozan, potansiyel olarak elverissiz olan, herhangi bir ¢evresel faktor
olarak tanimlamustir (Korkmaz & Durmaz, 2017). Larcher bitki stresini, stres faktorlerine
maruz kalan bir bitkinin, baslangigta islevlerini yerine getirememeye basladigini ardindan
bu durumu normallestirerek bitkinin bu faktore karst direng kazandigi bir durum olarak
aciklamis ve tolerans limitlerinin agilmasi ile uyum saglama kapasitesinin digina ¢ikildigi
durumda bitkide kalic1 hasar ve 6liim gergeklesecegini belirtmistir (Lichtenthaler, 1998).
Lichtenthaler yaptig1 ¢aligmalarda stres faktorlerinin ortadan kaldirilmasindan sonra
bitkilerdeki rejenerasyon asamalarini da dahil etmistir ayrica eu-stresi ve dis-stresi
arasinda yapmis oldugu ayrimla stres kavramini genisletmistir. Dis-stres bitki gelisimini
olumsuz etkileyerek hasara yol agan bir stres olarak tanimlarken eu-stresin bitki

gelisimini harekete gegiren olumlu bir unsur olarak agiklamistir (Lichtenthaler, 1998).

Ilerleyen yillarda bitki stresi, bitkinin yasam fonksiyonlarini etkileyerek biiyiime ve
gelisiminde farkliliklara neden olan herhangi bir olumsuz faktor olarak tanimlanmistir

(Lichtenthaler, 1996).

Bitkilerdeki stres biyotik ve abiyotik stres olmak {izere iki ana kategoride
incelenmektedir. Biyotik stres, viriisler, nematodlar, bakteriler, bocekler ve yabani otlar
gibi canli organizmalar tarafindan enfekte edilerek konakg¢i bitkinin besin alinimi veya
metabolize edilmesini engelleyerek bitkide homeostazi etkileyen bitkinin 6liimiin neden
olan strestir. Abiyotik stres, kuraklik, soguk, sicaklik, radyasyon ve mekanik etkiler gibi
cevresel faktorler ve tuz, mineral ve agir metal toksisitesi gibi bitkiyi etkileyen faktorlerin
olusturdugu strestir (Suzuki vd., 2014; Verma vd., 2013; Korkmaz & Durmaz, 2017;
Lichtenthaler, 1998). Bitkide stres 4 evrede olusmaktadir;
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Baslangic alarm evresi

Stresin baslangicinda bitkilerin, fotosentez performansi, metabolitlerin taginmasi ve
iyonlarin alinmasi, yer degistirmesi gibi fizyolojik fonksiyonlarinda diisiis gozlemlenir.
Bununla birlikte katabolik faaliyetler anabolizmanin dniine geger ve canliligin azalmasina

neden olur.

Direng evresi

Stresin uzun silire devam etmesinden dolay1 bitki, olusan metabolik degisikliklere
adaptasyon siirecinden geger ve bunun ardindan onarim mekanizmalarini aktive ederek

bitkinin diren¢ kazanmasini destekler.

Tikenme evresi

Bu evrede stres uzun vadeli ve yiiksek seviyede yogunluga sahiptir. Bu durum bitkinin
adaptasyon ve onarim mekanizmalarinin kapasitesini agarak bitkinin fizyolojik
faaliyetlerini etkilemektedir. Bu evrede bitkide geri dondiiriilemez hasarlar olusabilir,

bitkinin canliligin yitirerek 6liimle sonlanmasina neden olabilir.

Rejenerasyon evresi

Stres faktorleri, bitki canliligini yitirmeden dogru bir zamanda ortadan kalkar ise bitkide
olusan hasarlar siddetine bagl olarak yenilenebilir ve bitki strese kars1 cevap gelistirerek

yeni fizyolojik 6zelliklere sahip olabilir (Lichtenthaler, 1988).

2.1.6 Tuz stresi

Toprak tuzlulugu, diinya ¢apinda goriilen ve mahsuliin verimini azaltan bir abiyotik stres
kaynagidir (Brown, 2018). Toprakta bulunan yiiksek tuz konsantrasyonu, fizyolojik

kuraklik goriilmesine neden olur. Bitki, bulundugu topragin yiiksek konsantrasyondaki
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klor, sodyum, kalsiyum, magnezyum, siilfat ve bikarbonat gibi iyonlarla temas halinde
oldugu i¢in ozmotik basing ile su elde etmekte zorlanir (Korkmaz & Durmaz, 2017).
Toprakta tuzluluk, suda ¢6ziinebilen iyonlarin zaman igerisinde toprakta birikmesiyle
meydana gelmektedir. Diinya genelinde tarim arazilerinin ¢ogu yiiksek konsantrasyonda
tuzluluktan etkilendigi bilinmektedir, dolayis1 ile tuz stresi tarimi etkileyen 6nemli bir

stres faktoriidiir (Isayenkov, 2012).

Tuz stresi bitkilerin gelisimi ve verimi tizerinde olumsuz etkilere sahipken halofit grubu
bitkilerde tam tersi etkiye sahiptirler. Halofit grubunda bulunan bitkiler yiiksek
konsantrasyondaki tuza kars1 direng gostermektedirler. Bu gruptaki bitkiler deniz kiyzsi,
tuzlu goller veya ¢ol gibi tuzlulugun yogun oldugu yerlerde daha iyi bir gelisim
gostermektedirler. Halofit btkiler yiiksek tuzluluga maruz kaldiklarinda bir takim
metabolik reaksiyonlar1 baslatarak tuzun bitki {izerinde olusturacagi olumsuz etkilerin
oniine gegebilmektedir. Bir sukkulent gesiti olan Mesembryanthemum crystallinum L.
(Aizoaceae) tuzu ve beraberinde suyu da dokulara alarak tuz stresine karsi bir direng
gostermektir (Flowers vd., 1977). Juncus acutus L. bitkisi gibi “tuz toplayic1” halofitler
ortamdaki tuz yogunlugu arttiginda yaprak dokusunda Mg* ve Ca* iyonlarini biriktirerek
ozmatik basinci negatif tutarak tuz stresine karsi bir cevap gelistirmistir (Boscaiu vd.,
2011). Glikofitler de halofitlere benzer olarak yiiksek konsantrasyonda tuzlu ortamlarda
gelistirdikleri mekanizmalar sayesinde diren¢ olusturabilmektedirler. Gelistirilen bu
mekanizmalar bitkide toksik etkiye neden olabilecek iyonlarin alinmasini birikmesini

engelleyebilmektedirler (Hasegawa vd., 2000; Srivastava vd., 2015).

2.1.7 Soguk stresi

Diisiik sicaklik (<20°C) veya donma sicakliklarinda (<0°C) etkili olan soguk stresi
tarimsal iiriinlerin bliylimesini, gelismesini, cografi yonden tarimsal arazilerde iiretkenligi
sinirlayan onemli abiyotik faktdrlerden biridir. Bazi bitki tiirleri, soguk stresinin
yasatabilecegi olumsuz etkileri en aza indirmek amaciyla soguga karst uyum
saglamaktadir (Chinnusamy vd., 2007; Heidarvand & Maali Amiri, 2010). Bitkiler, diisiik

sicakliklarda ekstraseliiler alanda buz olusturarak toleransi arttirmak veya ekstrem
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soguklarda kar ya da toprak altinda kalarak soguktan kaginmak gibi fizyolojik cevaplar
gelistirmislerdir (Korkmaz & Durmaz, 2017).

2.1.8 Kuraklik stresi

Kuraklik, bitkilerin biiylimesini, gelismesini, metabolik faaliyetlerini ve en nihayetinde
canliliklarini ve dolayisiyla mahsul verimini de etkileyen bir stres faktoriidiir (Kavar vd.,
2008). Kuraklik tizerine yiiriitiilen ¢alismalarda, kuraklik stresine maruz kalan bitkilerin
yapisinda bulunan mineral dengelerinin ve verimlilik oranlarinin  degistigi
belirtilmektedir (Farooq vd., 2009). Kurakligin bitki tizerindeki etkileri, yagis miktarinin
normal olarak kabul edilen degerlerin altinda kalmasi veya buharlasmanin normalden
fazla olmasi sonucunda, suyun yasam ortaminda kit olmasi veya donma olay1 sebebiyle
bitkinin suyu yeteri kadar alip metabolize edememesinden dolay1 ortaya c¢ikmaktadir
(Rollins vd., 2013; Ashraf & Ozturk, 2008; Korkmaz & Durmaz, 2017). Kuraklik stresi
altinda bitkide ilk olarak etkilenen kok dokusu olsa da kurakligin etkisinin ilk olarak
gozlemlendigi yerler yaprak dokudur (Kavar vd., 2008). Bitkiler kuraklik stresi altinda
hiicresel faaliyetlerini devam ettirmek ve canliliklarini siirdiirebilmek adina birtakim
mekanizmalar gelistirmektedirler. Kurakligin bitkiler {izerinde olusturdugu etki,
kurakligin siddetine, bitkinin tiirline ve icinde bulundugu gelisim donemine gore

farkliliklar gosterebilir (Rao vd., 2006).

2.1.9 Kuraklik stresinin olumsuz etkileri

Kiiresel iklim degisiklikleri sonucunda meydana gelen CO: seviyesindeki artig, yagis
modellerinin degisiklik gostermesi gibi durumlar diinya capinda kuraklik stresini
tetikleyen baslica faktorlerdendir. Yiiksek sicaklik ile birlikte 151k yogunlugu topraktan
suyun buharlagmasina neden olmakta ve bu durum bitkide su kayiplarina sebep
olmaktadir. Bunu yaninda toprakta yeterli su miktar1 olmasina ragmen tuzluluk, toprak
sicakligi, sel ve heyelan gibi ¢esitli faktorler bitkinin koklerinden su alimini olumsuz
yonde etkileyerek bitkide kuraklik stresi etkilerinin goriilmesine neden olmaktadir. Bu tip

kurakliklar fizyolojik kuraklik olarak tanimlanmaktadir.
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Kuraklik stresine maruz kalan bitkilerde goriilen belirtiler, bitkinin tiiriine, i¢inde
bulundugu gelisme donemine ve ¢evresel faktorlere bagli olmak kosuluyla degiskenlik
gostermektedir. Semptomlarin siddeti, kuraklik siddeti ile orantili olmakla birlikte
kurakliga maruz kalinan siire, topragin ve bitkinin fizikokimyasal yapisiyla da yakindan
ilgilidir. Genel olarak gozlemlenen belirtiler, yapraklarda solma, sarkma, sararma,
biiziilme veya erken yaprak dokiimii olmaktadir. Siklikla gozlemlenen bu belirtiler
disinda bitkilerde dal catlamasi, bodurlasma ve gdvdenin incelmesi gibi durumlar da
gorilmektedir. Siddetli ve uzun siireli kuraklik stresi etkisi altinda kalan bitkilerde 6lim

gerceklesmektedir (Salehi-Lisar & Bakhshayeshan-Agdam, 2016).

Bitkilerin biliylime ve gelisme evreleri, hiicrelerin faaliyetlerine baglidir. Hiicrelerin
biliylime, gelisme ve boliinme gibi temel yasamsal faaliyetlerini yerine getirebilmesi
enzim aktivitelerinin diizenli olmasina, elde ettigi enerjinin dengeli ve yeterli olmasina
baghdir. Kuraklik etkisi altinda bitkideki turgor dengesi, dehidrasyon kosullarinda
degisiklikler olusur ve bitki hiicreleri temel fonksiyonlar1 yerine getiremez (Keyvan,

2010).

Kuraklik bitkilerde morfolojik ve anatomik olarak degisikliklere neden olmaktadir.
Belirtildigi tizere kurakliktan ilk etkilenen doku kok dokusu olmasina ragmen kurakliga
bagli semptomlarin gozle goriilebildigi doku yaprak dokudur ve yaprak dokunun
anatomisi kuraklik stresi ile degisebilir. Etli ve kurakgil bitkilerin yaprak boyutunda
meydana gelen kiigiilme, stoma sayisinin azalmasi, hiicre duvarinin kalinlagmast, yaprak
yiizeyinde kiitinlesme ve bazi hububat tiirlerinde tiip yaprak olusumu kurakliga baglh
olarak olusan degisikliklerdir (Chernyad’ev, 2005; Jaleel vd., 2009). Su eksikliginde
erken yaprak yaslanmasi artmaktadir. Bitkinin yasamsal faaliyetlerinin devam edebilmesi
i¢in gerekli enerjinin saglandig1 fotosentezin optimal kosullarda gerceklesmesinde yaprak
alan1 ve stoma acikligi 6nemli bir faktordiir. Kuraklik stresi ile su eksikligi yasayan
bitkilerde kiigiik yaprak alani, stomada meydana gelen gaz degisiminde yasanan yiiksek
direng ve yapragin yaslanmasi gibi nedenlerle fotosentez azalmaktadir. Fotosentezin
azalmast da bitki boyutu ve biyokiitlede azalmaya neden olmaktadir. Bazi bitkiler

kurakliga maruz kaldiklarinda kurakligin siddetine bagl olarak suya ulasabilmek i¢in kok
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dokularinda, biiylime ve buna baglh olarak su toplama kapasitelerinde artig

goriilebilmektedir (Shao vd., 2008).

2.1.10 Bitki su ve fotosentez iliskisi

Bagil su igerigi (RWC), bitki ve su iliskisinde onemli bir faktordiir. Diisiik RWC
yapraktaki su potansiyelini azaltarak stomalarin kapanmasma neden olur ve stoma
direncini arttirir dolayisiyla terleme oraninin azalmasiyla birlikte yaprakta sicaklik

artisina yol agar. Bu durum yapraklarda protein ve enzimlerin yapilarinda degisiklik

olusturabilmektedir (Lisar vd., 2012).

Kurakligin bitkiler tizerindeki bir etkisi olan diisiik RWC, yapraktaki su potansiyelinin
diismesine neden olmakla birlikte fotosentezin azalmasina yol agmaktadir. Kuraklik
nedeniyle stomalarin kapanmasi fotosentez icin gerekli CO2 miktarinin yeteri kadar
almamamasma ve fotosentetik elektron tasima bilesenlerinin birikimine neden
olmaktadir. Bu durum molekiiler oksijenin azalmasina ve reaktif oksijen tiirlerinin (ROS)
artmasina yol acarak kloroplastlarda oksidatif hasara neden olur (Shao vd., 2008).
Kuraklik etkisinde bitkide gozlemlenen bu degisimler fotosentez hizini etkilemektedir.

(Bhargava & Sawant, 2013; Ashraf, 2012; Lisar vd., 2012).

2.1.11 Mineral besinlerin alim

Mineral besinler, topraktan inorganik iyonlar seklinde alinan ve bitkinin biiyiimesi,
gelismesi ve tiremesi i¢in gerekli temel kimyasal maddelerdir (Barker & Pilbeam, 2015).
Bu mineral maddelerin bitkiler tarafindan topraktan alinimi koklerin yiizey alani ve
toprak matrisinde bulunan diisiik konsantrasyon oranlarindaki inorganik iyonlart emme
yetenegi ile saglanir. Inorganik maddeler, bitkiler tarafindan topraktan almabilmek igin
toprak nemine baghdir (da Silva vd., 2011) Kuraklik, bitkilerin biiyiimesi, gelismesi ve
tiretimi lizerinde ciddi etkiye sahiptir (Shao vd., 2008). Kuraklik stresi bitkinin kok
aktivitesini olumsuz yonde etkiler ve toprak neminin azalmasi nedeniyle minerallerin

bitki kokiinden alinmasini zorlastirdigi igin bitkinin mineral beslenmesini etkiler ve iyon
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dengesini bozar (Akhtar & Nazir, 2013; Dubey vd., 2021). Ayrica koklerden alinan
minerallerin, bitkinin st kisimlarina iletiminde, ksilem damarlar1 boyunca suyun akis
hiz1 kok basinci ve terleme hizi 6nemli bir role sahiptir. Kuraklikla birlikte suyun akis
hizinda diisme ve stomalarin kapali hale gelmesinden dolay1 terlemenin azalmasi ile
birlikte mineral iletimi de yavaslamaktadir (Mengel vd., 2001) Bununla birlikte mineral
alim1 siirecinde etkili olan enzimlerin aktivasyonu da kuraklikla olumsuz yonde

etkilenmektedir.

2.1.12 Transkripsiyon faktorleri, yapilar: ve simiflandirilmasi

Transkripsiyon faktorleri, gen ekspresyonunun kontroliinde, bitki gelisimi, hiicre
dongiisii, hiicre sinyali ve stres kosullarina karsi tepki olusmasinda 6nemli bir etkiye sahip
olan protein grubudur (Javed vd., 2020). TF’ler gen ifadesinin olusmasindaki ilk asama
olan DNA’nin RNA dizilerine transkripsiyonunu kontrol edebilmektedir (Stegmaier vd.,
2004). Cis-elementlerin diizenlenmesinde de transkripsiyon faktorlerinin etkili oldugu

bilinmektedir (Hsia & McGinnis, 2003).

TF’ler, hedef gen iizerindeki promoter bdlgelere baglanabilmek icin spesifik dizilere
sahiptir. TF’lerin hedef gen tizerinde aktif olabilmeleri i¢in bu spesifik dizilerin oldugu
bolgelere baglanmalar1 gerekmektedir (Kummerfeld & Teichmann, 2006). TF’ler hedef
genin ilgili bolgesine dogrudan ya da dolayli olarak baglanarak transkripsiyonun
gerceklesmesine yardimcei olmaktadirlar ve bazi TF’ler birtakim inhibe edici bilesiklere
baglanarak transkripsiyonun ger¢eklesmesini engelleyebilmektedirler (Yusuf vd., 2012).
TF’ler, bitkinin strese kars1 tolerans gelistirmesi i¢in strese duyarli genlerin diizenlenmesi

gibi birtakim biyolojik olaylarin gelismesinde gorev almaktadir (Yang vd., 2022).

TF’ler yapisal olarak degisken zincir uzunluklari, molekiiler agirliga sahip alfa sarmallar1
ve B-yapraklar icermektedir (Jan vd., 2019) TF’lerin fonksiyonel cesitlilikleri goz
onilinde bulunduruldugunda kendi aralarinda yapisal benzerlikleri bulunmaktadir ancak,
ayirt edilebilir baz1 korunmus yapisal motiflere sahiptirler. TF’lerde sinyal algilama alan
(SSD), DNA baglama alan1 (DBD) ve Trans-aktivasyon alan1 (TAD) 6nemli korunmus
motif yapilarindandir (Depege-Fargeix vd., 2011). Transkripsiyon faktorlerinin hedef gen
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tizerindeki spesifik dizilerin bulundugu promotor veya gii¢lendirici sekansa baglanma
kabiliyetine sahip korunmus yapisal motifin oldugu bolge DNA baglama alani olarak
adlandirilmaktadir. DBD’ler transkripsiyon faktorlerinin DNA’daki spesifik lokuslara
baglanma tipini, oranin1 ve 6zgilinliigiini belirleyen bolgelerdir (Reid vd., 2010). Sinyal
algilama alaninin yapisi sinyalin yogunluguna baglidir ve genellikle sinyalin tiiriine bagl
olarak adlandirilir. Ligandlar, iyonlar ve hormonlar SSD’ye baglanarak sinyal gorevi
goriir ve SSD’nin aktivasyonunu saglayan birtakim degisiklikleri saglar (Brivanlou &
Darnell Jr, 2002; Jan vd., 2019). Trans-aktive edici alanlar, protein ve enzimlerin
baglandig1 bir bolgedir. DNA baglanma alanindan gene baglanan bir transkripsiyon
faktoriiniin trans-aktive edici bolgesi, transkripsiyon mekanizmasi i¢in gerekli polimeraz

gibi enzimler ve diger proteinlerin baglandigi bir bolimdiir (Piskacek vd., 2007).

Transkripsiyon faktorleri, DNA baglama alaninin yapisina bagli olarak yaklasik 50-60
farkl1 aile altinda toplanmaktadir ve bitkilerdeki protein kodlayan genlerin %5-%7’sini
transkripsiyon faktorleri olusturmaktadir (Gray vd., 2009). TF’ler genel olarak DNA
baglanma domaini yapisi, homoloji modellemeleri, Gizli Markov modellemesi ve

islevleri gibi parametrelere gore siniflandirilmaktadir (Jan vd., 2019).

Transkripsiyon faktorleri, fonksiyonlar1 ve gorevlerine gore siniflandirilirken gen ifadesi
ve sinyal sonrasinda olusan degisimleri dikkate alinmistir. Housekeeping genler ile stres
kosullar1 ve gelisim evreleri gibi belirli kosullar altinda aktive olan genler olmak iizere

iki ana gruba ayrilmaktadir (Brivanlou & Darnell Jr, 2002).

Transkripsiyon faktorleri, yapilarina gore siniflandirilma yapilirken Gizli Markov
yontemi ile elde edilen niikleotit modellerine ait veriler baz alinmistir. Yapilarina gore

TF’ler;

e 6 smifve 21 aileden olusan temel alan

e 5 smif ve 13 aileden olusan Cinko koordinasyon DNA baglama alani

e 6 sinif ve 15 aileden olusan Helix-turn-helix (HTH)

e DNA’da bulunan kiigiik oluklarla etkilesimde bulunan, 11 smif ve 19 aileden olusan

Beta-scaffold faktorler olmak iizere 4’e ayrilmaktadir (Jan vd., 2019).
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2.1.13 GATA transkripsiyon faktorii

Transkripsiyon faktorleri, bitki biiylimesini, gelismesini, hiicre farklilagsmasini, metabolik
fizyolojiyi, sinyal iletimini ve diger biyolojik fonksiyonlar1 diizenleyen DNA baglayici
protein grubudur (Yao vd., 2022). Bitkilerde WRKY, MYB, DREB (Dehidrasyona
duyarli element baglayici protein), bZIP (temel bolge 16sin fermuar), MADS-box, NAC,
bHLH gibi farkli transkripsiyon faktorleri bulunmaktadir (Yao vd., 2022; Zhu vd., 2020).
GATA transkripsiyon faktorii de bitkilerin hemen hemen biitiin dokularinda bulunan,
¢imlenme, organ olusumu ve morfogenezi, klorofil pigmentinin sentezi Ve cevresel strese
kars1 tepkileri diizenlemektedir (Yao vd., 2022). GATA transkripsiyon faktdrlerinin DNA
baglama bolgeleri, fazla miktarda korunmus tip IV ¢inko parmak yapisi C-X2-C-X17—
20-C-X2-C ve korunmus bir temel alan igermektedir. Bitkilerde temel alanda bulunan tip
IV ¢inko parmak yapist ise genellikle C-X2-C-X18-C-X2-C veya C-X2-C-X20-C-X2-C
olarak bulunur (K. Du vd., 2022; Jiang vd., 2021; Zhu vd., 2020). GATA transkripsiyon
faktorlerinin DNA baglanma alani, hedef genler {izerinde bulunan promotor bolgeleri,
WGATAR (W, T veya A’y1; R, G veya A’y1 temsil etmektedir) konsensiis motifini
taniyarak hedef gene baglanabilmektedir (K. Du vd., 2022) Arabidopsis thaliana ve
Oryza sativa'da yapilan ¢alismalarda, GATA transkripsiyon faktorleri, evrimsel iligkileri,
DNA baglama bélgeleri ve gen yapilarina gore dort alt grupta kategorize edilmistir (Shi
vd., 2022). GATA transkripsiyon faktorlerinin bitki metabolizmasinin diizenlenmesinde
gdrev aldig1 bildirilmistir. Ornegin, 4. thaliana’da GATA genleri, karbon ve nitrojen
metabolizmasinin diizenlenmesinde, bununla birlikte klorofil seviyeleri, kloroplast
boyutu ve fotosentez veriminde etkili olmaktadir. O. sativa’da biyokiitle gelisimi ve
fotosentez metabolizmasinda etkilidir (Shi vd., 2022). GATA transkripsiyon faktorleri,
1518a karst duyarli genlerin diizenleyici alanlarinda bulunmustur ve elektroforetik
hareketlilik ve DNase | ayak izi denemeleri GATA transkripsiyon faktorlerinin 1sikla
ilgili siireclerde gorev aldigini gostermektedir. A. thaliana iizerinde yapilan ¢alismada
GATA genlerinin 151kl1, 151ksiz ortamlarda sirkadiyen ritmindeki degisikliklerde gorev
aldig1 gézlemlenmistir (Manfield vd., 2007).
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2.2 Kaynak Ozetleri

GATA transkripsiyon faktorlerinin, bitkilerde organlarin gelisimi, 151k morfogenezi ve
nitrat asimilasyonunda 6nemli bir role sahip olduguna dair kanitlar vardir. Bunlara ek
olarak yapilan bir ¢alismada biber genlerinde bulunan GATA gen ailesinin abiotik strese
kars1 gostermis oldugu ifade seviyeleri incelenmistir. CapSicum annum’da bulunan
CaGATA14 geninin gdstermis oldugu yiiksek ekspresyon seviyesinin, donma ve kuraklik

stresine kars1 toleransi artirabilecegi 6ngoriilmistiir (C. Yu vd., 2021)

Kuraklik, sicak ve soguk stresi gibi bazi abiyotik stres kosullar1 altinda GATA gen ailesine
ait ekspresyon seviyelerinde degisiklikler gozlemlenmistir. Ornegin Okaliptus bitkisinde
bulunan TaGATA54, TaGATA57 ve TaGATA60 genleri sicaklik stresi altinda yiiksek
ekspresyon seviyesine sahiptir (K. Du vd., 2022)

GATA transkripsiyon faktorleri bitkilerin biiylime, gelisme ve strese karst bir savunma
mekanizmas: gelistirmesinde 6nemli bir etkiye sahiptir. Bugdayda yapilan analizler
gostermektedir ki GATA genlerinin ekspresyon seviyeleri, abiyotik stresi kosullari altinda
degisim gostermektedir. Ozellikle tuz ve kuraklik stresi altinda, TaGATA62 ve
TaGATA73 genleri yiiksek seviyelerde ifade olmuslardir (X. Du vd., 2022)

Patateste (Solanum tuberosum L.) yapilan ¢alismada 49 adet GATA proteini 5 alt ailede
olmak tiizere tanimlanmis olup StGATA olarak isimlendirilmistir. Korunmus motif
analizleri, patateste bulunan StGATA genlerinin birden fazla introna sahip oldugunu
gostermistir. Cis-element analizleri sonucunda StGATA genlerinin abiyotik stres ile ilgili
olan cis-elementleri igerdigi goriilmiistiir. Doku 1s1 grafikleri StGATA genlerinin bitki
gelisim donemlerinde farkli dokularda ifade seviyesinin arttigini gostermektedir. RT-
gPCR analizi ile patateste goriilen bakteriyel hastaliklarda molekiiler savunma sistemleri
ile GATA genlerinin ifade seviyelerinin yukar1 yonlii regiile oldugu gézlemlenmistir (R.
Yuvd., 2021).
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GATA transkripsiyon faktorleri, genlerin ilgili bolgelerindeki motifleri taniyip bu
bolgelere baglanarak transkripsiyonun diizenlenmesinde gorev almaktadirlar. Cesitli
bitkilerin biyolojik siireclerinde, abiyotik stres unsurlarina kars1 6nemli bir role sahiptir.
Domateste (Solanum lycopersicum) yapilan ¢alisma sonucunda 4 alt aileye ayrilmis 30
adet GATA geni tanimlanmis olup SIGATA olarak isimlendirilmistir. Yapilan bu
calismada tuz stresine karsi ifade seviyesi bilinen ve onceki c¢aligmalarla teyit edilen
SIGATAL7 geninin mutant bitkilerdeki tuz stresine karsi toleransi arttirdigi
gbzlemlenmistir (Wang vd., 2023).

Domates {izerinde yapilan bir diger ¢alismada da tanimlanan GATA genlerinin 14
tanesinin kok, govde, yapraklar ve cicek kisimlarinda ifade seviyelerinin farkli oldugu
goriilmiistiir. Caligmada GATA genleri 4 alt aileye ayrilarak incelenmistir. Soguk,
kuraklik ve tuz stresi gibi abiyotik stres uygulamalarinda alt ailelerden 1 numaral alt aile
tiyelerinin bu stres etkilerine karst bir cevap olusturdugu yapilan analizler sonucu

gorilmiistir (Yuan vd., 2018).

GATA transkripsiyon faktorleri, bitkilerdeki 1g18a bagli genlerin regiilasyonunda ve nitrat
asimilasyonunda gorev almaktadirlar. Piring (Oryza sativa) iizerinde yapilan analizlerde
35 GATA transkripsiyon faktoriinii kodlayan 28 adet genin oldugu ve bu genlerin 7 alt
ailede incelendigi sonucuna ulasilmistir. Alt aile 5’in iyelerinden biri olan
OsGATAZ23a’nin tuz ve kuraklik stresi basta olmak iizere ¢oklu abiyotik stres kosullar
altinda yiiksek ifade seviyesi ile yanit olusturan bir transkripsiyon faktorii oldugu

goriilmistiir (Gupta vd., 2017).
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 GATA Proteinlerinin Fasulye (Phaseolus vulgaris L.) Bitkisi Genomunda
Tammlanmasi

Fasulye bitkisine ait biyoinformatik analizler yapilmistir. Fasulye bitkisinde bulunan
GATA proteinlerinin belirlenmesi i¢in veri tabani olarak bitki transkripsiyon faktorleri

veri taban1 (Plant TFDB) (http://planttfdb.gao-lab.org/) kullanilmustir (Tian vd., 2020).

, =T ~ PlantRegMap/PlantTFDB v5.0
“%P_IantTFDB" Plant Transcription Factor Database

Previous version: v3.0 v4.0

Home Trext BLAST predction Douriond ey About Unks Plantteonp | 555 (o LPY)
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» The new version PlantTFDE 5.0 has been incorporated into PlantRegMap.
s This is the mirror of PlantTFDB.

Browse by Species
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Chlorophytae (16 species)
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Lycopodiophyta (1 species)
Coniferophyta (5 species)
Basal Magnoliophyta (1 spedes)
Monocots (38 species)
#- Eudicots (100 species)
Quick finks: Arabidopsis thaliana, Glycine max, Oryza sativa, Populus trichocarpa, Solanum lycopersicum, Zea mays
Couldn’t find the species interested? Please try the extended TF repertoires or identify TFs by the prediction server

Browse by Family

BEEEEEEEE

AP2 (4451) ARF (4578) ARR-B (2354) B3 (10509) BBR-BPC (1256)
BES1 (154%) C2HZ (17740) C3H (9693) CAMTE (1343) CO-like (2125)
CPP (1612) DEB (1651) Dof (5655) E2F/DP (1781) EIL (1234)
ERF (21129) FAR1 (7527) G2-like (9574) GATA (5335) GRAS (9304)
GRF (1876) GeBP (1564) HB-PHD (477) HB-other (2277) HD-ZIP (8602)
HRT-like (249) HSF {4574) LBD (7218) LFY (253) LSD (957}
M-type_MADS (7541) | MIKC_MADS (6918) | MYB (22032) MYB_related (15369) | NAC (19997)
MF-X1 (403) MF-YA (2461) NF-YE {309%) NF-YC {2448) NZZ/SPL (109)
Nin-like (2766) RAV (690) S1Fa-like (359) SAP (164) SBP (4168)
SRS (1327) STAT (214) TALE (4433) TCP (4187) Trihelix (5256)
VOZ (535) WOX (2358) WRKY (14549) Whirly (530) YABBY (1719)
ZF-HD (2589) bHLH (28698) bZIP (15438)

Sekil 3.1 Bitkideki transkripsiyon faktorleri veri tabani (PlantTFDB)
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GATA transkripsiyon faktorlerine ait olan erisim numaralar1 PlantTFDB’den elde
edilmistir. PF00320 erisim numarasi kullanilarak CDS, protein ve genom dizileri
Phytozome 13 (https://phytozome-next.jgi.doe.gov/) veri tabami iizerinden FASTA
formatinda kaydedilmistir. Kaydedilen muhtemel GATA dizileri, Phytozome ve NCBI
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) veri tabanlar1 kullanilarak blast (blastb) islemi
yaptlmistir. Hidden Markov Modeli (HMM) ile bu protein dizilerinde taramalar
yapilmustir.

' JGI X Phytozome!l 13 JelHome | JlDataPortd  Toolsy  Projects v Genomesy  Cart Confact Subscribe | Login

THE PLANT GENGMICS RESOURCE

Welcome to Phymzomey 1. Choose genomes by selecting from free or type genus/species/common nar '

Qverview Release Notes News
Lrchaenlastic

Recent Genome Releases

Genome Common name Release Date
upland cotton Aug 16,2022

ent Aug 16,2022

wild lent; Aug 16,2022

50yDean Aug 16,2022

1 qenalgae Jun 17,2022

Marl, 022 v

Sekil 3.2 Phytozome 13 veri tabani arayiizii
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National Library of Medicine

BLAST® Home Recent Results Saved Strategies Help

Basic Local Alignment Search Tool
BLAST+ 2.13.0 is here!

Starting with this release, we are including the
blastn_vdb and tblastn_vdb executables in the BLAST+
distribution.

BLAST finds regions of similarity between biclogical sequences. The
program comparas nucleotide or protein sequences to sequence
databases and calculates the statistical significance Learn more

Thu, 17 Mar 2022 12:00:00 EST B more BLAST news. ..

[ D[

Web BLAST

",

BLAST Genomes

Human Mouse Rat Microbes

Sekil 3.3 NCBI blast veri tabani arayiizii

Klanlar, evrimsel olarak ortak bir kokenden gelen bir veya daha fazla Pfam ailelerini
iceren gruplardir. Ailelerin birbirleri ile benzerlikleri, ilgili islevleri, yapilar1 veya profil-
Hidden Markov Modeli (HMM) ile ortaya koyulur (Mistry, Chuguransky vd. 2021).
Tanimli GATA {iyeleri arasinda benzerlik olup olmadigini kontrol etmek amaciyla
Expasy decrease redundancy (https://web.expasy.org/decrease_redundancy/) veri tabani
kullanilmistir (Sekil 3.4). Tanimlanan GATA dizilerinin, {izerinde bulundugu kromozom
ve bu kromozom iizerindeki baslangi¢c ve bitis noktalar1 Phytozome veri tabani

kullanilarak kaydedilmistir (Sekil 3.2).
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Expasy* Decrease Redundancy e

Decrease redundancy
This program allows you to reduce the redundancy in a set of aligned or unaligned sequences

The algorithm used by this program was developed by Cédric Notredame and is

Input a set of several sequences or an aignment In any format (such as FASTA)

0 The input is an alignment 0 Output complete distance table

Use the following rules to decrease redundancy

(80" % max similarity

| | max number of sequences

[ % of sequences to keep

| | % min similarity

Keep the folloving sequences: | (separate mullple entries with ")
[ Goader | strta |

Sekil 3.4 Expasy decrease redundancy ¢evrimigi aract

GATA protein dizilerine ait pH araligi, molekiiler agirlik, izoelektrik noktas1 (pl),
stabilite durumu, ortalama hidropati degeri gibi fiziksel ve kimyasal 6zellikler, Expasy
Protparam (https://web.expasy.org/protparam/) veri tabani araciligiyla tanimlanmigtir
(Kavas vd., 2021).

ﬂ&]: Py ProtParam o ot

ProtParam tool
ProtParam (References | Documentation) Is a fool which allows the computation of various physical and chemical parameters for a glven protein stored In Swiss-Prot or

TrEMBL or for a user enterad prolein sequence. The computed paramelers include the molecular weight, thearetical pl, amino acid compasition, atomic compasition
exfinction coefficient, estimated hali-life, instability index, aliphalic index and grand average of hydropathicity (GRAVY) | Disclaimer).

Please nole that you may only fill out one of the Tollowing fields at a time,
Enter a Swiss-Prot TIEMBL accession number (AG) (for example P05430) or a sequence identifler {1D) (for example KPC1_DROME):

Or you can paste your Gwn amino acid sequence (in one-etter code) in the box below:

RESET || Compuie parameters

Sekil 3.5 Expasy protparam ¢evrimigi aract
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3.2 GATA Gen Ailesi Dizilerin Hizalanmasi Filogenetik Analizler ve Korunmus
Motiflerinin Belirlenmesi

Fasulye genomunda bulunan GATA gen ailesine ait diziler, MEGA programi
(https://megasoftware.net/) yoluyla ClustalW kullanilarak hizalanmistir. Hizalama iglemi
sonucunda elde edilen veriler ile filogenetik agag ¢izimi yapilmistir. Filogenetik agac
ciziminde MEGAv11 programi (Sekil 3.6) Maximum Likelihood yontemi kullanilmistir
(He vd., 2023; Tamura vd., 2021). Filogenetik agag, Interactive Tree of Life (iTOL)
(https://itol.embl.de/) arayiizii ile gorsellestirilmis ve renklendirilmistir (Letunic & Bork,
2021).

| [E Molecular Evolutionary Genetics Analysis - [m] X
File Analysis Help

TA <o i - . o

) () () (w) (7 o, . ®, Ll +

L L L L L L L L — — M L

ALIGN DATA MODELS DISTANCE DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCKS DISEASE

TIMETREE
DATAMONKEY

RECENT PUBLICATIONS

o

o] = 9 & (T4 (%) Y L] 8 ) ¢
HELP DOCS EXAMPLES CITATION REPORT BUG UPDATES MEGA LINKS OOLBAR PREFERENCES . PROTOTYPE

Sekil 3.6 MEGA v11.0 yazilimi arayiizii
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)

e G ,77"M <
\ . r, N\
» /I//I S / N . ,.....‘\-\\\‘\‘“\“\\k\

Welcome to iTOL v6

Interactive Tree Of Life is an online tool for the display, annotation and management of A
phylogenetic and other trees. \7
N
bY . Manage and visualize your trees directly in the browser, and annotate them with various datasets. x
’ 4 —_— g
Note: See the details on iTOL access modes and subscripticns Current changelog: version 6.5.8

Sekil 3.7 iTOLv6.8 ¢evrimigi aract

Filogenetik agactan elde edilen sonucun dogrulanmas1 amaciyla Gene Structure Display
Server v2.0 (http://gsds.gao-lab.org/) arayiizii kullanilarak intron-ekzon analizi
yapilmistir (Hu vd., 2015). Fasulyede bulunan GATA genlerine ait intron-ekzon

bolgelerini gosteren gorseller olusturulmustur.

Home | Help | About | FAQ | Links: PlantRegMap

@ Gene Features

" Format [em D
J¥ Input features in BED formatC :
Input data:
.

or upload file: | Dosya Sec | Dosya secilmedi
o Other Features to Display

o Output (Phylogenetic Tree/Order)

o Image Format [sve v

Sekil 3.8 Gene Structure Display Server 2.0

GATA proteinlerine ait korunmus motiflerin belirlenmesi i¢in Multiple EQM For Motif
Elicition Tool (MEME) (https://meme-suite.org/meme/tools/meme) veri tabani
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kullanilmigtir (Bailey vd., 2015). Yapilan analizde motif sayisinin en fazla 20 olmasina

dikkat edilmistir.
MEME discovers nowel, ungapped motifs
o {recuming. fixedlength patberns) in your
seguences [sample oulput from sequences).
= = Multiple Em for Motif Elicitation MEME splits wvariable-length pstterns into two

or more separate motifs. See this Manual for
“ersion 5.4.1 more information.

= Motif Discovery

¥ Motif Enrichment

—| Data Submission Form I
Perform meotif dizscovery on DINA, ENA | protein or custom alphabet datazets.

» Motif Scanning

» Motif Comparison

Select the motif discovery mode [Z]

» Gene Regulation _ . : LT - . . .
® Claszic mode O Discriminative mode O Differential Enrichment mode

Select the sequence alphabet
Uze sequences with a standard alphabet or specify a custom alphabet [7]

® DNA, ENA o Protein O Costors [ SN

Input the primary sequences
Enter sequences in which vou want to find motifs [7]

= Guides & Tutorials
= Sample Outputs

»File Format
Reference

= Download & Install

[Upload sequences | | Dosya Sec | Dosya segilmedi =

Select the site distribution
Hew do vou expect motif sites to be distributed in sequences? [7

[Zerc or One Oecurrence Per Sequence [zoops) W |

= Alternate Servers

> Authors & Citing
»=Recent Jobs

Select the number of motifs
How many motifs should MEME find? [F]

E1

Input job details
(Optional) Enter vour email address. [7]
|

(Opticnal) Enter a job description [7]

+4 Previcus version 5.3.3

— I D I D L I L D

(
(
(
[
[
[
(
f
[ »Databases
(
(
[

| .

[ ® Advanced options ]

Mote: if the combined form inputs excead 30ME the job will be rejectad.

| Start Search | | Clear Imput |

Sekil 3.9 Multiple Em for Motif Elicitation (MEME) v5.5.3

3.3 GATA Proteinlerinin U¢ Boyutlu Modellemesi

Phyre2  (http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/~phyre2/html/page.cgi?id=index) veri tabani
kullanilarak, GATA protein dizilerine ait 3 boyutlu homoloji modelleri belirlenmistir
(Kelley vd., 2015). Elde edilen modeller giivenirlik agisindan degerlendirilip
paylasilmistir.
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— Subscribe to Phyre at Google Groups

L)) - -
l' '] \/ l\ Visit Phyre st Google Groups
2

W Follow @Phyre2server

Protein Homalogy/analeg¥ Recognition Engine V 2.0

NI
Loqg in (top left-hand corner of this web page) to use our Expert Mode features, including batch job submissiond and One-to-One threadingtd. Registering for this is

quick and easy on our Login page .

You can use "One-to-One Threading” to model your sequence against your own in-house structures and those from the Protein Data Bankld, as well as models
downloaded from the AlphaFold Protein Structure Databaseld.

If you have more than 5 or 6 sequences to model, it is easier for you (and better for everyone!) if you use "batch” processing {under Expert Mode).

Please do not use "intensive mode” unless your search using "normal mode" indicates that a single model does not cover most of your sequence.
[3 For most users, most of the time, 'normal mode' will give you the answer you require in a fraction of the time.

Current Phyre2 server load = 34% (normal running) &

E-mail Address
Optional Job description

Amino Add Sequence B

Or try the sequence finder

Sekil 3.10 Phyre2 v2.0

3.4 GATA Gen Ailesi Duplikasyonlar1 ve A.thaliana, G.max Tiirleri ile Fiziksel
Haritanin Olusturulmasi

Karsilagtirmal1 olarak fiziksel haritanin olusturulabilmesi i¢in 6ncelikle Phytozome’dan
fasulye, G. max ve A. thaliana tiirlerine ait peptid dizileri elde edilmistir, sonrasinda
NCBI’da blastlama (blastp) yapilmistir. GATA gen ailesinin fasulye ve diger belirlenen
tiirlerle arasinda olusturdugu gen duplikasyonlari ile fasulyede bulunan GATA genlerinin
homoloji bakimindan degisim oranlarinin hesaplanmast i¢in TBtools programi

kullanilmistir (sekil 3.11).
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Sequence Toolkit BLAST GO & KEGG Graphics Others About |?

[*] About TBtools | [X| Simple Ka/Ks Calculator |

Simple Ka/Ks Calculator (NG)

Set Input CDS File in Fasta Format

Drag and Drop an Input CDS File in Fasta Format

{Optional) Set Input Protein Sequence File in Fasta Format

‘Drag and Drop an Input Protein Sequnece File in Fasta Format ‘

Set Input GenePair File in Tab-delimited Format (Gene_1tGene_2)

‘Drag and Drop an Input GenePair File in Tab-delimited Format (Gene_14Gena_2) ‘

Set Output Kaks Info. Table File

|Drag and Drop an CQutput Directory Here | ‘ |

Advanced

Start
CPU: |4

Sekil 3.11 TBtools basit Ka/Ks hesaplama

3.5 PVGATA Genlerinin Kromozomal Dagilimi ve Promotor Bélgelerinin
Belirlenmesi

Fasulyede bulunan GATA genlerinin baslangi¢ ve bitig pozisyonlari kullanilarak TBTools

programinda, bu genlerin kromozomlar lizerindeki dagilimlar1 gosterilmistir.

Fasulyede bulunan GATA genlerinin promotor bdlgeleri, Phytozome veri tabani yardimi
ile genlerin 5’ upstream bolgesinden yaklasik 1500 baz cifti gerisinde tanimlanmuistir.
Tanimlanan bu promotor bdlgelerine ait cis elementlerini belirlemek amaciyla
PlantCARE (https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/) veri tabani
kullanilmistir. Belirlenen cis elementlerinin literatiirdeki adlar1 ve fonksiyonlar1 gizelge

halinde gosterilmistir (Kasapoglu vd., 2022).
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& TBtools (Toolbox for Biologists) v1.0987663 - O >
Sequence Toolkit BLAST GO & KEGG Graphics Others About
[%¢] About TBtools [ [] Gene Location Visualize {Advanced) |

Gene Location Visualize (Advanced)

Set Length Info. of Chromosomes (ChriDitLength)
[Drag and Drop a Chr Length Info File Here | [ - ]

Set Gene Position Info (GeneltChriDitStartPos\tEndPos)

|Drag and Drop a File Containing Gene Position Info | -

Set Gene Linked Info
|Drag and Drop an Input Gene Linked Info. (GenelD_14GenelD_2) | I:l

Set Gene Label Color Info File {GeneltRGBString) or (GeneltLogFoldChange)
|Drag and Drop an Input Gene Color Info File. (GeneiRvalue, Gvalue Bvalue) or (GeneLog2FC) | I:l

Set Chromosome Heatmap Data (ChriD\t StartPostEndPos\tRegionValue) Show Gene Labels
[Drag and Drop a File Containing Chromosome Heatmap Data |

Sekil 3.12 TBtools gen lokasyonu

This web site and its data.can bi d freely by Academic users.
For more details see:the data ac reement

Name of Factor... In exchange we would appreciste if those having nice data resulting from experiments

MName of Site... after usage of the dstabase would submit it to oir database and share it with everyone.

Releren

For non-Academic users please vead the terms of usage or contact us
R

Motif Sampler.

Clustering

A referential database with:

Enter new data

Coerai Rblointe. 435 different names of plant transcription sites
149 from monocots
Sl mpmiimod by 281 from dicots

Stephane Rombants
S from other plants

Sekil 3.13 Plantcare ¢evrimigi aract
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3.6 Sinteni Analizi

Acthaliana, G.max ve P.vulgaris tiirlerinde bulunan benzer gen bloklarinin sinteni
analizini yapmak amaciyla bu tiirlere ait ortolog genlerin protein dizileri Phytozome veri
tabanindan elde edilmistir.  GATA genlerinin sinteni haritast TBTool programi
kullanilarak olusturulmustur (ILHAN, 2018).

3.7 PvGATA Genlerinin MikroRNA (miRNA) Analizi

Fasulyede bulunan miRNA dizileri PmiREN (https://www.pmiren.com/) ¢evrimigi aract
kullanilarak indirilmistir (Guo vd., 2022) PvGATA gen ailesine ait miRNA’lar

psRNATarget Server (https://www.zhaolab.org/psRNATarget/) c¢evrimigi  araci
kullanilarak hizalanmistir (Zhang, 2005). PvGATA genleri ile ilgili miRNA’lar arasindaki

iliskinin gorsellestirilmesi i¢in Cytoscapep 3.10 (https://cytoscape.org/download.html)
programi kullanilmistir (Kohl vd., 2011)

PmiREN
Plant MicroRNA Encyclppedia

Home Browse Search Download Documentation Resources Tools Community Submit Contact

¥ Overview [ —— (L S

“““““ .e® B
- ~d ®
fr 'Y

Welcome to PMIREN2.0 ".’”

PmiREN (Plant miRNA ENcyclopedia) is a comprehensive functional plant miRNA r‘.'.. @

database. In version 2.0, it contains 38,186 miRNA loci (MIR) belonging '\“

to 7,838 families, 1,668 syntenic blocks and 141,327 predicted miRNA-target / ,“.'.

pairs in 179 species phylogenetically ranging from chlorophytes to angiosperms. In - ‘

addition, 2,331 deeply sequenced small RNA libraries were used in quantification of ™ =

miRNA expression patterns, and 116 PARE-Seq libraries were employed to validate Y

predicted miRNA-target pairs. Compared to version 1.0, PmiREN2.0 not only retains Y

its full functions, but also adds 11 new tools for in-depth data mining and arscodlh

P practice, pi ing the ition from data collection to fully functional ’
knowledgebase. Furthermore, PmiREN forum was established for sharing resources Integrated TF-miRNA-target network

and new di ies, research ication and release. We
believe the PmiREN2.0 will consistently provide novel insights into miRNA research.

An example of integrated TF-miRNA-target regulatory network, which is

Sekil 3.14 PmIiREN Plant MicroRNA Encyclopedia ¢evrimigi araci
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psRNATarget: A Plant Small RNA Target Analysis Server (2017 Update) e Analysis

Analysis [Switch to Legacy mode]

Submit small RNAs Submit target candidates Submit small RNAs and targets
Upload sRNA file: \ Dosya Sec | Secilen dosya yok [Load Demo Data]

or paste sequences:

- Upload limit: 25MiB, FASTA format or sequence only

Choose cDNA library: Allium cepa (Onion), unigene, DFCI Gene Index (ONGI), version 2 released on 2008_07_17 -

- Contact us to add more libraries

Sekil 3.15 psRNATarget ¢evrimigi aract

File Edit View Select Layout Apps Tools Help I

o 4, ¥ =
> BRA ¢ & Enter search .. ALo
o Network v (= 0 Welcome to Cytoscape: x
3
2
£ | . Sample Sessions
3 D Q o
i o
¥
k) e
3 >
& "
A
" ]
2 Affinity Purification Import & Save Ivacaftor Coauthor Styles Demo
s
>
<
5 &
2 AP
£ ]
g
£
=
& YeastGene Interactions  Yeast Perturbation I
B
Tutorials News
. Node Table v =
3
3
g
=]
wd
Command Line F§ Node Table T3 Edge Table B Network Table
& = |

Sekil 3.16 Cytoscape v3.10

3.8 PVGATA Genleri In Siliko Gen ifade Analizi

GATA genlerine ait mRNA ifade seviyelerine Phytozome veri tabanindan ulagilmistir.
Sequence Read Archive’den lllumina RNA-seq verileri temin edilmistir. CLC-Genomics
programi kullanilarak elde edilen veriler normalize edilip birlestirilmistir (Sequencing,
2011). Hedeflenen gen bolgesine ait doku spesifik mRNA ifade seviyeleri ve RPKM ifade
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degerleri log2 formunda hesaplanarak kaydedilmistir. TBTools programi kullanilarak

genlerin ifade seviyelerinin grafikleri olusturulmustur.

3.9 Bitki Materyalleri, Biiyiime kosullari ve Stres Muamelesi

Yapilan caligmada 'Eskisehir, Tarimsal Arastirma Enstitiisii'nden temin edilen ve Tiirk
bakla ¢esidi olan 'Ziilbiye' kullanilmistir. +4°C’de muhafaza edilen tohumlardan 48 tane
secilip, 3 saat boyunca distile su i¢inde bekletilmistir. Ekim yapilacak topragin nemli
olmasi amaciyla bir kaba alinan toprak islatilmistir. Nemli hale gelen toprak, her bir
saksida 55 gram olacak sekilde saksilara dagitilip ardindan tohumlarin ekimi
gerceklestirilmistir. Ekim isleminde sonra saksilar, bitki yetistirme kabinine alinmistir.
Bitkinin yetistirildigi kabin, optimum sicaklik degeri olan +25 °C’ye ayarlanir. Bagil nem
oran1 %70’tir ve 50 mmol m? s? fotosentetik foton akisina sahiptir. Bu kabin, disaridan
izole ve kontrollii bir ortamdir. Bitkilerin tepsi i¢indeki konumlar: birinci giinden beri
diizenli olarak degistirilmistir. DOrdiinci  glinde bitkilerde 3 yaprak olusumu
gozlemlenmistir. Hoagland suyu (A ve B besini) ile bitkiler beslenmeye devam edilmistir.
Sekizinci glinde 48 tane bitkinin 24’line su verilmemeye baslanarak kuraklik stresi
uygulamasi baslatilmistir. Stresin bagladigi ilk giinden itibaren diizenli olarak iki giinde
bir bitki agirliklar: 6lgtimlenmistir. Kontrol grubu bitkilerine su verilmeye devam edildigi
icin bu gruptaki bitkilerin boylar1 uzamis, yapraklari biiylimiis ve agirliklarinda da artis
gozlemlenmistir. Stres gozlenen bitkilerin agirliklar1 giderek diismiis, boylar1 kontrol
grubuna kiyasla daha kisa ve yapraklarn kiiclik, soluk ve kivrik yapida oldugu
gbzlenmistir. Kontrol grubu ve stres grubundan secilen 6rnekler sivi azot kullanilarak
havanda ezilmistir. Elde edilen numuneler -80 °C’de muhafaza edilmistir. Asagida
fasulye tohumlarinin kontrol ve kuraklik stresi uygulamasi altinda biiylime evreleri

verilmistir.
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Sekil 3.19 Bitkinin topraktan ¢iktig1 ilk gorseller (13.05.23)
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Sekil 3.22 Kontrol ve stres grubu karsilastirmasi (17.05.23)
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Sekil 3.22°de sol taraftaki gorsel kontrol grubuna, sag taraftaki gorsel 7 giin boyunca su

verilmeyerek kuraklik stresi uygulanan grubuna aittir.

Sekil 3.23 Kuraklik stresi uygulamasi sonrasindaki degisimler (23.05.23)

Sekil 3.23’te sol gorseldeki kontrol grubunda bitkilerinin gévde ve yapraklarda biiylime
devam ederken, sag gorseldeki stres grubunda kuraklik stresinin etkisi ile bitkilerin

yapraklarinda diisme ve igeri doniik kapanma goriilmeye baglanmistir.

Sekil 3.24 Kuraklik stresi uygulamasindan 1 hafta sonrasi (24.05.23)

Sekil 3.24’te soldaki kontrol grubunda bulunan bitkilerin yaprak ve govde biiylimesinin
stres grubunda bulunan bitkilere kiyasla daha fazla oldugu ve stres grubu bitkilerinin

yapraklarinin kiiciilerek solmaya basladig1 goriilmektedir.
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Sekil 3.25 3 bitki segilerek takibi yapilmistir (18.05.23)

18.05.23 tarihinde 3 tane bitki 6rnegi (36, 42 ve 24 nolu bitkiler) secilerek daha yakindan

gozlem yapilmistir.

Sekil 3.27 Bitkilerin 20.05.23 tarihindeki gorselleri
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Sekil 3.29 Bitkiler arasindan rastgele se¢ilen kontrol ve stres grubu gorselleri (24.05.23)

3.10 Total RNA izolasyonu

-80 °C’de muhafaza edilen bitki orneklerinden RNA’nin izole edilebilmesi igin
FavorPrep™ Plant Total Mini Kit (Biotech Corp., Ping-Tung, Taiwan) kullanilmustir.
Izole edilen RNA &rnekleri kalite agisindan degerlendirilmek iizere NanoDrop Lite

(NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, ABD) kullanilarak ol¢iilmiistiir.

FavorPrep™ plant total mini kit protokolii

1. Siv1 nitrojen kullanilarak ince toz haline getirilen 100 mg kadar bitki 6rnekleri

mikrosantrifiij tiiplerine aktarilir.
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10.

11.
12.

13.

Tiiplerdeki toz halinde bulunan 6rneklerin tizerine 500 ul FARB tampon ¢ozeltisi
eklenir. Kuvvetlice vortekslendikten sonra oda sicakliginda 5 dakika boyunca
inkiibasyona birakilir.

Toplama tiiplerinin igine filtre kolonlar1 yerlestirilir ve 6rnekler filtre kolonlarina
aktarilir. ~ 18.000 x g bir dakika olmak tizere santrifiij edilir.

Toplama tiipiinde biriken filtre edilmis siipernatant, yeni mikrosantrifiij tiiplerine
alinarak hacim ayarlamasi yapilir.

1:1 oraninda olacak sekilde %70 RNaz igermeyen etanol eklenir ve iyice
karigmasi saglanir.

Kit i¢erisinde bulunan mini kolonlar toplama amaciyla tiiplere yerlestirilir. Etanol
eklenen numune karisimi (herhangi bir ¢okelti dahil) kolonlara aktarilir. Tam
hizda 1 dakika boyunca santrifiij edilir. Toplama tiiplerinde biriken siv1 atilir ve
kolonlar toplama tiiplerine geri koyulur.

Geri kalan 6rnek karisimi i¢in 6. adim tekrarlanir.

FARB kolonlarin iizerine 500 pl yikama tamponu eklenir ve yiiksek hizda bir
dakika santrifiij edilir. Toplama tiipiinde biriken sivi kisim atilir ve FARB
kolonlar tiiplere geri yerlestirilir.

FARB Mini Kolonlara 750 pl Yikama Tamponu 2 eklenir ve tam hizda 1 dakika
santrifiij edilir. Toplama tiiplerinde biriken siv1 atilir ve kolonlar toplama tiiplerine
geri koyulur (Not: ilk kullanimda Yikama Tamponu 2'ye etanol eklendiginden
emin olunmalidir). Bu adim 2 kere olacak sekilde tekrarlanir.

FARB Mini kolonunun kurutulmasi amaciyla tam hizda ii¢ dakika santrifiij edilir.
(Onemli adim! Sonraki adimlarda olusabilecek enzimatik reaksiyonlardan
kaginmak igin kalan siviy1 uzaklastirir).

Kolonlar bir eliisyon tiipiine aktarilir.

FARB Mini Kolonunun membran merkezine 30 ~ 50 ul RNaz igermeyen ddH20
eklenir. Bir dakika boyunca beklenir.

RNA'y1 ayirmak amaciyla tam hizda bir dakika santrifiij edilir. Elde edilen RNA
-80 °C’de muhafaza edilir.
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3.11 Komplementer DNA (cDNA) Sentezi

Bitki orneklerinden izole edilen RNA’lar tek iplige sahiptirler. gPCR analizinde
kullanilabilmesi amaciyla RNA’lardan cDNA sentezi yapilmistr. Sentez, iScript™ cDNA
Synthesis Kit (Bio-Rad) kullanilarak gergeklestirilmistir. Reaksiyon, Thermalcycler PCR
cihaz1 kullanilarak yapilmistir. Total reaksiyon hacmi 10 pl olarak hesaplanip
icerigindeki bilesenler bu miktara gore ayarlanmistir. Her bir reaksiyonda, 5x iScript
Reaction mix (2 ul), iScript Reverse Transcriptase (0,5 ul), ddH20 ve RNA o6rnekleri
kullanilmistir. Reaksiyonda kullanilacak RNA miktari, nanodrop Ol¢limlerinden elde
edilen sonuglara gore belirlenmistir. ddH20 miktar1 da kullanilan RNA miktarina bagli

olarak, reaksiyon total hacmini 10 ul’ye tamamlayacak sekilde belirlenmistir.

Reaksiyon kosullar1 asagidaki Cizelge 3.1°de gosterilmistir.

Cizelge 3.1 cDNA sentezi reaksiyon kosullar

Dongii °C Siire(dk)
Primer Baglanmasi 25°C 5
Ters Transkripsiyon 46 °C 20
RT inaktivasyonu 95 °C 1
Bekleme 4°C -

3.12 Primer Dizaym

Gergek zamanl polimeraz zincir reaksiyonunda (RT-PCR) kullanilmak iizere PvGATA-
01, PvGATA-09, PvGATA-10, PvGATA-12, PvGATA-14, PvGATA-15, PvGATA-18,
PVGATA-20, PvGATA-29 ve PvGATA-30 genleri segilmistir. Genlerin se¢iminde
oncelikle RNA-seq verilerinden elde edilen sonuglar ve ardindan PVGATA genleri
tarafindan hedeflenen miRNA’lar ile genlerin cis-acting’leri incelenmistir. Belirlenen
genlere ait diziler NCBI veri tabanindan elde edilmistir. Segilen genlere uygun primer

tasarimlar1 Integrated DNA Technologies IDT, Primer Quest (https://www.idtdna.com)
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Cevrimici programi kullanilarak yapilmistir. Primerlerin tasarimi ve se¢iminde Tm

degerleri, hairpin olusturma ihtimali ve GC% oranlar1 géz 6niine alinmistir.

Integrated DNA Technologies acquires Archer™ next generation sequencing research assays to advance actionable scientific discoveries.
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x g 5 3 s - . Keep me signed in. Details Forgot Password
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» Provides flexible sequence entry and batch entries (up to 50 sequences) m

Sekil 3.30 IDT ¢evrimigi aract

Cizelge 3.2 Primer dizileri, baglanma sicakliklari, baz sayis1 ve GC orani

Primer Ad1 Primer Baz Dizisi Baz ™m GC
Yonii Sayis1  (°C) (%)
PVGATA-01 Tleri CTCTCCATTCACCATCTCCTTC 22 62 50
Geri AGGTAGGGCAGTCCTGATTA 20 62 50
PVvGATA-09 Tleri GCAGCAACAATGAGCAGAAG 20 62 50
Geri GGCGTTGCACAGAGACTTA 19 62 52,6
PVGATA-10 Tleri CTTCTCTTCAACCCTCCAGAAC 22 62 50
Geri AGCCTGTTCATAAGCTGGTAAG 22 62 45,5
PVGATA-12 Tleri CAAACACACCACGCAATCTC 20 62 50
Geri TGGAAGTGGTATCACAGTTGG 21 62 47,6
PvGATA-14 Tleri GTGTGAGGTACAAGTCTGGAAG 22 62 50
Geri CTCATCTCCATGACTCTCTTGTG 23 62 47,8
PvGATA-15 fleri GACTCTTTCTCTGGTGGAAGTC 22 62 50
Geri CTGGACTTGCTGTCTGGAAT 20 62 50
PVGATA-18 Tleri GCTCTCAGTTCCGTATGAAGAC 22 62 50
Geri ACGATGGCTCATCCACTTTC 20 62 50
PVGATA-20 Tleri CAGCTGATATCGGGCATGAA 20 62 50
Geri CAGAGTGAAACCCGCTTCTT 20 62 50
PVGATA-29 Tleri AGCAGACATCTCCAGCTCTA 20 62 50
Geri AGGGACACTGTTCTGGTTTG 20 62 50
PVGATA-30 Tleri CTTCGGCGATCCTCAATTCT 20 62 50
Geri GTTCGAGAGCCATTCCAGTT 20 62 50
PVACT Tleri TGCATACGTTGGTGATGAGG 20 57 50
Geri AGCCTTGGGGTTAAGAGGAG 20 59 55
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3.13 Real-Time PCR analizi

Sentezlenen cDNA’larin RT-gPCR analizleri, iTag Universal SYBR Green Supermix
(Biorad, ABD) ve Magnetic Induction Cycler (MIC) kullanilarak gerceklestirilmistir.
Reaksiyon kosullar1, Biiyiik vd. (2019) 6nerileri dikkate alinarak belirlenmistir. Fasulye
bitkisinden alinan 12 6rnek, her biri 2 tekrarli olacak sekilde deney plan1 yapilmistir. Gen
ifade analizlerini karsilastirabilmek adma referans olarak Actin (ACT) geni
kullanilmistir. Reaksiyonunda istenilen DNA bdlgesinin ¢ogaltildigindan emin olmak
amaciyla erime egrisi analizleri incelenmistir. Reaksiyon bilesenleri (Cizelge 3.3) ve

kosullar1 (Cizelge 3. 4) asagida gosterilmistir.

Cizelge 3.3 Reaksiyon bilesenleri ve miktarlari

Reaksiyon Bilesenleri Miktar

iTaq™ Universal SYBR® Green Supermix (2x) S5ul
Tleri Primer (10 pM) 0.5 ul
Geri Primer (10 puM) 0.5 ul
cDNA 1l
ddH20 3ul

Cizelge 3.4 Reaksiyon kosullari

Dongii °C Siire (Smoliak vd.)
On denatiirasyon 95 °C 30
Denatiirasyon 95 °C 15
Baglama/Uzama 60 °C 30

Erime Egrisi Analizi 60 °C — 95 °C

PCR analizi sonrasinda elde edilen datalara ait Multiple t testi, Graphpad Prism 9.0.0.121
(https://www.graphpad.com/scientific-software/prism/) yazilimi kullanilarak istatistiksel
analizleri yapilmistir. Elde edilen verilerin grafikleri olusturulmustur. Grafiklerin
olusturulurken Alpha degeri 0,05 olarak segilip analizler bu kriter goz 6niinde tutularak

yapilmustir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1 PvGATA Genlerinin Biyoinformatiksel Analizi

Fasulye genomunda yapilan analizler sonucunda 32 adet GATA geni tanimlanmistir.
Tanimlanan genler, PVGATA bi¢iminde isimlendirilmistir. PVGATA genlerine ait
kromozom lokasyonlari, baslangi¢ ve bitis noktalari, protein uzunluklari, izoelektrik
noktalari, molekiiler agirliklari, kararsizlik indeksleri, alifatik indeksleri ve NCBI veri
tabanina erisim kodlar1 gosterilmistir. Cizelge 4.1°de belirtildigi iizere PVGATA
genlerinin molekiiler agirliklari, 13075.96-59726.83 Da arasinda degismekte olup protein
uzunluklar1 ise 106-552 (aa) arasinda degismektedir. Tespit edilen genler 11 tane
kromozom iizerinde lokalize olmaktadir. Kararsizlik endeksleri incelendiginde, en diisiik
degerin 40.81 oldugu goriilmekte olup genlerin kararsiz yapida oldugu tahmin
edilmektedir. izoelektrik noktalar (pI) degerlendirildiginde genlerden 12 tanesinin pl
degeri 7°den biiyiik, bazik karakterli oldugu goriilmekte iken 20 tanesinin pI degeri 7°den
distik, asidik karakterli oldugu goriilmektedir. GRAVY degerlerinin, -0.376 ile -0.888
arasinda olmasi genlerin hidrofilik 6zellikte oldugu seklinde yorumlanmustir. Alifatik

endeks degerleri 37.57 ile 81.49 arasindadir.
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Cizelge 4.1 Phaseolus vulgaris bitkisinde bulunan GATA genlerinin katalogu

PVGATA-01
PVGATA-02
PVvGATA-03
PVGATA-04
PVvGATA-05
PVGATA-06
PVGATA-07
PVGATA-08
PVGATA-09
PVGATA-10
PVGATA-11
PVGATA-12
PVGATA-13
PVGATA-14
PVGATA-15
PVGATA-16
PVGATA-17
PVGATA-18
PVGATA-19
PVGATA-20
PVGATA-21
PVGATA-22
PVGATA-23
PVGATA-24

Genomik veri
tabani kimligi

Phvul.001G035600.1
Phvul.001G109500.1
Phvul.001G226500.1
Phvul.002G001500.1
Phvul.002G030800.1
Phvul.002G112000.1
Phvul.002G213800.1
Phvul.002G250800.1
Phvul.003G110400.1
Phvul.003G137100.1
Phvul.003G224500.2
Phvul.003G253900.1
Phvul.003G258900.2
Phvul.004G079200.1
Phvul.004G083100.1
Phvul.005G134400.1
Phvul.006G212400.1
Phvul.007G095300.1
Phvul.007G227300.1
Phvul.008G157600.1
Phvul.008G182900.1
Phvul.008G254600.1
Phvul.009G003800.1
Phvul.009G035300.1

P. vulgaris genomu iizerindeki

Kromozom

© © 0000 NNOOOEDRWWWWWNNDNNNDNDNPEPREPE

fiziksel lokasyon

Baslangic
pozisyonu
(bp)
3.333.686
28671292
48107136
110857
3128222
24037054
38231712
42308788
28339589
33532983
45509568
49301440
49860349
13974973
20589483
37465248
30600098
10106294
35081789
28223423
51698029
60252803
717876
7753223

Bitis
pozisyonu
(bp)
3335909
28672700
48108068
117126
3129995
24038816
38238853
42309747
28340677
33534830
45515404
49303670
49861783
13976647
20594588
37469908
30601331
10110271
35085236
28225219
51702633
60258928
719532
7760416

Protein
uzunlugu
(aa)

290
271
106
538
241
319
360
141
162
309
552
239
293
253
336
323
149
354
250
348
311
300
300
338

pl

9.16
7.04
9.50
5.97
8.50
5.90
5.52
9.35
9.45
9.48
6.31
6.49
6.89
8.94
5.66
6.71
6.22
6.11
6.95
6.42
5.94
6.46
6.54
4.96

Molekiiler
agirhk
(Da)

32465.58
30131.03
11956.03
59726.83
26973.82
35434.66
40369.88
16211.88
17082.35
34651.14
61512.46
26723.24
32460.25
28620.65
36453.67
36136.43
17448.53
37742.55
27865.09
38599.81
33895.53
32970.65
33031.10
36872.59

Karasizhk
indeksi

56.03
59.28
63.94
52.60
61.01
65.33
44.55
43.34
63.32
53.53
43.69
54.25
62.35
53.11
48.25
57.23
56.62
55.15
51.75
55.78
49.12
40.81
48.78
54.08

NCBI Acc. No

XP_007161012.1
XP_007161927.1
XP_007163338.1
XP_007156588.1
XP_007156947.1
XP_007157952.1
XP_007159158.1
XP_007159598.1
XP_007154340.1
XP_007154661.1
XP_007155707.1
XP_007156047.1
XP_007156103.1
XP_007151835.1
XP_007151876.1
XP_007150193.1
XP_007148481.1
XP_007143712.1
XP_007145298.1
XP_007140987.1
XP_007141281.1
XP_007142122.1
XP_007135927.1
XP_007136307.1

GRAVY

-0.798
-0.596
-0.489
-0.575
-0.819
-0.664
-0.799
-0.544
-0.659
-0.845
-0.484
-0.885
-0.735
-0.614
-0.480
-0.617
-0.897
-0.376
-0.888
-0.724
-0.695
-0.796
-0.589
-0.750

Alifatik
indeks

52.48
65.79
66.23
72.10
40.12
54.04
62.89
81.49
65.74
60.03
73.93
37.57
55.63
65.77
58.72
58.79
74.50
60.62
53.84
61.32
59.61
63.67
63.37
66.07


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007161012.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHTGWYH5016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007161927.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHTJFRW9013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007163338.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHTSJX7S013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007156588.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHTSN1U7013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007156947.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHTSSYWW016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007157952.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUKB330016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007159158.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUM6UV4016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007159598.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUNE421013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007154340.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUVVV86016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007154661.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV01TAD013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007155707.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV04JS6013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007156047.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUXSWNU016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007156103.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHUYFY8W013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007151835.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV255J1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007151876.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV2VFXD013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007150193.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV3BPHJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007148481.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV3XBKD016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007143712.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV90TX0013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007145298.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHV9K91T013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007140987.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVA9ZHZ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007141281.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVAVE00016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007142122.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVBHR2B013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007135927.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVGJAD2013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007136307.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVH4PRG013

1%

Cizelge 4.1 Phaseolus vulgaris bitkisinde bulunan GATA genlerinin katalogu (devam)

PVvGATA-25
PVvGATA-26
PVvGATA-27
PVvGATA-28
PVvGATA-29
PVvGATA-30
PVvGATA-31
PvGATA-32

Genomik veri
tabani kimligi

Phvul.009G035400.1
Phvul.009G077500.1
Phvul.009G110400.1
Phvul.009G118600.1
Phvul.009G232700.1
Phvul.010G146300.1
Phvul.011G039600.1
Phvul.011G080200.1

P. vulgaris genomu iizerindeki

fiziksel lokasyon

Kromozom Baslangic

O ©O© O O O

11
11

pozisyonu
(bp)
7764190
13033665
17066607
18151705
34952223
42780073
3598410
7411248

Bitis
pozisyonu
(bp)
7768361
13034469
17068206
18153038
34954130
42781624
3600093
7418979

Protein
uzunlugu
(aa)

276
225
319
115
306
347
303
295

pl

5.85
9.39
5.84
9.95
9.44
6.21
5.37

9.23

Molekiiler
agirhk
(Da)

30488.75
24914.18
35739.51
13075.96
34340.03
37922.14
33455.49
33142.79

Karasizhk
indeksi

52.56
42.80
49.53
60.61
49.60
54.68
57.77
59.31

NCBI Acc. No

XP_007136308.1
XP_007136825.1
XP_007137230.1
XP_007137337.1
XP_007138732.1
XP_007135644.1
XP_007131760.1
XP_007132266.1

GRAVY

-0.676
-0.648
-0.750
-0.750
-0.846
-0.627
-0.580
-0.556

Alifatik
indeks

68.12
61.24
58.97
55.22
65.36
58.01
65.64
68.71


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007136308.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVHP9PG013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007136825.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVJDE5R013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007137230.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVKKZU6016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007137337.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVWGEU3016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007138732.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVMEE6X016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007135644.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVXN31M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007131760.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVY6VV9016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007132266.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=AHVYS9P0016

4.2 PvGATA Genlerinin Kromozomal Dagilimi

Phytozome veri tabanindan alinan datalara gére fasulyede bulunan GATA genlerinin, 11
tane kromozom tizerine lokalize oldugu belirlenmistir. GATA genlerinin kromozomlar
tizerindeki dagilimlart TBTools programi kullanilarak gérsellestirilmistir. En uzun diziye
sahip PVGATA-11 geni 3.kromozomda bulunmakta iken en kisa diziye sahip PvGATA-03
geni 1. kromozom iizerinde bulunmaktadir. GATA genlerin 7 tanesi kromozom 9 lizerinde
bulunmaktadir. Chr5, Chr6 ve Chr10’da birer adet, Chr4, Chr7 ve Chrl1’de ikiser adet,
Chrl ve Chr8’de tiger adet, Chr2 ve Chr3’te beser adet gen bulunmaktadir.

Sekil 4.1 PvGATA genlerinin kromozomal dagilimi

4.3 PvGATA Genlerinin Tiirler arasi Filogenetik Analizi

Fasulye, Arabidopsis thaliana ve Glycine max’te bulunan GATA genlerine ait peptit
dizileri kullanilarak MEGA (siirtim 11.0) programu ile filogenetik aga¢ olusturulmustur.
Filogenetik aga¢ olusturulurken Maximum Likelihood yontemi kullanilmistir ve ITOL

cevrim i¢i programi ile gorsellestirilmistir.

Filogenetik analizlere gore PVGATA genlerinin 4 alt gruba (I, II, III ve IV) ayrildig1
goriilmiistiir. Tandem duplikasyon gosteren PVGATA-26 ve PVGATA-29 genleri alt grup
I’ de yer almaktadir. PVGATA-01-PvGATA10 genleri alt grup I, PvGATA-04-PvGATA-
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11 genleri alt grup 11, PvGATA-21-PvGATA-24 genleri alt grup 1l ve PvGATA-27-
PVGATA-30 genleri alt grup IV’te yer almak iizere aralarinda segmental duplikasyon

bulunan gen g¢iftleri de ayn1 dallarda yer alarak farkli alt gruplara dagilmustir.

Korunmus motiflerin ve bazi domainlerin aymi alt grupta olan PVGATA iiyelerinde
bulundugu sonucuna varimistir. Ornegin TIFY ve CCT domainlerinin alt grup III’te
bulunan PVvGATA-07, PvGATA-21, PvGATA-22, PvGATA-24 ve PvGATA25
proteinlerinde yer aldigi; Motif 9’un alt grup I’de bulunan PvGATA-01, PvGATA-03,
PVGATA-09, PvVGATA-10, PvGATA-26 ve PVGATA-29 proteinlerinde yer aldigi

goriilmektedir.

Filogenetik aga¢ analizinin verilerinin, duplikasyon analizleri ile korunmus motif ve
domain analizleri verileri ile paralellik gostermesi, filogenetik agacin evrimsel siireg ile

ilgili verdigi verilerinin giivenilir olabilecegini géstermektedir.
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Sekil 4.2 GATA proteinlerinin filogenetik siniflandirilmasi

4.4 PvGATA Uyelerinin Korunmus Motif Bélgeleri

‘Gene Structure Display Server (GSDS)’ veri tabani araciligi ile PvGATA gen ailesine ait

tiyelerin gen yapilari, fonksiyonlar1 ve evrimsel yonden iligkileri ile ilgili veriler elde

edilmistir. Bu verilere gore 2-12 arasinda ekzon, 2-11 arasinda intron igermektedir. Ayni

alt aileye mensup liyelerin benzer gen yapilarina sahip oldugu sonucuna ulagilmistir.

o1



PvGATA protein sekanslar1 Phytozome 13 veri taban1 kullanilarak elde edilmistir. Bu
proteinlere ait korunmusg motiflerin belirlenmesi i¢in ‘Multiple Em for Motif Elicitation
(MEME)’ (https://meme-suite.org/meme/tools/meme) ¢evrimi¢i aract kullanilmistir.
Elde edilen verilere gore ayni alt aileye mensup PvGATA {iyelerinin kendi i¢inde motif

benzerligi bulundurdugu tespit edilmistir.

NCBI Conserved domain search ve JGI Phytozome 13, Gene Structure Display Server
2.0 ve MEME V5.4.1 veri tabanlarindan elde edilen veriler TBtools programi araciligi ile

gorsellestirilmistir.
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Sekil 4.3 GATA proteinleri motif ve domain bolgeleri
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4.5 GATA Proteinleri U¢ Boyutlu Modellemeleri

GATA gen ailesi iiyelerine ait protein sekanslar1 Phytozome 13 veri tabani araciligiyla
elde edilmistir. Elde edilen sekanslar, Phyre2 ¢evrimigi araci ile analiz edilerek 3 boyutlu
modellemeleri yapilmistir. 3 boyutlu homoloji modellemesi olusturulurken intensive
modu tercih edilmis olup %90 ve iizeri glivenilirlikteki sonuglar baz alinmistir (Sekil 4.4;

4.5; 4.6; 4.7).

PvGATA-01 PvGATA-02 PvGATA-03

PvGATA-04 PvGATA-06

PvGATA-07 PvGATA-09

Sekil 4.4 Proteinlerin {i¢ boyutlu modellemeleri
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PvGATA-10 PvGATA-11 PvGATA-12

PvGATA-14

PvGATA-18

Sekil 4.5 Proteinlerin ii¢ boyutlu modellemeleri
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PvGATA-19 PvGATA-20 PvGATA-21

PvGATA-24

PvGATA-26

Sekil 4.6 Proteinlerin ii¢ boyutlu modellemeleri
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PvGATA-28 PvGATA-29 PvGATA-30

Sekil 4.7 Proteinlerin {i¢ boyutlu modellemeleri

4.6 GATA Genlerinin Gen Duplikasyonlar1 ve Sinteni Analizi

Gen duplikasyonlar1 gen sayilarmin artmasi, gen ailelerinin olugmasinda ve
cesitlenmesinde Onemli bir mekanizmadir (Magadum vd., 2013). Gergeklestirilen
analizler dogrultusunda Chr09 iizerinde konumlanmig PVGATA-26 ve PVGATA-29
genleri arasinda bir adet tandem duplikasyon bulunmustur. Bu tez calismasinda farkl
kromozomlar arasinda olusmus on yedi adet segmental duplikasyon goriilmiistiir.
Fasulyede bulunan PvGATA gen ailesine ait duplikasyonlar circos grafigi ile

gorsellestirilmistir.
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PVGATA-18

PvGATA-01

Sekil 4.8 PvGATA genlerinin tandem ve segmental duplikasyonlari

Farkl: tiirler arasindaki GATA ortolog gen ¢iftlerinin Ka/Ks (esanlamli olmayan ikame
(Ka)/esanlamli ikame (Bhargava & Sawant)) oranlari GATA gen ailesini etkileyen
evrimsel siirecin yonii ve isleyisini anlayabilmek i¢in yardimci olmaktadir. Yapilan bu
tez caligmasinda P. vulgaris, A.thaliana ve G.max tiirleri arasindaki ortolog genlerin
Ka/Ks degerleri TBtools kullanilarak elde edilmistir. Elde edilen sonuglara gore
P.vulgaris- A.thaliana arasindaki ortolog genlere ait Ka/Ks oranlar1 1’den kii¢iik olmakla
birlikte 15 gen c¢iftinin sonuglari ¢ikmamistir, ¢ikmayan sonuglar NaN olarak
gosterilmistir. P.vulgaris- G.max tiirlerinde bulunan GATA ortolog gen ¢iftlerine ait
Ka/Ks oranlar1 da 1’den kiigiik ¢ikmustir, sadece 1 gen ¢iftinin sonucu ¢gikmamaistir (NaN).

Ka/Ks oranlarinin 1°den kiigiik olmas1 GATA genlerinin evrimsel siiregte negatif segilim
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etkisi altinda kaldigin1 gostermektedir (Li vd., 2009). Farkli tiirlerde bulunan, yapi ve
islevsellik yoniinden benzerlik gosteren gen ¢iftleri icin ortolog gen ifadesi
kullanilmaktadir. Ortolog genler, ortak bir atadan tiirlesme yoluyla farklilagsmis genlerdir.
Sinteni analizi, farkli tiirlerde bulunan ortolog genler arasindaki iligskinin dizi benzerligine
dayandirilarak tanimlanmasini saglayan bir analizdir (Zahn-Zabal vd., 2020). P.vulgaris-
A.thaliana ve P.vulgaris- G.max arasinda yapilan sinteni analizi gorselleri Sekil 4.9 ve
Sekil 4.10°da goriildiigii gibidir. Arka plandaki gri alan tiirler arasindaki ortolog genleri
temsil ederken kirmiz1 gizgiler bu tiirler arasindaki GATA genlerine ait sintenik ortolog
gen ciftlerini ifade etmektedir. P.vulgaris- G.max arasindaki ortolog iligkinin P.vulgaris-

A.thaliana arasindaki ortolog iliskiye kiyasla daha fazla oldugu goriilmektedir.

PvChr01 PvVChr02 PvChr03 PvChr04 PvChi05  PVChr06  PvChi07 pyChro8 PvChr09 PvChr10 PvChrt1
G D GEEED CEENED CEE— C——

AtChrt AtChr2 : AtChr3 AtChrd ’ AtChrs

Sekil 4.9 P.vulgaris- A.thaliana arasindaki sintenik iliski

PvChr01 PvChi02 PvChi03 PVChr04 PVChr05 PvChr06 PvChr07 PvChi08 PvChr09 PvChr10 PvChri1

Sekil 4.10 P.vulgaris- G.max arasindaki sintenik iliski

4.7 PvGATA Genlerinde Promotor Bolge Analizi

Promotér bolgeleri, gen ekspresyonunda diizenleyici bir etkiye sahip olan,
transkripsiyonun baglanmas1 icin gerekli faktorlerin baglanabilecegi spesifik yerleri
iceren, transkripsiyonun goriilldiigii bolgenin yakinlarinda bulunan bolgelerdir (Solovyev
vd., 2010) (Juven-Gershon vd., 2008). Bu tez ¢alismasinda PVGATA gen ailesinin

promotdr bolgesinde bulunan cis elementlerinin tespiti i¢in Phytozome veri tabanindan
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genlerin 1500 baz yukarisi elde edilmis olup Plant Care veri tabani kullanilarak analiz
edilmistir. TBtools programi ile bu analiz sonuglar1 gorsellestirilmistir. Elde edilen
sonuglara gére PVGATA gen ailesinin promotor bolgesinde tespit edilen cis elementler,
absisik asit, oksin ve giberellin duyarliligi, hiicre dongiilerinin diizenlenmesi ve gelisim
stiregleri, 1518a duyarlilik, sirkadiyen ritmin diizenlenmesi, hormonlar ve abiyotik strese

kars1 olusan tepkilerle iligkilidirler.

PVGATAD1 T Myb-binding site P GATA-motif DRE1
PVGATAO2 L L 4 - } - I-box P MYB recognto T DRE core
PVGATAO3 — GARE-motif CGTCA-motif P-box
PVGATAD4—* 9 H — YC _ s W chs-CMA2a
PVGATADS—+ — ) T ARE e STRE T Unnamed__2
PVGATADG e ! : ' : MYB TGACG-motif AP
PVGATAO7 ! . L) VWUN-motif L-box T GATT-motif
PVGATADB -4 1+ H —t Myb T OWRE3 T Sp1
PVGATAQ9 # H H I AT1-motif ACH F AT~ABRE
PVGATA10 - } G-box MBS T chs-Unit 1 m1
PVGATA11 L ! L 4 T Unnamed__4 —02-site T ACA-motif
:vGATA12 l : G-Box Myc — MBS
VGATA13 Unnamed__1 MRE
PVGATA14— —t—— Hi- —H—t } ABRE re2f-1
PVGATA15 . ! ! T TCT-motif Unnamed__16
PVGATA16 T Box 4 TATC-box
PVGATA17 R ERE CTAG-motif
PVGATA18-4 T chs-CMA1a T 3_AF1 binding site
PVGATA1S T TCCC-motif T Unnamed__6
PVGATA20 LR " ABRE3a
PVGATA21}--- T AAGAA-motif P ABRE4
PVGATA22- W box T LAMP-element
PVGATA23 T ATCT-motif T TGA-element
PVGATA24 T TCA-element T Fobox
PVGATA25— -4 I TC-rich repeats G A-motif
PVGATA26 W CAT-box Gap-box
PVGATA27 | 4 +—H— -+ T ACE —doCT
PVGATA28 A . GT1-motif T AT-rich element
PVGATA29 11y s A L T circadian AT-rich sequence
PVGATA30 ! : } -4 } +—+ T CCAAT-box Box Il
PvGATA31—* T MYB-like sequenc ™ Ry _element
PVGATA32 } HH } $ o1 TCA T AACA _motif

S : ; : 3 W AE-box AuxRR-core

0 300 600 900 1200 1500w cona. motif —CARE

Sekil 4.11 PVGATA genlerinin 1500 upstream bdolgesinde bulunan cis-elementlerin
gosterimi

4.8 PvGATA Transkriptlerini Hedef Alan miRNAlarin Tanimlanmasi

MicroRNA (miRNA)’lar, yaklasitk 19-24 niikleotit uzunlugunda olan ve gen
ekspresyonunda gorev alan ancak kodlamada yer almayan RNA’lardir (Shin vd., 2020).
Fasulyede bulunan miRNA’lar PmiREN c¢evrimigi aract ile indirilip psRNATarget
cevrimigi araci ile analiz edilmistir. PvGATA genleri ile bu genleri hedefleyen miRNA’lar
arasindaki iligki Cytoscape v3.10.0 programi yoluyla gorsellestirilmistir (Sekil 4.12).

Elde edilen verilere gore 15 tane farkli miRNA PvGATA genlerini hedeflemektedir.
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miRNA’lar ve hedefledikleri genler su sekildedir; Pvu-miRN2598 (PVGATA-02,
PVGATA-19, PvGATA-20), Pvu-miR1515 (PvGATA-16), Pvu-miR4415 (PvGATA-11,
PVGATA-14), Pvu-miRN2583 (PVGATA-16), Pvu-miR157a (PvGATA-10, PvGATA-14),
Pvu-miR390a (PvGATA-10), Pvu-miR393a (PVvGATA-04, PvGATA-11), Pvu-
miRN2588a (PvVGATA-09, PVvGATA18, PVvGATA22), Pvu-miR159 (PvGATA-05,
PVGATA-12), Pvu-miR319f (PvGATA-04), Pvu-miR390b (PvGATA-10), Pvu-miR398a
(PVGATA-07), Pvu-miRN2585 (PvGATA-07), Pvu-miRN2587 (PvGATA-30) ve Pvu-
miRN2594 (PvGATA-09).
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29

Sekil 4.12 PvGATA’y1 hedefleyen miRNA’lar




4.9 PVGATA Proteinlerinin Hiicre i¢i Yerlesimleri

GATA proteinlerinin hiicre icerisindeki yerlesimi WOLFPSORT veri taban1 kullanilarak
ile belirlenmistir. PvGATA-08’in hiicre igerisinde 7 farkli yerde lokalize oldugu tespit

edilmistir. Proteinlerin hiicre igindeki yerlesim yerleri Cizelge 4.12°de gosterilmistir.

Cizelge 4.2 PvGATA proteinlerinin hiicre i¢i konumlari

Proteinler Hiicre ici yerlesim yerleri
PVGATA-01 nucl: 13, chlo: 1
PVGATA-02 nucl: 14
PVGATA-03 cyto: 4, golg: 4, nucl: 2, E.R.: 2, chlo: 1, mito: 1
PVGATA-04 chlo: 7, nucl: 7
PVGATA-05 nucl: 8, chlo: 5, extr: 1
PVGATA-06 nucl: 14
PVGATA-07 nucl: 14
PVGATA-08 cyto: 7, extr: 2, nucl: 1, mito: 1, plas: 1, cysk: 1, golg: 1
PVGATA-09 nucl: 9, chlo: 2, extr: 2, mito: 1
PVGATA-10 nucl: 10, chlo: 2, plas: 1, pero: 1
PVGATA-11 chlo: 8, nucl: 5, plas: 1
PVGATA-12 nucl: 6, chlo: 3, mito: 2, extr: 2, cyto: 1
PVGATA-13 nucl: 13, cyto: 1
PVGATA-14 nucl: 13, extr: 1
PVGATA-15 nucl: 14
PVGATA-16 nucl: 13, chlo: 1
PVGATA-17 nucl: 8, chlo: 3, cyto: 1, mito: 1, extr: 1
PVGATA-18 nucl: 13, cyto: 1
PVGATA-19 nucl: 13, cyto: 1
PVGATA-20 nucl: 13, cyto: 1
PVvGATA-21 nucl: 11, chlo: 2, cyto: 1
PVGATA-22 nucl: 8, cyto: 4, chlo: 1, vacu: 1
PVGATA-23 nucl: 11, chlo: 1, cyto: 1, plas: 1
PVGATA-24 nucl: 14
PVGATA-25 nucl: 9, chlo: 2, cyto: 2, vacu: 1
PVGATA-26 nucl: 6, chlo: 4, mito: 4
PVGATA-27 nucl: 13, chlo: 1
PVGATA-28 nucl: 11, cyto: 2, chlo: 1
PVGATA-29 nucl: 9, chlo: 2, cyto: 1, mito: 1, pero: 1
PVGATA-30 nucl: 13, cyto: 1
PVGATA-31 nucl: 7, chlo: 3, plas: 3, mito: 1
PVGATA-32 nucl: 12.5, cyto_nucl: 7.5, cyto: 1.5
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4.10 PvGATA Genleri Doku-Spesifik mRNA Seviyeleri

PVGATA genlerinin, geng trifolit, geng tohum, govde 19, govde 10, kok 19, kok 10, nodiil,
yaprak, yesil yetiskin tohum, c¢icek ve c¢icek tomurcugundaki mRNA seviyeleri
Phytozome 13 veri tabanindan alinmistir. mRNA seviyelerine ait degerlerinin log2
tabanindaki karsiliklar1 hesaplattirllmigtir. Elde edilen degerler TBtools programi
yardimiyla 1s1 haritasi seklinde gorsellestirilmistir (Sekil 4.13). Olusturulan ¢izelgeye
gore PVGATA-09, PvGATA18 ve PvGATA-23’iin dokulardaki ifade seviyelerinin yiiksek,
PVGATA-19 ve PvGATA-31’in ifade seviyelerinin orta ve PVGATA-20 ile PvGATA-28’in
mRNA seviyelerinin diisiik oldugu gozlemlenmistir. PvGATA-27nin yesil olgun tohum
dokusundaki ifade seviyesi ve PVGATA-20’nin nodiil dokularindaki ifade seviyesi
diisiiktiir. PvGATA-10 ve PVGATA-02’nin yaprak dokusundaki, PvVGATA-18 ve
PVGATAZ23’{in yesil olgun tohum dokusundaki ifade seviyeleri yiiksektir. PvGATA-08 ve
PVGATA-17’nin bu dokulardaki mRNA seviyeleri belirlenememistir.
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Sekil 4.13 PvGATA genleri doku-spesifik mRNA ekspresyon seviyeleri 1s1 haritasi

Sekil 4.13’te yer alan stem10-19 ve root 10-19 ifadeleri tohumlarin ekiminden 10 ve 19

giin sonrasini belirtmektedir.

4.11 PVGATA Genlerinin Kurakhk Stresi ile ifade Seviyeleri Degisimi

PVGATA genlerinin tuz ve kuraklik stresine ait verileri, materyal-metot boliimiinde

belirtilen sekilde RNA-seq datalarindan elde edilmistir. PYGATA genlerine iligskin bu veri
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analizinin gorsellestirilmesi i¢in RPKM (reads per kilobase per million mapped reads)
degerleri ve TBtols programi kullanilarak 1s1 grafikleri olusturulmustur. PVGATA
genlerinin bazilarinda tuz ve kuraklik stresi altinda ifade sevilerinde degisimler

gbzlemlenmistir.

Tuz stresi altinda PvGATA-01, PvGATA-06, PvGATA-10, PvGATA-15, PvGATA-20 ve
PVGATA-29 genlerinin ifade seviyelerinde artis gézlenirken, PvGATA-05, PvGATA-09,
PVGATA-13, PVGATA-14, PvGATA-16, PVGATA-27, PvGATA30 ve PVGATA-31
genlerinin ifade seviyelerinde azalis gézlemlenmistir. Diger PVGATA genlerinin ifade

sevilerinde artis veya azalis gdzlenmemistir (Sekil 4.14)

P N P GATA-O 5,00

I N FGATA-02

[ PvGATA-03 200

__ PvGATA-04 '
PVGATA-05

__ PYGATA-0R 1,00

I N FGATA-07

P e PYGATA-08 1,00

I . PYGATA-09
[ N PyGATA-10

I N v GATA-11 -3,00
[ ] PvGATA-12
I N PYGATA-13 -5.00

I D PVGATA-14
Y N PVGATA-15
I N FGATA-16
I R PYGATA-1T
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N PYGATA-20
I N FvGATA-21
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PVGATA-27
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I N P GATA-29
I PVGATA-30
I . PYGATA-31
I N FvGATA-32

Contral
Salt

Sekil 4.14 PvGATA genlerinin tuz stresi altindaki ifadelerini gosteren 1s1 haritasi
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Kuraklik stresi altinda ise PVGATA-02, PVGATA-09, PvGATA-12, PvGATA-13,
PVGATA-15, PvGATA-18, PvGATA-20, PvGATA-26 ve PvGATA-30 genlerinin ifade
seviyelerinde artig gézlenirken, PvGATA-01, PvGATA-03, PVvGATA-16, PvGATA-29 ve
PVGATA3L1 genlerinin ifade seviyelerinde azalis gézlemlenmistir (Sekil 4.15).

PYGATA-01 6,00
__ PYGATA-02
I PYGATA-03 4,00
D N PYGATA-D4
PYGATA-05 2,00
N PYGATA-06
I N FvGATA-OT 0,00
P PyGATA-08
D N PYCATA-09 -2,00
D P CATA-10
I N P GATA-11 -4.00
PYGATA-12
P PYGATA-13 -6,00
PYGATA-14
I PYGATA-15

] PVGATA-16
| ] PVGATA-1T7
[ ——  PvGATA-18
[ . PYGATA-19
PvGATA-20
[ . PYGATA-21
[ . PYGATA-22
[ . PVGATA-23
[ . FvGATA-24
I N PVGATA-25
PvGATA-26
PvGATA-27
PvGATA-28
[ . PYGATA-29
PvGATA-30
PVGATA-31
__ PVGATA-32

Caontral
Drought

Sekil 4.15 PVGATA genlerinin kuraklik stresi altindaki ifadelerini gdsteren 1s1 haritasi

4.12 Total RNA Izolasyonu ve cDNA Sentezi

Total RNA izolasyonu i¢in bitkinin yaprak ve kok drneklerinden FavorPrep™ Plant Total
RNA Mini Kit (Biotech Corp., Ping-Tung, Taiwan) ile RNA izolasyonu yapilmistir. izole

edilen RNA o6rneklerinin miktar ve safliklar1 Thermo Nano Spectrometer Lite (NanoDrop
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Technologies, Wilmington, DE, ABD) cihazi ile dl¢limlenmistir. Elde edilen degerler

Cizelge 4.3’te verilmistir.

Cizelge 4.3 Nanodrop spektrofotometre RNA 6l¢iim sonuglari

Ornekler Saflik Miktar: (A260/ Ornek Miktar1 (ng/pl)
A280)

RNA-1 (Yaprak Stres) 2.20 1219.9
RNA-2 (Yaprak Stres) 2.19 964.3
RNA-3 (Yaprak Stres) 2.19 1030.1
RNA-4 (Yaprak kontrol) 2.21 1092.9
RNA-5 (Yaprak kontrol) 2.20 1127.1
RNA-6 (Yaprak kontrol) 2.14 213.1
RNA-7 (Kok Stres) 2.15 1315
RNA-8 (Kok Stres) 2.14 349
RNA-9 (Kok Stres) 2.14 307
RNA-10 (Kok Kontrol) 2.11 310.8
RNA-11 (Kok Kontrol) 2.10 305.4
RNA-12 (Kok Kontrol) 2.11 383

izole edilen RNA 6rneklerinden iScript™ ¢cDNA Synthesis Kit’i (BioRad-Almanya) ile
cDNA sentezi yapilmistir. cDNA sentezi sonrasinda elde edilen 6rneklerin miktar ve
safliklar1 Thermo Nano Spectrometer Lite (NanoDrop Technologies, Wilmington, DE,
ABD) cihazi ile 8l¢iimlenmistir. Olgiim sonuglar1 Cizelge 4.4.’te sunulmustur. cDNA’lar

1:5 oraninda seyreltilerek -20 derecede saklanmustir.

68



Cizelge 4.4 cDNA saflik ve miktar sonuglari

Ornekler Saflik Miktar:

(A260/ A280) Ornek Miktar (ng/nl)

cDNA-1 (Yaprak Stres) 1.90 1324.1
cDNA-2 (Yaprak Stres) 1.89 1278.8
cDNA-3 (Yaprak Stres) 1.90 1343.7
cDNA-4 (Yaprak 1.90 1306.8
kontrol)

cDNA-5 (Yaprak 1.90 1332.6
kontrol)

cDNA-6 (Yaprak 1.91 1325.7
kontrol)

cDNA-7 (Kok Stres) 1.90 1278.2
cDNA-8 (Kok Stres) 1.90 1273.3
cDNA-9 (Kok Stres) 1.90 1208.5
cDNA-10 (Kok Kontrol) 1.91 1335.6
cDNA-11 (Kok Kontrol) 1.90 1176.0
cDNA-12 (Kék Kontrol) 1.89 1240.4

4.13 PvGATA Genlerinin Ger¢ek Zamanh PCR Analizi ve mRNA Diizeyleri

Stres ile ilgili cis-elementleri barindiran ve RNAseq verilerinin analizlerine gore stres
etkisi altinda ifade seviyesi kontrol grubuna gore daha yiiksek olan PvGATA genlerinden
9 tane segilmistir (PVGATA-01, PvGATA-09, PvGATA-10, PvGATA-12, PvGATA15,
PVGATA-18, PvGATA-20, PvGATA-29 ve PvGATA-30). Secilen genlerin kuraklik stresi
altindaki mRNA ekspresyon seviyeleri ger¢cek zamanli PCR analizi ile incelenmistir. RT-
gPCR analizinin yapilmas1 amaciyla secilen genler i¢in primer dizayn1 yapilmistir. Kalip
DNA olarak, kuraklik stresi uygulanan bitkiler ile kontrol grubu olarak yetistirilen
bitkilerin kok ve yapraklarindan izole edilen RNA’lardan sentezlenen cDNA’lar

kullanilmistir. Yapilan analizler ile elde edilen sonuglar degerlendirilmistir.

Yapilan analiz sonuglarina gore kuraklik stresi altinda PVGATA-01, PvGATA-09,
PvGATA-10, PvGATA-12, PVvGATA-15, PvGATA20, PvVvGATA-29 ve PvGATA-30

genlerinin yaprak dokusunda, mRNA ifade seviyelerinde artis gdzlemlenmistir.

69



PVGATA-18 geninin yaprak dokusunda kuraklik stresine karsi belirgin bir degisim
gozlemlenmemistir. Kuraklik stresi etkisi altinda PvGATA-01, PvGATA-09, PvGATA-10,
PVGATA-12, PvGATA-15 ve PVvGATA-29 genlerinin, kok dokuda asagi regiile oldugu
gbzlemlenirken; PvGATA-18, PvGATA-20, PvGATA-29 ve PvGATA-30 genlerinin ise

yukari regiile oldugu goézlemlenmistir.
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Sekil 4.16 Secili PvGATA genlerine ait mRNA ifade analiz grafikleri (* P <0.05, **

P<0.01, *** P<0.001 ve **** P<0.0001 Coklu t testi)
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5. TARTISMA VE SONUC

Insan sagligi ve cevresel faktorler goz oOniinde bulunduruldugunda gida tiiketim
kaliplarinin bu unsurlar iizerinde 6nemli etkilere sahip oldugu kabul edilmektedir.
Insanlarin beslenmesinde énemli bir yere sahip olan protein icerigi yiiksek gidalarin
tiretimi ve tiiketiminin siirdiiriilebilir olmasi ¢evre ve iklim yoniinden 6nemli bir yere
sahiptir (Vainio vd., 2016). Ham haliyle birlikte besin kaynagi olarak tiiketilebilen bitkiler
besin zincirinde genis bir yere sahiptir (Shao vd., 2009). Bu a¢idan bakildiginda fasulye
bitkisi, 6nemli bir bitkisel besin kaynagidir. Ulagilabilirliginin kolay olmasi, besin
degerinin yiiksek olmas1 ve pek ¢ok yerde liretiminin yapilabilmesi sebebiyle liretimi ve
tilkketimi yaygin olan, tarimsal ve ekonomik agidan énemli bir baklagil tiiridiir. Diinyada
126 iilkede ekimi yapilan ve biiyiik kitlelerin besin ihtiyacini karsilayan fasulye bitkisinin
cesitli cevresel etmenlerden kaynakli olusan stres faktorlerine maruz kalmasindan otiirii
verimin azalmasint Onlemek amaciyla bitki savunma mekanizmalar1 iizerine

aragtirmalarin ve ¢aligmalarin yiiriitiilmesi bir gereklilik haline gelmistir.

GATA genleri, bitkinin biiyiime ve gelisme donemlerinde, etkisi altinda kaldiklari
abiyotik stres kosullarina karsi savunma mekanizmasi gelistirebilen transkripsiyon
faktorleridir. GATA genleri stres kosullar altinda bir tepki gelistirmenin disinda bitkilerde
metabolik fizyolojiyi, sinyal iletimini, organ olusumunu, klorofil pigmentinin sentezi ve
1s1kla ilgili siireglerle ilgili olarak sirkadiyen ritmin diizenlenmesinde etkin bir role
sahiptir (Manfield vd., 2007; Yao vd., 2022). Giiniimiize kadar olan ¢alismalarda da
goriildiigii tizere farkli bitki tiirlerinin genomlarinda GATA gen ailesi iyeleri
bulunmaktadir. Yapilan bu tez ¢alismasinda fasulye bitkisinde 32 tane GATA geni
tanimlanmis olup PVGATA seklinde 1°den 32’ye kadar isimlendirilmistir. Fasulyede
bulunan GATA gen sayis1 Arabidopsis thaliana (29 adet gen) (Reyes vd., 2004), piringten
(28 adet gen) (Gupta vd., 2017), biberden (28 adet gen) (C. Yu vd., 2021) ve mantardan
(7 adet gen) (Jiang vd., 2021) daha fazla iken, patatesten (49 adet gen) (R. Yu vd., 2021)
ve soya fasulyesinden (64 adet gen) (Zhang vd., 2015) daha azdir.

Yapilan biyoinformatik analizlere goére PVGATA genlerinin molekiiler agirliklar

13075.96 (PvGATA-28)-59726.83 (PVGATA-04) Da arasinda degismektedir. Protein
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uzunluklart 106 (PvGATA-03)-552 (PvGATAll) aa arasinda degiserck PVGATA
genlerinin farkli uzunluklara sahip oldugu goriilmektedir. Benzer bir sekilde piringte
yapilan c¢alismada GATA genlerine ait protein uzunluklari 131 (OsSGATA8)-786
(OsGATA23) aa arasinda degismek iizere biiyiik farkliliklara sahiptir (Reyes vd., 2004).
Benzer sekilde misirda yapilan analizlere gére GATA proteinlerinin uzunluklar1 139-854
aa ve molekiiler agirliklart 1478-9410 Da arasinda degismektedir (Hu vd., 2023).
Bugdayda yapilan bir calismada 79 adet GATA geni tanimlanmis olup TaGATA
proteinlerinin uzunluklar1 146-499 aa arasinda degismektedir. Molekiiler agirliklari
1615410 Da arasindadir (Feng vd., 2022).

PVGATA genlerinin kromozomlar iizerindeki yerlesimi incelendiginde 11 kromozomda
esit olmayan bir sekilde lokalize oldugu goriilmektedir. Fagopyrum tataricum iizerinde
yapilan analizlerde de benzer olarak FtGATA genleri 8 kromozom {izerinde esit olmayan
bir sekilde dagilim gostermistir (Yao vd., 2022). Cicer arietinum iizerinde yapilan
calismalarda CaGATA genlerinin 8 kromozom iizerinde diizensiz bigimde lokalize oldugu
goriilmektedir (Niu vd., 2020).

PVGATA genlerinin evrimsel yonden iliskileri ve yakinliklar1 Gizerine yapilan ayrintili
filogenetik analizlere gore, GATA genlerinin filogenetik agacta I, I1, 11l ve IV olmak iizere
4 alt gruba ayrildig1 goriilmektedir. Fasulyede bulunan GATA genlerine ait 14 iiye, alt
grup IV’de; 6 tiye, alt grup III’de; 4 tiye, alt grup II’de; 8 iiye alt grup I’de yer almaktadir.
Cicer arietinum tizerinde yiiriitiilen galismada CaGATA genleri A, B ve C olmak {izere
3 alt grupta incelenmistir ve 17 tane CaGATA geni A grubunda yer almistir (Niu vd.,
2020). Arabidopsis thaliana, Glycine max ve Oryza sativa’da bulunan GATA genlerinin
I, I, 11, IV olmak tizere 4 alt grupta incelendigi goriilmektedir (Shi vd., 2022; Zhang vd.,
2015). Benzer sekilde Fagopyrum tataricum’da bulunan GATA genleri de 4 alt gruba
ayrilarak incelenmektedir ve en fazla FtGATA geni alt grup I’de yer alirken alt grup III
ve IV’de 4’er tane FIGATA geni bulunmaktadir (Yao vd., 2022).

Yapilan analizlere gore ZnF GATA, ZnF_GATA superfamily ve GATA domainleri
PVGATA proteinlerinin tiimiinde bulunmaktadir. En fazla domaine sahip olan alt grup,
[I’tir. Alt grup III’de bulunan GATA proteinlerinden PVGATA-28 haricinde diger
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proteinlerin tiimiinde TIFY ve CCT domaini bulunmaktadir. Alt grup I’de yer alan
PVGATA-01, PvGATA-03, PvGATA-05, PvGATA-09, PvGATA-10, PvGATA-12,
PVGATA-26 ve PVGATA-29’da GAT1 domain yapisi bulunmaktadir. ASXH domaini alt
grup II’de yer alan PVGATA-04 ve PVGATA-11 proteinlerinde bulunmaktadir. Analiz
sonuclarindan elde edilen verilere gore filogenetik agag iizerinde ayni dalda yer alan ve
birbirine yakinlik gosteren genlerin korunmus motif ve domain yapilarinin da birbirine
benzer oldugu goriilmektedir. Arabidopsis thaliana’da yapilan analizlere gore alt grup
III’de bulunan At1g51600, At4g24470 ve At3g21175 proteinlerinde CCT domain
yapisinin korundugu goriilmektedir (Reyes vd., 2004). Solanum tuberosum tizerinde
yapilan ¢alismalarda tiim StGATA proteinlerinde GATA domainin korunmus oldugu ve
bazi iyelerinde ASXH, TIFY ve CCT domain yapilarinin bulundugu bildirilmistir (R. Yu
vd., 2021).

Gen yapisi tizerine yapilan analizler dogrultusunda PVGATA genlerinin ekzon ve intron
yapilar1 belirlenmistir. PVGATA genlerinin tiimii ekzon ve intron yapisina sahiptir.
PVGATA-08, PVGATA-17 ve PvGATA-26 genleri haricinde diger PvGATA genlerinin
tiimiinde UTR bolgesi bulunmaktadir. Solanum tuberosum iizerinde yapilan analizlerde
ekzon sayist 1-11 arasinda; intron sayist 0-10 arasinda degismekte oldugu, StGATAS ve
StGATA23 genlerinde intron yapisinin bulunmadigi goriilmektedir (R. Yu vd., 2021).
Capsicum annuum’da yapilan c¢alismalarda ayni alt gruplarda bulunan CaGATA
genlerinin benzer ekzon sayisina sahip oldugu ve sayilarmin 2-10 arasinda degistigi
belirtilmistir (C. Yu vd., 2021). Zea mays’ta yiiriitiilen gen yapisi analizlerine gore
ZMGATA3, ZmGATA17, ZmGATA18, ZmGATA39, ZmGATA40 ve ZmGATA41

genlerinde intron yapisi bulunmadigi ve bu genlerin filogenetik agacta ayni alt grup

icerisinde yer aldig1 gortiilmektedir (Hu vd., 2023).

Gen sayilarinin artmasi ve gen ailelerin olusumunda 6nemli bir mekanizma olan gen
duplikasyonlar1 incelendiginde PVGATA genleri arasinda ayni kromozom iizerinde
bulunan PVGATA-26 ve PVGATA-29 genleri arasinda bir adet tandem duplikasyon
bulunmaktadir. Farkli kromozomlar {izerinde olugsmus 17 cift segmental duplikasyon
oldugu goriilmektedir. GATA genlerinin evrimsel siirecinin yonii ve islevi hakkinda bilgi

veren Ka/Ks oranlarma bakildiginda 1’den kii¢iik oldugu goriilmektedir. Bu durum
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PVGATA genlerinin evrimsel siiregte negatif seleksiyona ugradigi sonucunu ortaya
cikarmaktadir. Triticum aestivum {izerinde yapilan bir ¢alismada ¢ogu homolog gen
ciftinin Ka/Ks oram1 1’den disik c¢ikmustir ancak TaGATA2-13, TAGATA43-49,
TaGATA46-49, TaGATA47-51 ve TaGATAG63-71 gen iftleri arasindaki oran 1’den
biiyiiktiir. Ka/Ks oraninin 1’den biiyiik olmasi evrimsel siiregte pozitif seleksiyona
ugradigini ifade etmektedir (Cheng vd., 2021). Glycine max 'te yapilan ¢aligmalara gore
GMGATA genleri arasinda tandem duplikasyon bulunmamakla birlikte genlerin yaklasik
%72’sinde segmental duplikasyon goriilmektedir (Zhang vd., 2015).

Ortolog genler arasindaki iligkiyi dizi benzerliklerinden yola g¢ikarak tanimlanmasini
saglayan sinteni analizi i¢in A. thaliana ve G. max tiirleri dizileri kullanilmigtir. Elde
edilen sonuglara gore sirasiyla A. thaliana ve G. max ile PvGATA genleri arasinda 32 ve
79 adet ortolog iliski bulunmustur. PvGATA genlerinin G. max ile arasindaki ortolog iliski

A.thaliana’ya oranla daha fazla oldugu goriilmektedir.

PVGATA genlerinin promotor bdlgelerinde bulunan cis-elementler incelenmistir. Elde
edilen sonuglara gore PVGATA genlerinin tiimiinde 1518a ve ¢evresel etmenlere duyarli en
az 1 adet cis-element bulundugu sonucuna varilmistir. Ttiim cis-elementler ele alindiginda
cevresel stresle iligkili cis-elementler %17,11, bitkinin gelisimsel siire¢leri ile iligki cis-
elementler %7,04, 1s18a duyarlilikla iliskili cis-elementler %26,29 oranlarinda yer
almaktadir. Cevresel stresle baglantili olan cis-elementler arasinda yer alan ve anaerobik
indiiksiyonu diizenleyici element olan ARE 924,88, stres etmenlerine kars1 savunma
mekanizmasinin olusumunu diizenlenmesini destekleyen TC-rich repeats %10,04 ve
kuraklik ile iliskili MBS %7,18 oranlarindadir. Hormonlarla iliskili etilen duyarliligi olan
ERE %32,43, salisilik asit duyarliligi olan TCA element %5,94, absisik asite duyarl
ABRE %28,10 olarak belirlenmistir. Isiga duyarli Box 4 %28,34, GATA-motif %4,98 ve
G-box %8,72 olarak belirlenmistir. Fagopyrum tataricum 'da yapilan analizlerde, 1513a ve
absisik asite duyarli ABA cis-elementinin yaygin olarak bulundugu bilinmektedir.
FtGATAO2 ve FtGATA25 genlerinin promotor bolgeleri daha ¢ok hormona duyarli cis-
elementleri icermektedir. FtGATAO3 ve FtGATA10 genlerinde ise flavonoidleri

diizenleyici cis-elementlerin bulundugu belirtilmistir (Yao vd., 2022).
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miRNA’lar yaklagik olarak 19-24 niikleotit uzunlugunda olup stres kosullar1 altinda
bitkilerde gen ifadesinin diizenlenmesinde gorev almaktadirlar (Shin vd., 2020). Yapilan
analizler sonucunda PvGATA genlerini hedefleyen 15 tane farkli miRNA belirlenmistir.
PVGATA-16 genini hedefleyen miR1515 kuraklik stresi altinda gen ifadesinin
diizenlenmesinde rol almaktadir (Barrera-Figueroa vd., 2011). PvGATA-11 ve PvGATA-
14 genlerini hedefleyen miRNA4415, PvGATA-05 ve PvGATA-12 genlerini hedefleyen
miR159 ve PVGATA-10 genini hedefleyen miR390a’nin Ammopiptanthus nanus
tizerinde yapilan bir ¢alismada soguk stresi altinda yukari regiile oldugu belirtilmektedir
(M. Zhu vd., 2022). PvGATA-04 genini hedefleyen miR319 ile ilgili olarak piringte
yapilan bir ¢alismada soguk stresi altinda yukari yonlii regiile oldugu bildirilmistir (Fang
vd., 2021). PvGATA-07 genini hedefleyen miR398 ile ilgili olarak piring lizerinde yapilan
caligmada tuz ve soguk stresine karsi tepki verdikleri tespit edilmistir (Lu vd., 2022).
PVGATA-04 ve PVGATA-11 genlerini hedefleyen miR393’tiin A. thaliana’da bitkinin
ozellikle hava ile temas halinde olan govde, yaprak ve ¢igek gibi organlarinda koklere

oranla daha fazla bulundugu belirtilmistir (Jiang vd., 2022).

PVGATA proteinlerinin hiicre i¢inde lokalize olduklar1 konumlar1 incelenmistir. Tiim
PvGATA proteinlerinin ¢ekirdekte yer aldigi goriilmiistiir. 7 tane PvGATA proteini
mitokondride bulunmaktadir. 12 tane PvGATA proteini de kloroplastta konumlanmastir.
17 tane PvGATA proteinin de sitoplazmada yer aldigi gorilmistiir. Ophiorrhiza
pumila’da yapilan analizlere gére OpGATA proteinlerinin hepsi ¢ekirdekte lokalize
oldugu bildirilmistir (Shi vd., 2022).

PVGATA genlerinin, geng trifolit, gen¢ tohum, gévde 19, gévde 10, kok 10, kok 19, nodiil,
yaprak, yesil yetiskin tohum, cicek ve c¢igek tomurcugundaki dokuya 6zgli mRNA
seviyeleri incelenmis ve sonuglari 1s1 haritasi seklinde gorsele doniistiiriilmiistiir. Elde
edilen verilere gore PVGATA-20 ve PVvGATA-28 genlerinin tiim dokularda diger genlere
kiyasla ifade seviyesinin diisiik oldugu; PvGATA-09, PvGATA-18 ve PvGATA-23’iin tim
dokulardaki ifade seviyesinin nispeten daha yiiksek oldugu goriilmiistiir. PvGATA-18 ve
PVGATA-09’un nodiil dokudaki ifade seviyesi yliksekken PVGATA-20’nin diisiiktiir.
Yesil olgun tohumda PvGATA-23’1in ifade seviyesi yiiksekken PVGATA-27 nin diistiktir.
PVGATA-08 ve PVvGATA-17’nin dokulardaki ifade seviyeleri belirlenememis olup bu
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genler ayni alt grupta (II) yer almaktadir ayrica PvGATA-08 ve PVvGATA-17 arasinda
segmental duplikasyon bulunmaktadir. Bu 2 gen haricindeki tiim PvGATA genlerinin tim
dokularda ¢ogunlukla yiiksek seviyede ifade seviyesine sahip oldugu goriilmektedir.
Solanum lycopersicum’da bulunan SIGATAS3, SIGATA4, SIGATAS, SIGATA19 ve
SIGATA26’nin ¢icek dokuda; SIGATAII'in govdede ekspresyon seviyesinin yukari
yonde regiile oldugu fakat SIGATA genlerinin ¢ogunun kok dokuda ekspresyon
seviyesinin diisiik oldugu bildirilmistir. Solanum tuberosum’da bulunan StGATA4,
StGATAL12, StGATA15, StGATA19 ve StGATA21 genlerinin, kok, govde ve cigek
dokusunda ekspresyon seviyesinin diisiik oldugu belirlenmistir. Glycine max 'de bulunan
GMGATA genlerinin geng yaprak, kok ve govde de ifade edildigi rapor edilmistir (Saidi
vd., 2021).

P.vulgaris’in kok ve yaprak dokularina uygulanan kuraklik stresi ile birlikte PvGATA
genlerinin ifade seviyelerini gozlemleyebilmek amaciyla RT-qPCR analizleri yapilmistir.
Elde edilen verilere gore PvGATA-18 geninin kuraklik stresi altinda yaprak dokuda ifade
seviyesinde belirgin bir degisim goriilmedigi gozlemlenmistir. PvGATA-01, PvGATA-09,
PVGATA-10, PvGATA-12, PvGATA-15, PvGATA20, PvGATA-29 ve PVGATA-30
genlerinin, kuraklik stresi uygulamasi ile birlikte ifade seviyelerinde artis goriilmiistiir.
Kuraklik stresine maruz birakilan kok dokuda PvGATA-01, PvGATA-09, PvGATA-10,
PVGATA-12, PvGATA-15 ve PVGATA-29 genlerinin ifade seviyelerinde diisiis
gozlemlenirken; PVvGATA-18, PvGATA-20, PVvGATA-29 ve PvGATA-30 genlerinde ifade
seviyelerinde artis oldugu gozlemlenmistir. Tatli patateste yapilan bir caligmada
IbDGATA24 geni kuraklik stresi uygulamasi altinda ekspresyon seviyesinde artis
sergilemistir (H. Zhu vd., 2022). Bugday iizerinde yiiriitiilen bir galismada, MBS elementi
iceren TaGATA62, TaGATA73 ve TaGATA74 genleri; TC-rich repeats elementi iceren
TAGATAG64 ve TaGATA74 genlerinin abiyotik stres uygulamalari altinda ifade
seviyelerinde belirgin bir degisim oldugu belirtilmistir (X. Du vd., 2022). Soya fasulyesi
tizerinde yapilan bir ¢alismada Glyma04g08990.1 (GATA 9) geni diisiik sicaklik stresi
altinda ifade seviyesinde diisiis gozlemlendigini raporlanmistir (Bonthala vd., 2016).
Nohutta yapilan bir ¢calismada kuraklik stresi uygulamasi sonucunda 6 tane CaGATA
geninin kok dokuda ifade seviyesinde artis oldugu; 7 tane CaGATA geninin yaprak
dokuda ifade seviyesinde artis oldugu rapor edilmistir. CaGATAOS5 ve CaGATA21 genleri
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kuraklik stresi uygulamasinda kok dokuda yanit olarak artmistir. Ayrica CaGATA21 geni
yaprak dokuda da kurakliga karsi ekspresyon seviyesinde artig gostererek bir yanit
olusturmustur. CaGATAQ07, CaGATal8 ve CaGATA20 genlerine kuraklik stresi
uygulamasi baslatildiktan 2 saat sonrasinda uyarilmaya basladigi ancak 5 saat sonra

uyarilmanin baskilandigi belirtilmistir (Niu vd., 2020).

Yapilan bu tez ¢aligmasinda Phaseolus vulgaris L. tiiriinde bulunan GATA genlerinin 32
adet tiyesi oldugu ve bu liyelerin fasulyenin 11 adet kromozomuna esit olmayan bir
bicimde dagildigr gosterilmistir. Yapilan filogenetik analizler sonucunda PVGATA
genlerinin L, II, III ve IV olmak iizere 4 alt grupta incelendigi sonucuna varilmistir. Ayni
alt aileye mensup tiyelerin korunmus motif ve domain yapilarinin benzerlik gosterdigi ve
islevlerinin paralel oldugu goriilmiistiir. Segmental gen duplikasyonlarinin GATA gen
ailesinin gelismesine katkida bulundugu diisiiniilmektedir. Farkli tiirler ve fasulye
arasindaki evrimsel iligki sinteni analizleri ile belirtilmistir. Promotor bdlgesinde yapilan
cis-element analizleri ve RT-gPCR analizleri PvGATA genlerinin abiyotik stres
uygulamalarinda aktif oldugunu gostermektedir. Yapilan tiim analizlerin sonuglari
birlestirildiginde PVGATA genlerinin evrimsel siirecinin anlagilmasi ve kuraklik stresine
kars1 bitki toleransinin iyilestirilmesinde ileride yapilacak olan c¢alismalara yardimci

olacag diisiiniilmektedir.
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