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Fasulye bitkisi gerek Dünya’da ve Türkiye’deki ekonomik değeri ve gerekse içerdiği 

besin miktarı açısından önemli bir bitkidir. Bitkilerin büyüme ve gelişmesinde TALE 

transkripsiyon faktörü gen ailesi önemli bir rol oynamaktadır. Literatüre bakıldığında 

TALE gen ailesi ile ilgili fasulyede yapılmış bir çalışma bulunmamaktadır. Buradaki 

eksiklikten yola çıkılarak, bu tez çalışmasında, fasulyede TALE gen ailesinin 35 adet 

üyesi tespit edilmiştir. Yapılan biyoinformatik analizler sonucunda PvTALE gen ailesi 

üyelerinin BEL1-like (BLH/BELL homeodomain) ve KNOX (KNOTTED-like 

homeodomain) alt ailelerine ayrıldığı gözlenmiştir. Belirlenen ve tanımlanan PvTALE 

genlerinin filogenetik ilişkisi, intron-ekzon yapısı, proteinlerin korunmuş motifleri, 

kromozomdaki dağılımı, tandem ve segmental duplikasyonları ve seçilen 5 faklı tür ile 

fasulye arasındaki duplikasyona uğrayan gen çiftlerinin tespiti, promotör bölgesinde 

bulunan cis-element analizi, miRNA analizi ve üç boyutlu protein homoloji analizi 

gerçekleştirilmiştir. Fasulye bitkisi gelişimi, kuraklık stresi sırasında PvTALE genlerinin 

farklı düzenleyici rollerini ortaya çıkarmıştır. Ayrıca fasulyede kuraklık stresi 

sonucunda artan prolin miktarı tespiti için prolin analizi yapılmıştır. RNA-seq kuraklık 

verileri kullanılarak seçilen genlerin kuraklık stresi altındaki ekspresyon seviyeleri 

qPCR analizi ile incelenmiştir. Sonuç olarak PvTALE genlerinin fonksiyonu, görevi, 

yapısı, korunmuş motif bölgeleri, abiyotik strese karşı oluşturdukları yanıtlar ve 

duplikasyon analizleri sonucunda fasulyedeki evrimi açıklanmıştır ve elde edilen 

bulguların ileride diğer araştırmacılar için faydalı olabileceği düşünülmektedir. 
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GENOME-WIDE IDENTIFICATION, CHARACTERIZATION OF TALE GENE 
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ROLE UNDER ABIOTIC STRESS 
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Department of Biology 

Advisor: Assoc. Dr. İlker BÜYÜK 

Common bean is an important plant in terms of its economic value and amount of 

nutrients it contains. TALE transcription factor gene family plays an important role in 

growth and development of plants. According to the literature search, there is no study 

on TALE gene family in common bean. Thus, 35 members of the TALE gene family 

were identified in common bean for the first time in this study. As a result of 

bioinformatic analyses, PvTALE gene family members were found to be divided into 

BEL1-like (BLH/BELL homeodomain) and KNOX (KNOTTED-like homeodomain) 

subfamilies. Additionaly, many in-silico analyses of identified members of PvTALE 

family such as intron-exon structure identification, conserved motifs exploration, 

determination of chromosomal distribution and gene duplications, cis-element analysis, 

miRNA analysis and three-dimensional protein homology analysis, were performed. 

Common bean development revealed different regulatory roles of PvTALE genes during 

drought stress. In addition, proline analysis was performed to determine the increased 

amount of proline in common bean in response to drought stress. The expression levels 

of the genes were analyzed by both RNA-seq drought data and qPCR analysis. When all 

the results are considered together, the function, structure, conserved regions, abiotic 

stress response and duplication analysis of PvTALE genes have explained the evolution 

of TALE genes in common bean and the obtained results from this study could be 

helpful for researchers in the near future.    
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Key Words: common bean (P. vulgaris L.), gene expression, genome-wide analysis, 
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1. GİRİŞ 

Phaseolus vulgaris L. bitkisi yabani ve kültür formu ile iki farklı gen havuzu 

oluşturarak dağılım göstermektedir. Günümüzde, fasulye bitkisi Türkiye’de ve 

Dünya’nın diğer birçok bölgesinde kolaylıkla yetişebilmektedir. Otsu yapıdaki fasulye 

bitkisinin 8-20 cm uzunluğundaki meyvesi, çeşitli renk ve desenlerde gelişebilmektedir 

(Smoliak vd. 1990, Lim 2012). Fasulye bitkisi diploit (2n=22) kromozom takımından 

oluşmakta ve kendi kendine tozlaşabilme özelliği sayesinde kolaylıkla melezleşerek 

verimli döller verebilmektedir. Ayrıca giderek artan Dünya nüfusunun beslenmesi için 

gerekli besin ihtiyacının karşılanması bakımından fasulye büyük önem arz etmektedir 

(Motto ve Salamini 1978, Harmsen vd.1987, De Ron vd. 2015). 

Fasulye sahip olduğu protein, nişasta ve lif gibi makromoleküllerin yanı sıra insan 

beslenmesinde önemli olan sekiz adet mineral (P, Mg, Mn, K, Zn, Cu, Fe, Ca), tiamin, 

riboflavin, vitamin ve antioksidan da barındırmaktadır. İnsan sağlığı için önemli olan 

fasulye bitkisi, obezite, kanser ve inflamasyon gibi istenmeyen durumların 

önlenmesinde rol oynamaktadır (Jenkins 2007, Chung vd. 2008, Hayat vd. 2014, 

Ganesan ve Xu 2017). Fasulye, ekonomik önemi ve besin içeriği açısından hem 

dünyada hem de Türkiye’de değerli bir bitki türüdür.  

Değişen iklim koşulları sebebiyle kuraklık gibi abiyotik stres koşulları altında fasulye 

veriminin düştüğü belirlenmiştir. Kuraklığa maruz kalan bitkiler, bu strese cevap olarak 

birtakım genetik ve biyokimyasal düzenlemelere ihtiyaç duymaktadır. Günümüze kadar 

yapılan çalışmalar kuraklık stresine maruz kalan bazı bitkilerde prolin gibi bazı amino 

asitlerin miktarının artışına işaret etmektedir. Transkripsiyon faktörleri, abiyotik ve 

biyotik strese karşı hassasiyet gösteren genlerin düzenlenmesinde görev almaktadır. 

Transkripsiyon faktörlerinden biri olan Homeobox genleri, korunmuş 60 amino asit (aa) 

uzunluğunda bir DNA bağlanma alanını kodlayan genlerdir. Homeobox genlerinden 

olan TALE gen ailesi bitkilerde özellikle kök oluşumundan sürgün apikal meristeminin 

oluşumuna ve korunmasına kadar pek çok önemli biyolojik süreçte rol oynamaktadır. 

Protein peptit kompozisyonu ve evrimine bağlı olarak TALE ailesi yapısal ve işlevsel 

anlamda heterodimerler olarak işlev gören KNOTTED- like homeodomain (KNOX) ve 
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BEL1-like homeodomain (BLH / BELL) proteinlerini içermektedir. Ayrıca TALE gen 

ailesi bitkide hormonların düzenlenmesinde de rol oynamaktadır.  

Bu tez çalışmasında, biyoinformatik analizler ile fasulyedeki TALE gen ailesinin 

karakterizasyonu gerçekleştirilmiştir. Kuraklık stresine maruz bırakılan bitki 

örneklerinde prolin analizi yapılmış ve ardından PvTALE gen ailesi üyelerinin RNA-seq 

verileri ve Real-time PCR (Gerçek Zamanlı Polimeraz Zincir Reaksiyonu) analizi 

aracılığıyla abiyotik stres cevabındaki rolü araştırılmıştır. Gerçekleştirilen çalışmada 

elde edilen veriler literatür açısından ilk olması nedeniyle önem taşımaktadır. 
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2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK ÖZETLERİ 

2.1 Kuramsal Temeller 

2.1.1 Phaseolus vulgaris’ in kökeni  

Linnaeus’un (1957) yaptığı çalışma sonucunda fasulyenin ilk olarak Hindistan’da ortaya 

çıktığı düşünülmüştür. İlerleyen yıllarda Peru’daki tarih öncesi fasulye tohumları 

incelenerek fasulyenin çıkış yerinin Güney Amerika olduğu tespit edilmiştir (Brücher 

1988). Fabaceae ailesinden olan Phaseolus vulgaris türünün yabani ve kültürleştirilmiş 

iki formu bulunmaktadır. Fasulyenin dünyada ilk çıkış yerine bakıldığında yabani tür 

olarak adlandırılan fasulyenin, Meksika’dan başlayarak Güney Amerika ve And 

Dağları’na kadar yayılım gösterdiği görülmüştür. Diğer form olan kültür fasulyesi 

Güney Amerika’da ve Mezoamerika’da gelişmiştir. Fasülyenin coğrafi dağılımları 

gözetildiğinde fasulyede iki tane ana gen havuzu oluştuğu anlaşılmıştır (Berglund-

Brücher ve Brücher 1976, Kaplan 1981, Gepts vd. 2000). 

Fasulyenin bölgesel çeşitlilik özelliği bulunmaktadır. Bölgesel çeşitlilik, fasulye 

bitkisindeki kültür formunda önemli bir özelliktir. Bu çeşitliliğin tanımlanmasında 

izlenen en kolay yöntem tohum rengi ve şeklinin değerlendirilmesine dayanmaktadır 

(Kaplan 1981). Yabanıl P. vulgaris bitkisi farklı coğrafik bölgelerde çeşitli tohum rengi 

ve şekilleri sergilemektedir (Gentry 1969). Burkat (1952) yaptığı çalışmada P. 

vulgaris’in yabanıl türü olan Phaseolus aborigineus'u tanımlamıştır (Burkat 1952). 

Kültür fasulyesinin Anadolu’ya gelişi iki hipotez ile açıklanmaktadır. Birinci hipoteze 

göre, Afrika’nın kuzeyinden Türkiye’ye gelerek İran ve Kafkaslardan Asya’ya geçtiği, 

ikinci hipoteze göre ise İberik yarımadasından başlayarak Avrupa’nın doğusu, ardından 

Rusya’dan Asya’ya ulaştığı düşünülmektedir (Şehirali 1988). 
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2.1.2 Phaseolus vulgaris L.  

Phaseolus vulgaris (Leguminosae), Phaseoleae familyası, Papilionoideae alt 

familyasının bir üyesidir (Bressani 1993, Graham ve Ranalli 1997). Linneus’un (1753) 

yaptığı ilk çalışmalardan günümüze kadar tanımlanan tür sayısının ciddi şekilde arttığı 

görülmüştür. Fabaceae familyasının dikotiledon bir bitki türü olan fasulyenin 751 cins 

ve yaklaşık 20.000 türü bulunmaktadır (Tharanathan ve Mahadevamma 2013, 

Christenhusz ve Byng 2016, Payne 2016). Fasulye bitkisi diploittir, bu nedenle 2n=22 

kromozom takımından oluşur ve kendi kendine tozlaşabilme özelliği sayesinde 

kolaylıkla melezleşerek verimli döller verebilmektedir (Motto ve Salamini 1978, 

Harmsen vd.1987, De Ron vd. 2015). 

Fasulye bitkisi otsu yapıya sahiptir (Smoliak vd. 1990). Ayrıca fasulyede mineraller, 

vitaminler, lif ve antioksidanlar bulunmaktadır. Fasulye bitkisinde 1-3 sayıda 

çiçeklenme görülmektedir ve biseksüel yapıya sahiptir. Yumurtalık ve kaliks tüylüdür. 

Meyvesi 8-20 cm uzunluğunda, çeşitli renk ve desenlerdedir (Lim 2012). Fasulyenin 

zayıf bir köke sahip olduğu, gövdesinin 0,3 ile 7 m arasında değiştiği ve gövdesinin 

aşağı kısmı yuvarlak iken üst kısmının altıgen şeklinde olduğu bilinmektedir (Giurcă 

2009). Çeşitli bölgelerden alınan tohumların renginin, şeklinin ve desenlerinin farklı 

olduğu daha önceki çalışmalarda gösterilmiştir (Singh vd. 1991, Morales 2003). 

2.1.3 Phaseolus vulgaris’in insan sağlığı için önemi 

İnsan besin tüketiminde önemli tahıllardan biri olan fasulyenin yaklaşık 20 çeşidi 

bulunmaktadır (de Almeida Costa vd. 2006, Lin vd. 2008). Fasulye diğer baklagillerden 

2-3 kat daha fazla protein bulundurmaktadır (Siddiq vd. 2010). Fasulyenin insan 

beslenmesi için önemli olan protein, lif, nişasta, tiamin, riboflavin, sekiz mineral (P, 

Mg, Mn, K, Zn, Cu, Fe, Ca), antioksidanlar, antosiyoninler, proanto siyanidinler, 

fenolikler, flavonoidler ve flavonoller gibi farklı çeşitte flavonoidleri yapısında 

barındırdığı bilinmektedir (Sathe vd. 1984, Islam vd. 2002, Beninger ve Hosfield 2003, 

Choung vd. 2003, Pinheiro vd. 2010, Hayat vd. 2014, Santiago-Ramos vd. 2018, Los 

vd. 2018).  
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Ayrıca fasulye tüketimi birçok hastalığın önlenmesinde etkilidir (Jenkins 2007, Chung 

vd. 2008). Obezite, kardiyovasküler hastalıklar, şeker hastalığı, kanser ve diyabet gibi 

çeşitli hastalıklara karşı insan vücudu için oldukça yararlıdır. Bu hastalıkların 

önlenmesinde polifenollerin tüketilen miktarına ve insan vücudunun yararlanımına bağlı 

olarak antioksidan özellik göstererek önemli bir rol oynamaktadır (Jenkins 2007, 

Chung, vd. 2008, Oomah, vd. 2005, Akillioglu ve Karakaya 2010, Hayat vd. 2014, 

Ganesan ve Xu 2017).  

2.1.4 Phaseolus vulgaris’ in Dünya’daki ve Türkiye’deki ekonomik önemi  

Fasulye bitkisi besin değeri açısından önemli mahsuller arasında yer almaktadır (Petry 

vd. 2015). Dünya’da 2020 yılı verilerine göre 34,80 milyon hektarlık alanda 790 kg/ha 

verim ortalamasıyla 27,55 milyon kuru fasulye üretimi yapılmıştır (TEPGE 2021). 

 

Şekil 2.1 Dünya genelinde 2020 yılındaki fasulye üretim miktarı ve dağılımı (TEPGE 

2021) 

Şekil 2.1’de verilen grafikte görüldüğü üzere fasulye üretiminde ilk sırada Asya kıtası 

bulunmaktadır. Ülkeler seviyesinde fasulye üretiminde ise ilk üç sırada Hindistan, 

Mynmar ve Brezilya yer almaktadır (Şekil 2.2.). Ayrıca Türkiye 2020 yılı verilerine 
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göre fasulye üretiminde Dünya’da 19’uncu, verimde ise 12 ’inci sıradadır (TEPGE 

2021).  

 

 

Şekil 2.2 Fasulye üretiminin ülkelere göre dağılımı (TEPGE 2021) 

 

Şekil 2.3 Türkiye’deki kuru fasulye üretim alanı ve miktarı (TEPGE 2021) 

 

Türkiye’de 2020 yılında 1 milyon dekar alanda 280 bin ton fasulye üretimi 

gerçekleştirilmiştir (Şekil 2.3). 2011-2020 yılları arasında ülke genelinde 79 bin ton ile 

üretimde artış olduğu görülmektedir. En fazla üretim Niğde ilinde gerçekleşmiştir 

(TEPGE 2021). TÜİK 2021 yılı verilerine göre fasulye üretimi bir önceki yıla göre 

%9,1 oranında artış göstermiştir. Ayrıca 2021 yılında Türkiye’de 305 bin ton kuru 

fasulye üretimi gerçekleştirilmiştir (TÜİK 2021). 
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Çizelge 2.1 Son yıllardaki fasulye üretimine ilişkin ulusal veriler (TÜİK 2022) 

 

TÜİK’in 2022 yılındaki 1. tahminine göre; kuru fasulye bir önceki yıla kıyasla %6,6 

oranında azalarak 285 bin ton üretilmiştir.  

Çizelge 2.2 Fasulyenin son yıllardaki üretim miktarı (TÜİK 2022) 

 

TÜİK tarafından 2022 yılında yapılan 2. tahmine göre ise; kuru fasulye bir önceki yıla 

kıyasla %11,5 oranında azalarak 270 bin ton üretilmiştir (TÜİK 2022) 

2.1.5 Fasulye bitkisinde oluşabilen hastalıklar 

Fasulye bitkisinde görülen hastalıklar kendi içinde aşağıda ifade edildiği şekilde 6 gruba 

ayrılmaktadır; 
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Bakteriyel hastalıklar 

Bakteriyel kahverengi nokta, yaygın bakteriyel yanıklık, bakteriyel solgunluk, dumanlı 

yanıklık, halo yanıklığı, wildfire hastalıkları gibi hastalıklar bakterilerden kaynaklanan 

ve bitkiye zarar veren hastalıklardır (Schwartz ve Corrales, 1989). 

Mantar ve oomisit hastalıkları 

Alternaria yaprağı ve bakla lekesi, açısal yaprak lekesi, antraknoz, aphanomyces kökü 

ve hipokotil çürüklüğü, küllü sap yanıklığı (kömür çürüklüğü), siyah düğüm hastalığı 

(ascochyta yaprak lekesi), siyah kök çürüklüğü, maya lekesi, beyaz küf (sclerotinia 

çürüklüğü), beyaz yaprak lekesi, benek hastalığı, tüylü küf (lima) gibi hastalıklar mantar 

ve oomisitlerden kaynaklanmaktadır (Schwartz ve Corrales, 1989). 

Nematodlar (Parazitler) 

Krizantem yaprak nematod, lezyon nematodları, kök-düğüm nematodları, baykuş 

nematod, kist (soya fasulyesi) nematod, reniform nematod gibi nematodlar bitkilerde 

hastalıklar meydana getirmektedir (Schwartz ve Corrales, 1989). 

Virüs hastalıkları  

Fasulye altın mozaik, fasulye patiska mozaik, fasulye nekrozu mozaiği, fasulye bakla 

beneği, fasulye rugose mozaiği, fasulye güney mozaiği, fasulye yaz ölümü, fasulye sarı 

mozaik, fasulye ortak mozaik (siyah kök) gibi virüsler, fasulye bitkisinde hastalık 

oluşumuna sebep olmaktadır (Schwartz ve Corrales, 1989).  

Fitoplazma hastalıkları 

Cadıların süpürgesi, maçoluk, uzun gövde gibi fitoplazmik hastalıklar görülmektedir 

(Schwartz ve Corrales, 1989). 

Bulaşıcı olmayan hastalıklar ve hasarlar 

Hava kirliliği, pH, çevresel stresler, hava kirliliği, pestisit yaralanması, besin eksikliği, 

tohum kalitesi gibi faktörlerin bitki üstünde olumsuz etkileri bulunmaktadır (Schwartz 

ve Corrales, 1989). 
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2.1.6 Bitkilerde stres nedir ve nasıl oluşur? 

Stres, bir organizmanın zararlı dış etkenleri algılaması sonucunda gösterdiği tepkidir 

(Selye 1936). Lichtenthaler’in (1988, 1996) yaptığı çalışmalar neticesinde stres eu-stres 

ve dis-stres olmak üzere ikiye ayrılmıştır. Eu-stres bitkinin gelişimini olumlu etkilerken 

dis-stres bitki gelişimini olumsuz etkilemektedir. Aslında stresin bitkiyi bir dereceye 

kadar olumlu etkilediği ama eşik değerini geçince bitkinin yaşamsal fonksiyonlarını 

olumsuz etkileyerek zarar verdiği anlaşılmaktadır.  

Sonraki yıllarda ise bitkilerdeki stres, bitkinin yaşamsal fonksiyonlarını etkileyen 

büyüme ve gelişmesinde farklılıklar oluşturan olumsuz koşul olarak tanımlanmıştır 

(Lichtenthaler 1996). Bitkilerdeki stres, abiyotik ve biyotik olmak üzere ikiye 

ayrılmaktadır. Abiyotik stres, bitkide kuraklık, soğuk stresi, sıcaklık stresi, ağır metal 

stresi, tuz stresi gibi canlı olmayan dış etkenlerden meydana gelirken biyotik stres virüs, 

bakteri, mantar ve patojen gibi canlılardan oluşmaktadır (Suzuki vd. 2014, Gimenez vd. 

2018). 

Lichtenthaler (1988) yaptığı çalışmada bitkide strese maruz kalındığında gelişen cevabı 

4 aşamada ele almaktadır; 

Tepki aşaması  

Tepki aşaması stresin başlangıcı olarak kabul edilmektedir. Adımlar sırasıyla normun 

saptanması, canlılığın azalması ve katabolik süreçlerin anabolizmaya geçmesiyle 

sonlanmaktadır. 

Direniş aşaması 

Direniş aşamasında, uzun süre stresin devam ettiği gözlenmektedir. Adımlar sırasıyla 

adaptasyon süreci, onarım süreci ve sertleşme ile son bulmaktadır. 
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Son aşama 

Son aşamada uzun vadeli stres görülmektedir. Stres yoğunluğu çok yüksektir. 

Adaptasyon kapasitesinin üstünde fazlaca maruz kalınan stres sonucunda kronik 

hastalık veya ölümle sonuçlanmaktadır. 

Yenilenme aşaması 

Yenilenme aşaması, maruz kalınan stresin şiddeti çok büyük değilse stres durumu 

ortadan kalktığında gözlenmektedir. Bu şekilde strese karşı cevap oluşturulmaktadır.  

2.1.7 Abiyotik stres olan kuraklığın bitkilerdeki etkisi, mekanizması ve yönetimi 

Kuraklık, bitkilerde görülen en şiddetli abiyotik streslerden birisidir. Kuraklık, bitkinin 

biyokimyasal, fizyolojik ve morfolojik özelliklerini etkilemektedir ve değiştirmektedir 

(Okorie vd. 2019). Faroog vd. (2009)’nin yaptığı çalışmada çeşitli bitkilerin kuraklık 

stresinde ekonomik verimlilik oranlarının ve yapısında bulundurduğu aminoasit ve 

minerallerin değiştiği açıklanmaktadır. 

Ayrıca daha önceki yapılan çalışmalarda kuraklık stresine karşı bitkiler kimyasal (ABA 

gibi hormonlar) ve fizyolojik sinyaller (bitki dokular arasındaki iletim) göndererek 

tepkiler ve mekanizmalar oluşturduğu tespit edilmiştir (Tardieu vd. 1992). Kuraklık 

stresi etkisiyle bitkide meydana gelen değişikler sonucunda bitkide farklı reaksiyonlar, 

dokuların hasarı ve deformasyonu görülmektedir (Qin ve Davies 2011).  

2.1.8 Kuraklığın olumsuz etkileri  

Çeşitli bitkilerde kuraklık stresiyle ilgili birçok çalışma bulunmaktadır.  Kuraklık 

stresine maruz bırakılan pirinçte ve buğdayda büyüme ve gelişmede gerilemeler 

görülmüştür. Kuraklık stresi, buğdayda büyüme sürecinin tüm aşamalarında olumsuz 

etkilere neden olurken pirinçte sadece üreme aşamasında çok fazla olumsuz etkiye 

neden olduğu anlaşılmıştır. Ayrıca buğdayın vejetatif fazda kuraklık stresine karşı daha 

duyarlı olduğu ve bu yüzden bitkinin kök uzamasında, yaprakların büyüme ve 
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gelişmesinde etkisi olduğu görülmüştür (Zhang vd. 2018). Medicago sativa L. 

(yonca)’da yapılan çalışmada PEG 4000 kullanılarak oluşturulan kuraklık stresi altında 

yonca bitkisinin kök uzunluğunun arttığı ve stresin, çimlenme yüzdesini ve büyüme 

oranlarını düşürdüğü görülmüştür. Bitkilerde su eksikliğinin görülmesi sonucunda 

büyüme süreci baskılanarak sadece köklerde uygulanan bir baskı sonucu bitkinin su 

alma kapasitesine bağlı olarak su iletimi (turgor basıncı) değişmektedir (Nonami 1998, 

Zeid vd. 2006). Su kıtlığının bitkinin verimini ve vejatatif fazdaki gelişimini olumsuz 

etkilediği bilinmektedir (Dietz vd. 2021). Ayrıca kuraklık stresi altında bitkilerde sıvı 

kaybının görülmesi ile su kullanım etkinliği azalarak bitkide ozmotik ve iyon 

dengesinde değişiklikler gözlenmektedir (Egilla vd. 2005, Kumar vd. 2013). Büyüme ve 

gelişmenin etkilenmesinin yanı sıra bitkinin yaşadığı su kıtlığı fotosentez düzeninin 

bozulması, stomaların kapanmasına ve ABA hormonunun sentezlenmesine yol 

açmaktadır (Singh vd. 2015, Etesami vd. 2018, Xia vd. 2020, Dietz vd. 2021).  

Abiyotik stres altında bitkilerde ozmoprotektan adı verilen çözünebilen maddeler 

sentezlenmektedir (Serraj vd 2002). Ayrıca su miktarındaki değişiklikler sebebiyle 

proteinlerin ve şekerlerin faaliyetleri azalırken, proteazın arttığı görülmüştür (Zeid vd. 

2006). Nohutta yapılan çalışmada arjinin, prolin, izolösin, histidin, triptofan, allantoin 

miktarlarında yükselme görülürken gama-aminobütirik asit, alanin, tirozin, aspartik asit, 

serinalanin, glukozamin ve guaninin miktarında bir azalma olduğu tespit edilmiştir. 

Triptofan ve prolinin bitkide kuraklık stresine cevap olarak yaprakta biriktiği 

anlaşılmıştır (Khan vd. 2019). Glycine max türünde kuraklık ve ısı stresi altında yapılan 

analizler sonucunda bitkideki aminoasitlerin birikiminde ciddi değişimler olduğu tespit 

edilmiştir (Das vd. 2017). Bitkide kuraklık stresi altında ozmolit adı verilen bazı 

şekerler (sakaroz, trehaloz, sorbitol, mannitol) sentezlenmektedir (Bartels ve Sunkar 

2005). Kuraklık stresiyle birlikte bitkide şeker miktarları artmakta ve bu ozmolitler 

strese karşı bitkiyi savunmada rol oynamaktadır (Kasuga vd. 1999, Pilan- Smits vd. 

1999, Gupta vd. 2005). Stresin yarattığı olumsuz duruma karşı bitkide savunma 

amacıyla reaktif oksijen (ROS) enzimleri de üretilmektedir. Stres altında bitkideki 

dokularda oksidatif yaralanmalar oluşmaktadır (Kosová vd. 2013). Yapılan bazı 

çalışmalarda ise biyotik strese maruz kalan bitkilerde ROS enzimlerinin artışı nedeniyle 

fotosentezin bozulduğu anlaşılmaktadır (Allakhverdiev vd. 2008, Carvalho 2008). 
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Fotosentez sırasında, Mehler reaksiyonu ile O2'ye daha fazla elektron sızıntısı oluşur. 

Kuraklık altında, kloroplasta yönelik gerçek tehditlerden biri, fentom reaksiyonu 

yoluyla tilakoidlerde hidroksil radikalinin üretilmesidir. Hidroksil radikali, en kısa yarı 

ömre (~1 ms) sahip olan ancak aynı zamanda her biyolojik molekülle reaksiyona giren 

son derece güçlü oksitleyici potansiyele sahip olan bir ROS'tur (Kaur ve Asthir 2017). 

Hidroksi radikal gruplarını kaldıran enzimatik reaksiyon bulunmamaktadır ve hidroksi 

radikal, singlet oksijen, hidrojen peroksit, süper oksit anyon radikali birikmesi bitkinin 

işlevlerinin bozulmasına ve dokularına zarar vermesine yol açmaktadır (Kaur ve Asthir 

2017, Ullah vd. 2018). Ayrıca normal şartlar altında bitkilerde ROS üretimi sorun 

oluşturmazken kuraklık, tuz ve sıcaklık gibi abiyotik stresler sonucunda bitkide ROS 

üretiminin kontrolü bozulmaktadır (Ilyas vd. 2021). 

2.1.9 Prolin sentezi   

Prolin, olağanüstü bir konformasyonel sertliğe sahip proteinojenik bir amino asittir ve 

birincil metabolizma için gereklidir (Szabados ve Savouré 2010). Gelişmiş bitkilerde 

ozmotik stresin artması ve kuraklık gibi abiyotik streslere maruz kalındığında prolin 

sentezinin arttığı görülmektedir (Nanjo vd. 1999). Ayrıca prolinin, katalaz (CAT), 

polifenol oksidaz (PPO), peroksidaz (POD) enzimlerini çalıştırıp aktivitesini korumada 

rol oynadığı tespit edilmiştir (Öztürk vd. 2002). CAT, PPO ve POD gibi antioksidan 

enzimler bitkinin savunmasında önemli rol oynamaktadır (Shahana vd. 2015). 

Günümüze kadar yapılan çalışmalarda çeşitli abiyotik stresler (kuraklık, tuz, ağır metal, 

oksidatif stres, yüksek ışık) altında bitkilerde sentezlenen prolin miktarının arttığı 

görülmüştür (Saradhi vd. 1995, Yoshiba vd. 1995, Schat vd. 1997, Fabro vd. 2004, 

Choudhary vd. 2005, Haudecoeur vd. 2009, Yang vd. 2009, Szabados ve Savouré 

2010). Ayrıca her abiyotik stres uygulanan bitkide prolin seviyesinin bir uyum içinde 

olmadığı söylenmektedir ve buna örnek olarak arpada tuz stresi altında prolin 

seviyesindeki düşüş gösterilmektedir (Chen vd. 2007, Patterson vd. 2009, Szabados ve 

Savouré 2010).  
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2.1.10 Kuraklık stresinin mekanizması ve yönetimi 

Abiyotik strese maruz kalan bitkiler, bu duruma adaptasyon sağlayacak mekanizmalar 

geliştirmiştir. Bu durum bitkinin fizyolojisini etkileyerek farklı reaksiyonların 

oluşmasına neden olmaktadır. Daha önce strese karşı verilen tepkinin anlaşılmasına 

yönelik çalışmalar bitkilerde stres cevabının düzenlenmesinde birçok faktörün rol 

oynadığını göstermiştir. Stres cevabı bitkinin birçok farklı bölgesinde meydana 

gelebilmektedir. Kuraklık stresi sonucunda bitkide aşırı birikmiş reaktif oksijen 

türlerinin (ROS) detoksifikasyonu da oluşan tepkilerden birisidir (Zhang vd. 2022). 

Bitkilerde biyokimyasal ve fiziksel değişiklere neden olan abiyotik stres bitki tarafından 

doğrudan algılanmamaktadır. Stresin algılanması dolaylı yollardan gerçekleşmektedir. 

Ca+2 iyonlarının hücre içi yoğunluğunun değişmesi dolaylı işaretlerden birisidir. Serbest 

Ca+2 iyonu stres uyaranına karşı spesifik özellik göstermektedir. Bu durum hangi stresin 

sürece dahil olduğunun anlaşılmasında yardımcı olmaktadır (Zhang vd. 2022). 

Kuraklık, bitkilerde hiperozmotik stresi meydana getirmektedir. OSCA1 

(hyperosmolality-gated calcium-permeable channel), hiperozmolarite -kalsiyum 

kanalında hiperozmotik sensör olarak görev almaktadır. OSCA1 hücre membranında 

bulunarak hiperozmotik stres sırasında Ca+2 iletiminin azalmasına, işlev bozukluğuna 

neden olmakta ve kök büyümesine olumsuz etki göstermektedir (Jojoa-Cruz vd. 2018, 

Liu vd. 2018, Maity vd. 2019, Zhang vd. 2022). Ayrıca ikincil haberci olan ROS 

sinyalizasyonu da oldukça önemlidir ve uzun süreli sinyal iletiminde görev almaktadır. 

Oluşan hiperozmotik stres sonucunda ABA (absisik asit) bağımlı ve ABA bağımsız iki 

tür sinyalleşme gerçekleşmektedir. ABA’nın hücredeki yoğunluğunun artması ve Ca+2 

sinyalinin gerçekleşmesiyle BON1, BON2 VE BON3 (Calcium-dependent 

phospholipid-binding) gibi immün (bağışıklık) baskılayıcı proteinlere ihtiyaç 

duyulmaktadır. Ayrıca kuraklık stresinin cevap mekanizmasında sinyalleşmede Ca+2, 

ROS ve protein fosforilasyonu büyük önem taşımaktadır (Zhang vd. 2022). 
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Şekil 2.4 Bitkideki kuraklık stres mekanizması (Zhang vd. 2022) 

Kuraklık ve diğer abiyotik stres çeşitlerine olan yanıtta protein kinaz (SnRK2) ve 

protein fosfataz (PP2C) sinyal yolları da önemli rol oynamaktadır. Transkripsiyon 

faktörlerinin de görev aldığı bu mekanizmada SLAC1 (SLOW ANION CHANNEL-

ASSOCIATED 1) proteini stoma açıklığını düzenlemektedir ve plazma membranında 

yerleşik olan RbohD/F (respiratory burst oxidase homologues) ise H2O2 (Hidrojen 

peroksit) düzenlenmesinde görev almaktadır.  

ABA hormonu reseptör protein olan PYLs (PYRABACTIN RESISTANCE1)’e 

bağlanır ve iletilen reseptörün daha sonra PP2Cs (Tip 2 C Protein fosfataz) ile 

etkileşime girmesini sağlamaktadır. Bu basamaktan sonra etkileşime giren ya da 

durdurulan reseptörler sonucunda SnRK2s’lerin tamamı ABA’ya bağımlı olmadığı için 

serbest bırakılmaktadır. SnRK2s’ler bu sayede stoma kapanması ve kuraklık stresine 
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karşı sinyal iletiminde rol almaktadır. ABA’dan bağımsız yolda ise SnRK2s’ler 

MAP3K (Map kinaz kinaz kinaz) ile etkileşime girerek stres sinyal iletimini 

gerçekleştirmektedir. Dahası MAP3K17/18, MKK3 ve MPK1/2/7/14’ün aşağıya doğru 

iletim gerçekleştirirken Ca ile bir bağlantısı bulunmamaktadır ve ABA hormonuna 

cevap olarak oluşmaktadır. ABA hormonu ile KIN7 (DNA/RNA-bağlayıcı protein) ve 

PUB11 E3 (PLANT U-BOX PROTEIN 11 E3 ubiquitin ligase) proteini ile etkileşimi 

sonucunda aşağı regüle edilerek strese verilen cevabın azalmasına neden olmaktadır 

(Zhang vd. 2022). 

2.1.11 Kuraklık stres toleransını arttıran çalışmalar 

Günümüze kadar yapılan çalışmalar sonucunda abiyotik strese maruz kalan bitkilerin 

toleransını arttırmak amacıyla çeşitli yöntemler geliştirilmiştir. Bunlardan bazıları; 

1. Eksojen maddelerin bitkiye uygulanması stres altında miktarı artış gösteren 

ROS‘ların üretiminin düzenlenmesini ve ozmotik dengenin ayarlanmasını sağlamaktadır 

(Banu vd. 2010). 

2. Nitrik oksit adı verilen gaz molekülü bitkinin stres koşullarına karşı toleranslı hale 

getirilmesine yardımcı olmaktadır (Siddiqui vd. 2011, Planchet vd. 2014). 

3. 24-epibrassinoide (EBL) adı verilen ürün eksojen olarak uygulandığında bitki 

büyümesini olumlu yönde etkilemekte ve bitkinin verimini arttırmaktadır (Talaat vd. 

2015, Shahzad vd. 2018). 

4. Glisin Betain bazı gıdaların bileşenidir ve bitkide su dengesini ayarlayarak strese 

karşı savunmada rol oynamaktadır (Oukarroum vd. 2012, Ross vd. 2014). 

5. Metabolizmada önemli bir rol oynayan prolin aminoasiti ise eksojen olarak bitkiye 

uygulandığında kuraklık stresinde savunmada rol oynayan genleri düzenlemektedir 

(Moustakas vd. 2011). 

6. Bitkinin büyümesine ve kuraklık stresi gibi olumsuz koşullarda bitkiye yardımcı olan 

PGP rizobakterileri ve mantarlar bulunmaktadır (Vacheron vd. 2013, Simard vd. 2015, 

Poupin vd. 2016). 
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7. Genetik mühendisliğinden yararlanılarak CRISPR/ Cas9 mutant ve transgenik bitkiler 

oluşturularak bitkinin olumsuz koşullara karşı toleranslı olması sağlanmaktadır 

(Martignago vd. 2020, Ilyas vd. 2021). 

2.1.12 Transkripsiyon faktörleri  

Transkripsiyon faktörleri, genlerin ifadesini düzenleyerek organizmanın işlevini 

gerçekleştirmesini ve gelişmesini sağlamaktadır. Aynı zamanda transkripsiyon 

faktörlerinin cis- elementleriyle ilişkili olduğu ve düzenlendiği bilinmektedir (Hsia ve 

McGinnis 2003). En çok çalışılan protein sınıfı olan transkripsiyon faktörlerinin diğer 

proteinlerden farklı yetenekleri ve özellikleri bulunmaktadır. Dolaylı ya da doğrudan 

DNA’ ya bağlanma özelliği göstermektedirler (Yusuf vd. 2012). 

Transkripsiyon faktörlerinin (1) Spesifik DNA parçasına bağlanması (Bağlanacağı 

bölgeyi TF’ler tanımaktadır.) ve (2) RNA polimeraz, kromatin düzenleyici proteinler ile 

bağlanarak transkripsiyonel düzenlemede rol alması olmak üzere 2 önemli biyokimyasal 

rolü bulunmaktadır. TF’lerin DNA’ya bağlanabilmesi için spesifik bölgeleri 

bulunmaktadır. DNA’da bulunan bölgelere bağlandıklarında transkripsiyon faktörleri 

aktive edilmektedir ve bu nedenle bu bölgeye aktivasyon bölgesi adı verilmektedir 

(Mitchell ve Tjian 1989). 

TF bileşenleri, aktivasyon alanlarıyla doğrudan ya da dolaylı olarak etkileşime 

girmektedir. Etkileşime girilmesinden sonra aktivasyon seviyesinin artması 

sağlanmaktadır. TF’lerinin bloke edici faktörlerle birleşimi sonucunda genin 

transkripsiyonunu inhibe ettiği bilinmektedir (Latchman 1997). Ayrıca transkripsiyon 

faktörlerinin tamamı olmasa da çoğu DNA’ya dimer olarak bağlanmaktadır (Strader vd. 

2022). Signh vd. (2002) yılında yaptığı çalışmada transkripsiyon faktörlerinin bitkilerde 

abiyotik stresle ilişki genlerin düzenlenmesinde görev aldığı bildirilmiştir. 
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2.1.13 TF’lerin çeşitleri ve sınıflandırılması 

Transkripsiyon faktörlerini sınıflandırmanın zorluğuna rağmen bilim insanları 

kategorize etmek suretiyle sınıflandırma gerçekleştirmiştir. Transkripsiyon faktörleri 

50-60 civarında ailede toplanmaktadır ve aşağıdaki kategorilere göre 

değerlendirilmektedirler (Gray vd. 2009, Jan vd. 2019).  

a. Transkripsiyon faktörlerinin işlevi ve görevine göre sınıflandırılması 

Gen ekspresyonu ve sinyal aldıktan sonra genomda değişiklik yapmasını baz 

almaktadır. Bu bağlamda TF’ler 2 gruba ayırmaktadır; 

1.Housekeeping genler 

2.Koşullu aktif olabilen TF’ler (Örn; Stres altında) (Jan vd. 2019). 

 

b. Transkripsiyon faktörlerinin bitki türleri bakımından sınıflandırılması 

Birçok bitki türünde transkripsiyon faktörleri tanımlanmıştır. Tanımlanan ve tespit 

edilen bu transkripsiyon faktörlerini bulmak için Plant Transcription Factor Database 

(PlantTFDB) veri tabanı kullanılmaktadır.  Bu veri tabanında TF’ler ile birlikte 

transkripsiyon faktörleri düzenleyicilerine de ulaşılabilmektedir. PlantTFDB sayesinde 

transkripsiyon faktörlerinin özelliklerine ve daha ayrıntılı bilgiye ulaşılabilmektedir (Jan 

vd. 2019). 

c. Transkripsiyon faktörlerinin yapılarına göre sınıflandırılması 

Tüm nükleotit modellerinin detaylı bilgileri Gizli Markov (Hidden Markov) adı verilen 

yöntem ile ortaya çıkarılmıştır. Transkripsiyon faktörleri yapılarına göre 4’e 

ayrılmaktadır; 

 Ana domain; 6 sınıf ve 21 aile içermektedir. 

 Çinko koordinasyon DNA bağlanma alanları; 5 sınıf ve 13 aileden oluşmaktadır. 

 Helix-turn-helix (HTH); 6 sınıf 15 aile içerir. 
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 Beta-scaffold faktör; DNA’daki küçük oluklarla etkileşimde bulunmaktadır, 11 

sınıf ve 19 aileden oluşmaktadır. 

Diğer transkripsiyon faktörleri; sınıflandırılamadığı için tanımlanmamıştır (Jan vd. 

2019). 

d. Transkripsiyon faktörlerinin spesifik olması 

Bazı bitki türlerine ait transkripsiyon faktörlerinin bulunabileceği spesifik veri tabanları 

bulunmaktadır. Ayrıca transkripsiyon faktörlerinin abiyotik ya da biyotik streslere 

cevap vermesi durumunda bitki genomunda değişiklikler yapması sebebiyle 

sınıflandırılma yapılmaktadır (Riaño-Pachón vd. 2007, Jan vd. 2019). 

2.1.14 Abiyotik streste transkripsiyon faktörlerinin rolü 

Bitkide çeşitli abiyotik stresler sonucunda (kuraklık, sıcaklık, soğuk, tuz vb.) meydana 

gelen stres hücre zarında bulunan sinyal reseptörleri ve sensörler tarafından 

algılanmaktadır. Bu zarlarda bulunan sensörler arasında MSL'ler (MscS benzeri 

proteinler), CNGC'ler (siklik nükleotid kapılı kanallar), GLR (glutamat reseptörü 

benzeri) kanallar, COLD1 (CHILLING-TOLERANCE DIVERGENCE 1), histidin 

kinazları, kalsiyum kanalları (Ca akılarından sorumlu), GPCR'ler (G-proteini ile 

eşleşmiş reseptörler) ve OSCA1 (azalmış hiperozmolaliteye bağlı kalsiyum artışı1) 

bulunmaktadır. 
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Şekil 2.5 Bitkilerde abiyotik stres altında transkripsiyon faktörleri aracılı sinyal iletimi 

(Khan vd. 2018) 
 

Sensörler aracılığıyla algılanan abiyotik stres sonucunda sinyal hücredeki ikincil 

habercilere (Ca+2, Fitohormonlar ve ROS) iletilmektedir. Daha sonra CDPK'lar 

(kalsiyuma bağımlı protein kinazlar), MAPK (mitojen ile aktive edilmiş protein kinaz), 

CIPK (CBL ile etkileşime giren protein kinaz), CBL'ler (kalsinörin-B benzeri 

proteinler) ve PP2C'ler (protein fosfataz 2C'ler) ile ROS etkili ya da Ca+2 etkili protein 

fosfatazların (PP'ler) ve protein kinazların (PK'ler) aktivasyonu gerçekleşmektedir. 

Protein kinazlar ve protein fosfatazlar aldıkları sinyali transkripsiyon faktörlerine 



20 
 

iletmektedir. Transkripsiyon faktörleri bu sayede fosforilasyona ya da defosforilasyona 

uğramaktadır. Böylece transkripsiyon faktörleri aktive edilmekte ve sonuç olarak 

abiyotik strese karşı cevapta rol oynayan genlerin düzenlenmesinde görev almaktadır 

(Khan vd. 2018). 

2.1.15 Homeobox genleri nedir? 

Homeodomain (HD) olarak bilinen Homeobox genleri, erken embriyonik gelişim 

sırasında birçok yapının oluşumunu yönlendiren önemli transkripsiyon faktörlerindendir 

(Duboule 1994) ve bu genler nematodlar, mantarlar, bitkiler ve insan gibi çeşitli 

organizmalarda tanımlanmıştır (Gehring vd.1994, Nam ve Nei 2005). Homeobox 

genleri, 60 amino asit (aa) uzunluğunda korunmuş bir DNA bağlanma alanını kodlayan 

genlerdir. Hayvan ve bitki genomlarında homeobox genleri, geniş bir gen ailesi ile 

temsil edilmektedir (Desplan vd. 1988, Mukherjee vd. 2009, Bürglin ve Affolter 2016).  

HD'nin korunmuş amino asit dizisine ve diğer karakteristik motiflerin mevcudiyetine 

dayalı olarak "atipik" HD ile karakterize edilen ve "tipik" HD olmak üzere 2 ana grubu 

bulunmaktadır (Burglin 1994). Homeobox domain dizilimlerine göre günümüze dek 

toplam 14 homeobox gen ailesi (Zinc finger-HD (PLINC), PINTOX, PHD, BLH, NDX 

(Nodulin homeobox genleri), KNOX (KNOTTED1-like homeobox), SAWADEE, HD-

leucine zipper (HD-ZIP) I ila IV, DDT, WUSCHEL-like homeobox (WOX) ve 

Luminidependens (LD)) tanımlanmıştır (Que vd. 2022).  

2.1.16 TALE gen ailesi 

TALE genleri bir "atipik" HD’dir (Bürglin 1997, Chen vd. 2003). Diğer homeobox 

genlerinden farklı olarak TALE genlerinin 1. sarmalı ile 2. sarmalı arasında 3. ekstra 

amino asidi olduğu keşfedilmiştir (Duboule 1994, Bürglin 1995). 63 amino asit kalıntısı 

içeren ve ilk kez mısırda keşfedilen TALE genlerinin tüm ökaryotik soylardaki gelişimi 

kontrol ettiği, bitkilerde ise özellikle kök oluşumundan sürgün apikal meristeminin 

oluşumuna ve korunmasına dek önemli biyolojik süreçlerde roller oynadığı 

bilinmektedir (Vollbrecht vd. 1991, Lucas vd. 1995, Bürglin 1997, Lee vd. 2008). 
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Protein dizisine ve evrimine bağlı olarak TALE genlerinin yapısal ve işlevsel anlamda 

heterodimerler olarak işlev gören KNOTTED- like homeodomain (KNOX) ve BEL1-

like homeodomain (BLH/BELL) proteinlerini içerdiği bilinmektedir. KNOX ve BELL 

aileleri yeşil alglerde tek kopya halinde bulunurken kara bitkilerinde çeşitlenmiştir (Lee 

vd. 2008).  

KNOX ailesi, sekans benzerliği ve gen ekspresyon modeline göre üç sınıfa 

ayrılmaktadır; Sınıf I, STM, BP / KNAT1, KNAT2 ve KNAT6'yı içerir; Sınıf II, 

KNAT3, 4, 5 ve 7'yi içerir. Sınıf III ise faaliyetlerini modüle etmek için diğer TALE 

üyeleriyle etkileşime girebilen KNATM içerir (Kimura vd. 2008). KNOX genlerinin, 

anjiyospermlerin köklerinde, gövdelerinde, yapraklarında ve çiçeklerinde ifade edildiği 

bilinmektedir (Furumizu vd. 2015, Guo vd. 2022). Yapılan çalışmalarda tütün ve pirinç 

için, KNOX genlerini aşırı ifade eden transgenik bitkilerin anormal yaprak morfolojileri 

sergilediği gösterilmiştir (Tamaoki vd. 1997, Nagasaki vd. 2001). Ayrıca KNOX 

genlerinin, sitokinin, gibberellin, oksin, brassinosteroid ve absisik asit dahil olmak üzere 

çeşitli fitohormonlarla ilişkili metabolik aktiviteleri ve sinyal yollarını düzenlediği de 

bilinmektedir (Becker vd. 2002, Hay ve Tsiantis 2010). 

BELL ailesi, işlevleri karakterize edilen RPL / BLH9, PNF / BLH8, ATH1, SAW1 / 

BLH2, SAW2 / BLH8, BEL1 ve işlevleri henüz anlaşılmamış BLH1, BLH3, BLH5, 

BLH6, BLH7, BLH10 ve BLH11'den oluşmaktadır (Hamant ve Pautot 2010). BELL 

ailesi üyelerinin de çiçeklerin gelişimi ve düzenlenmesinde önemli rollere sahip olduğu 

bilinmektedir. KNOX ve BELL genlerinin bitkilerde farklı proteinlerle etkileşime girdiği 

ve bu kombinasyonların çeşitli işlevlerde görev aldığı da bilinmektedir (Smith ve Hake 

2002). Arabidopsis üzerinde yapılan bir çalışmada bazı genlerin transkripsiyonunu 

etkinleştirmek için Shoot Meristemless (STM) ve KNAT1 gibi KNOX proteinlerinden 

bazıları ile BELL1 proteinlerinin etkileşime girdiği anlaşılmıştır (Bellaoui vd. 2001). 

TALE'ler yalnızca kendileriyle değil yumurta gelişimini kontrol etmek için MADS-Box 

ailesi üyeleri gibi diğer TF'lerle ve KNOX BELL heterodimerlerini çekirdekten 

sitoplazmaya yeniden konumlandırarak negatif olarak düzenleyen Ovate proteinleri ile 

kompleksler oluşturabilmektedir (Hackbusch vd. 2005). Sonuç olarak bir bitkinin yaşam 
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döngüsü boyunca TALE genleri bir ya da birden fazla heterodimer kombinasyonlar 

oluşturarak çeşitli gelişim süreçlerini kontrol etmektedir (Arnaud ve Pautot 2014).  

2.2 TALE Gen Ailesi Üzerine Yürütülen Çalışmaların Kaynak Özetleri 

Aşağıda bazı bitkilerde belirlenen TALE gen ailesi için günümüze dek yapılmış 

çalışmalar özetlenmiştir; 

Vandenboschia speciosa üzerinde yapılan bir çalışmada, 22 TALE geni tanımlanarak 

yapısı, evrimi ve ifadesi hakkında yeni bilgiler ortaya çıkarılmıştır. TALE genlerinin, 

türün hem sporofit hem de gametofit fazlarında ifade edildiği anlaşılmıştır (Ruiz-

Estévez vd. 2017). 

Pamukta 94 adet TALE geni tanımlanmıştır. Çalışma sonucunda bazı GhTALE 

genlerinin pamuk büyümesi ve gelişimini düzenlemedeki işlevleri araştırılarak pamuk 

elyaf kalitesinin iyileştirilmesine katkı sağladığı anlaşılmıştır (Ma vd. 2019). 

Armut bitkisi üzerinde yapılan çalışmada 18 PbKNOX geni tanımlanmıştır ve 

tanımlanan aile üyelerinin tümünün KNOX I ve / veya KNOX II alanlarını içerdiği 

tespit edilmiştir. Çalışmada PbKNOX genlerinin hücre duvarı kalınlaşması ve lignin 

biyosentezinde görev aldığı belirlenmiştir (Cheng vd. 2019). 

Ekonomik açıdan önemli bir bitki olan ananasta TALE genleri detaylı olarak 

incelenmiştir ve bu genlerin çeşitli abiyotik streslerle ilişkili olduğu belirlenmiştir (Ali 

vd. 2019). 

Medicago truncatula ve Pisum sativum'daki TALE proteinleri incelenerek fitohormonal 

ilişkiler ve bu hormonların etkileri yoluyla farklı gelişimsel süreçleri incelenmiştir. 

Nodül organogenezinde önemli bir rol oynayarak nodül primordium/meristeminde 

eksprese edildiği anlaşılmıştır (Dolgikh vd. 2020).  
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Elma genomunda 22 adet KNOX geni tanımlanmıştır. MdKNOX genlerinin çoğunun 

tomurcuklarda yüksek ekspresyon sergilediği ve çiçek indüksiyon periyodu sırasında 

önemli ölçüde yukarı regüle edildiği ortaya çıkarılmıştır. MdKNOX genlerinin 

çiçeklenme ile ilişkili olduğu ve hormonlar aracılığıyla yanıt verdiği anlaşılmıştır (Jia 

vd. 2020). 

Punica granatum L. bitkisinde TALE ailesine ait toplam 17 TALE geni tanımlanarak 

biyoinformatik yöntemlerle analiz edilmiştir. Sonuç olarak, PgTALE'nin genlerinin 

çoğunun, bitki üzerinde büyüme ve gelişmede rol oynadığı ayrıca stresle ilişkili olduğu 

tespit edilmiştir (Wang vd. 2020). 

Glycine max’de yapılan bir çalışmada 68 adet TALE geni belirlenmiştir. GmTALE 

genlerinin genom çapında karakterizasyonu, evrimi ve ekspresyon profil analizleri 

incelenmiş olup, tuz ve dehidrasyon stresleri sırasında GmTALE genlerinin farklı 

düzenleyici rolleri ortaya çıkarılmıştır (Wang vd. 2021). 

Pirinçte yapılan bir çalışma ile TALE genlerinin hedef direnç veya duyarlılık genlerinin 

ekspresyonunu etkinleştirmek için pirinç transkripsiyon faktörü OsTFIIAγ1 veya 

OsTFIIAγ5 (Xa5) ile etkileşimi araştırılmıştır (Xu vd. 2021). 

Patates ile yapılan bir diğer çalışmada patates genomunda 17 adet KNOX geni tespit 

edilmiştir. Gen yapısı, protein özellikleri, promotör analizi, sentetik bölgeler, gen 

duplikasyonu, gen ekspresyonu ve kromozomal lokasyonları araştırılmıştır.  Sonuçlara 

göre StKNOX genlerinin doku ekspresyon paternlerinin benzer olduğu ancak gruplar 

arasında farklılık gösterdiği belirlenmiştir (Saidi ve Hajibarat 2021). 

Juglans regia L. üzerinde yapılan bir çalışmada 69 adet JrTALE geni tanımlanmıştır. 

Birçok JrTALE geninin nispeten yüksek ekspresyona sahip olduğu anlaşılmıştır. TALE 

ailesinin gen işlevi hakkında değerli bilgiler sağlanmıştır (Guo vd. 2022). 

Malus domestica üzerinde yapılan bir çalışma ile 19 MdBLH geni tanımlanarak, tuz ve 

mannitol stresi altında elma büyümesi ve gelişimi incelenmiştir (Li vd. 2022).
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Fasulyede TALE Genlerinin Tanımlanması 

TALE süper gen ailesi üyelerini tanımlamak ve belirlemek için ihtiyaç duyulan PF 

kodları (PF03789, PF03790, PF03791, PF05920, PF07526) PlantTFDB 

(http://planttfdb.gao-lab.org/ ) çevrimiçi aracından alınmıştır (Riaño-Pachón vd. 2007). 

Seçilen PF kodları TALE gen ailesini temsil ettiği için tercih edilmiştir (Finn vd. 2006). 

 

Şekil 3.1 Bitki transkripsiyon faktörleri veri tabanının arayüzü 

Ardından bu PF kodları kullanılarak fasulyedeki TALE genlerine ait dizi bilgileri 

(Phaseolus vulgaris v2.1 versiyonu) JGI Phytozome 13 (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/) veri tabanından indirilmiştir (Goodstein vd. 2012). 

http://planttfdb.gao-lab.org/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
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Şekil 3.2 Phytozome 13 veri tabanının arayüzü 

PvTALE proteinlerinin moleküler ağırlığı (WM), protein uzunluğu (aa), izoelektrik 

noktası (pI) ExPASy ProtParam (https://web.expasy.org/protparam/) veri tabanı ile 

hesaplanmıştır.  

 

Şekil 3.3 Expasy Protparam çevrimiçi aracının arayüzü 

Fasulyedeki TALE proteinlerinin hücre altı lokalizasyonlarının tespiti için Wolf PSORT 

(https://www.genscript.com/wolf-psort.html?src=leftbar) veri tabanından 

yararlanılmıştır (Xiong vd. 2016). 

https://web.expasy.org/protparam/
https://www.genscript.com/wolf-psort.html?src=leftbar
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Şekil 3.4 Wolf PSORT çevrimiçi aracının arayüzü 

Hücre altı lokalizasyon analizi sonucunda elde edilen verilerden yararlanılarak NLSdb 

veri tabanı (https://rostlab.org/services/nlsdb/) aracılığıyla nükleer lokalizasyonda 

bulunan genlerin sinyalleri (NES ya da NLS) belirlenmiştir (Bernhofer vd. 2018). 

https://rostlab.org/services/nlsdb/
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Şekil 3.5 NLSdb veri tabanının arayüzü 

3.2 Fasulye ve A. thaliana TALE Üyelerinin Filogenetik Analizi ve 

Sınıflandırılması  

A. thaliana ‘daki TALE üyeleri ve P. vulgaris’deki PvTALE üyelerinin peptit sekansları 

MEGA 7.0 (https://megasoftware.net/) yazılımı kullanılarak ClustalW parametresiyle 

hizalanmıştır (Tamura vd. 2011).  Maksimum Likelihood (ML) yöntemi ile filogenetik 

ağaç çizilmiştir. Analiz için 'complete deletion’ ve ‘1000 bootstrap’ çoğaltması 

seçilmiştir. Gerçekleştirilen filogenetik analiz sonucunda genlerin ait olduğu domainlere 

bağlı olarak sınıflandırılması ve uygun şekilde renklendirilmesi yapılmıştır. TALE 

genleri KNOX domaini ve BEL1-like olmak üzere iki ana gruba ayrılmıştır.  

https://megasoftware.net/
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Şekil 3.6 MEGA 7.0 yazılımı arayüzü 

3.3 PvTALE Üyelerinin Domaini, Gen Yapısı ve Korunmuş Motif Analizleri 

NCBI Conserved domain search (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/ 

wrpsb.cgi, JGI Phytozome 13 ve Motif finder (https://www.genome.jp/tools/motif/) 

kullanılarak PvTALE proteinlerindeki korunmuş domainler saptanmıştır (Marchler-

Bauer vd. 2015).  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/%20wrpsb.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/%20wrpsb.cgi
https://www.genome.jp/tools/motif/
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Şekil 3.7 NCBI Korunmuş domain arama çevrimiçi aracının arayüzü 

 

Şekil 3.8 Motif finder çevrimiçi aracının arayüzü 
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Genlerin yapısı, konumu ve ekzon-intron analizleri için Gene Structure Display Server 

2.0 (http://gsds.gao-lab.org/) veri tabanı kullanılmıştır (Guo vd. 2007). 

 

Şekil 3.9 Gene Structure Display Server 2.0 çevrimiçi aracının arayüzü 

PvTALE proteinlerindeki korunmuş motifleri bulmak amacıyla MEME V5.4.1 

çevrimiçi aracı (https://meme-suite.org/meme/tools/meme) kullanılmıştır ve motif sayısı 

10 olarak sınırlandırılmıştır (Bailey vd. 2006). Veriler TBtools aracılığıyla düzenlenmiş 

ve görselleştirilmiştir (Chen vd. 2018). 

http://gsds.gao-lab.org/
https://meme-suite.org/meme/tools/meme
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Şekil 3.10 MEME V5.4.1 çevrimiçi aracının arayüzü 

 

Şekil 3.11 TBtools yazılımının arayüzü 
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3.4 PvTALE Genlerinin Cis-Element Analizi 

Phaseolus vulgaris L. türünde TALE gen ailesi üyelerinin her birinin 1500 bp upstream 

promotor sekansları Phytozome 13 veri tabanı kullanılarak indirilmiştir. Arabidopsis 

thaliana gibi ökaryotlarda promotör bölgesi 1500 upstream bölgesinde bulunmaktadır 

(Berendzen vd. 2015). Bu sekansların PlantCARE 

(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/) aracılığıyla cis-element 

analizi yapılmıştır. Tespit edilen cis-elementlerin görselleştirilmesi TBtools kullanılarak 

gerçekleştirilmiştir (Chen vd. 2018, Chen vd. 2020). 

 

Şekil 3.12 PlantCARE çevrimiçi aracının arayüzü 

3.5 PvTALE Üyelerinin Protein Yapılarının Analizi 

Fasulyedeki TALE proteinlerinin peptit sekansları Phytozome 13 veri tabanından 

alınmıştır. Phyre2 (http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/~phyre2/html/page.cgi?id=index) 

çevrimiçi aracı kullanılarak proteinlerin 3 boyutlu modellemeleri gerçekleştirilmiştir. 

Yapılan analiz sonucunda protein yapılarının güvenirlik oranları elde edilmiştir (Kelley 

vd. 2015). 

 

http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/
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Şekil 3.13 Phyre2 çevrimiçi aracının arayüzü 

3.6 PvTALE Genlerinin Duplikasyon ve Sinteni Analizi  

P. vulgaris L. türündeki TALE gen ailesi üyeleri arasındaki tandem ve segmental 

duplikasyonlar TBtools aracılığıyla tespit edilmiştir. Duplikasyonlar Circos grafiğinde 

gösterilmiştir. Ayrıca fasulyedeki ve diğer türlerdeki TALE genlerinin ilişkisinin 

açıklanması için Vigna unguiculata (https://phytozome-next. jgi. doe.gov/ 

info/Vunguiculata_v1_1), Solanum lycopersicum (ITAG3.2) (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/info/Slycopersicum_ITAG3_2), Oryza sativa (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/info/Osativa_v7_0), Glysine Max (https://phytozome-next.jgi. doe. 

gov/info/Gmax_Wm82_a2_v1), Arabidopsis thaliana TAIR10 (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/info/Athaliana_TAIR10) genomları ve diğer veriler JGI Phytozome 13 

‘den indirilmiştir (https://phytozome-next.jgi.doe.gov/).  

 

 

 

 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Slycopersicum_ITAG3_2
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Slycopersicum_ITAG3_2
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Osativa_v7_0
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Osativa_v7_0
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Athaliana_TAIR10
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Athaliana_TAIR10
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
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Çizelge 3.1 Phaseolus vulgaris ve Arabidopsis thaliana arasında saptanan 

duplikasyonlar 

PvTALE Gene 

Name 

PvTALE Gene ID AtTAL

E Gene 

ID 

Ka Ks Ka\Ks 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.

2 

AT1G6

2990.1 

0,1026610

18 

NaN NaN 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.

2 

AT1G2

3380.2 

0,2010034

97 

NaN NaN 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.

2 

AT1G6

2360.1 

0,4553702

05 

NaN NaN 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.

2 

AT1G7

0510.1 

0,7675730

23 

NaN NaN 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.

1 

AT2G2

3760.1 

0,2980709

49 

NaN NaN 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.

1 

AT4G3

6870.1 

0,3109435

06 

4,2949478643173

1 

0,072397504 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.

1 

AT5G4

1410.1 

0,3790771

82 

2,8162654358407

2 

0,134602789 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.

1 

AT5G4

1410.1 

0,4215940

53 

NaN NaN 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.

1 

AT2G3

5940.1 

0,2994169

64 

4,0215640083113

4 

0,074452865 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.

1 

AT4G3

2980.1 

0,4113022

04 

1,7085935965679

1 

0,240725592 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.

1 

AT1G6

2990.1 

0,1496528

79 

NaN NaN 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.

1 

AT1G6

2360.1 

0,2308912

19 

2,5074942757725

9 

0,092080457 

PvTALE-20 Phvul.005G132700.

1 

AT2G2

7990.1 

0,5952117

45 

NaN NaN 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.

1 

AT5G0

2030.1 

0,3517162

96 

3,9554704762826

4 

0,088918954 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.

1 

AT2G3

5940.1 

0,2911197

45 

NaN NaN 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.

1 

AT1G2

3380.2 

0,3502919

37 

1,8891687737337

8 

0,185421198 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.

1 

AT1G7

0510.1 

0,3847625

14 

2,4171139942169

2 

0,15918261 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.

1 

AT1G7

5410.1 

0,3589099

87 

2,9288502424705

8 

0,122542963 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.

1 

AT2G1

6400.1 

0,3276151

91 

NaN NaN 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.

3 

AT4G3

2040.1 

0,2269403

79 

NaN NaN 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.

1 

AT4G3

4610.1 

0,3138668

18 

NaN NaN 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.

3 

AT5G2

5220.1 

0,1213629

72 

5,7789468561462

4 

0,02100088 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.

3 

AT5G1

1060.1 

0,1083556

09 

1,8167150444418

8 

0,059643701 

NaN=No Result      
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Çizelge 3.2 Phaseolus vulgaris ve Oryza sativa arasında saptanan duplikasyonlar 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID OsTALE Gene 

ID 

Ka Ks Ka\Ks 

PvTALE-33 Phvul,010G011900,1 LOC_Os01g6

2920,1 

0,4232725

94 

NaN NaN 

PvTALE-33 Phvul,010G011900,1 LOC_Os05g3

8120,1 

0,4792725

38 

NaN NaN 

PvTALE-06 Phvul,001G224900,1 LOC_Os01g1

9694,1 

0,2958787

37 

NaN NaN 

PvTALE-05 Phvul,001G195800,1 LOC_Os11g0

6020,1 

0,4407345

76 

NaN NaN 

PvTALE-03 Phvul,001G032200,1 LOC_Os03g5

1690,2 

0,2925808

66 

NaN NaN 

PvTALE-15 Phvul,003G174900,1 LOC_Os02g0

8544,1 

0,2596513

56 

3,5416264501

3789 

0,073314157 

PvTALE-15 Phvul,003G174900,1 LOC_Os06g4

3860,1 

0,2371841

46 

2,5582390410

2121 

0,092713833 

PvTALE-15 Phvul,003G174900,1 LOC_Os08g1

9650,1 

0,1433873

14 

3,5301511990

5106 

0,040617896 

PvTALE-24 Phvul,008G114300,1 LOC_Os01g6

2920,1 

0,5333240

6 

NaN NaN 

PvTALE-24 Phvul,008G114300,1 LOC_Os05g3

8120,1 

0,4863133

2 

NaN NaN 

PvTALE-22 Phvul,007G201400,1 LOC_Os01g1

9694,1 

0,3237055

65 

NaN NaN 

PvTALE-22 Phvul,007G201400,1 LOC_Os05g0

3884,1 

0,3454220

23 

NaN NaN 

PvTALE-30 Phvul,009G090500,3 LOC_Os02g0

8544,1 

0,1996989

17 

NaN NaN 

PvTALE-32 Phvul,009G209500,1 LOC_Os06g4

3860,1 

0,2643946

93 

2,8701371330

1765 

0,092119185 

NaN=No 

Result 
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Çizelge 3.3 Phaseolus vulgaris ve Glycine max arasında saptanan duplikasyonlar 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID GmTALE 

Gene ID 

Ka Ks Ka_Ks 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Glyma.01G10

4200.1 

0,036359121 0,256739558 0,14161869 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Glyma.03G07

0900.1 

0,040501555 0,285198526 0,14201179 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.01G21

4800.1 

0,016954228 0,314541398 0,05390142 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.01G02

8300.1 

0,035372849 0,330992558 0,10686902 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Glyma.02G06

0000.1 

0,13363698 0,979924256 0,13637481 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.02G03

6900.1 

0,044253134 0,340244599 0,13006271 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Glyma.05G21

0300.1 

0,05714669 0,336092154 0,1700328 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.05G21

0300.1 

0,141302671 0,708528135 0,19943128 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.05G05

0600.1 

0,040164036 0,654107894 0,06140277 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Glyma.08G01

6900.1 

0,060353554 0,305387556 0,19762938 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.08G01

6900.1 

0,132715393 0,674493898 0,19676293 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.08G28

4300.1 

0,114712518 0,718237219 0,15971397 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.05G21

0300.1 

0,141302671 0,708528135 0,19943128 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.05G05

0600.1 

0,040164036 0,654107894 0,06140277 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Glyma.08G01

6900.1 

0,060353554 0,305387556 0,19762938 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.08G01

6900.1 

0,132715393 0,674493898 0,19676293 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.08G28

4300.1 

0,114712518 0,718237219 0,15971397 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Glyma.11G06

2300.1 

0,048516885 0,2440372 0,19880938 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.11G02

2200.1 

0,042557187 0,287117519 0,14822219 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.11G02

7100.1 

0,017059407 0,32710361 0,05215292 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Glyma.11G02

2200.1 

0,130364774 0,841147469 0,15498445 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.08G01

6900.1 

0,132715 0,674494 0,196763 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.08G28

4300.1 

0,114713 0,718237 0,159714 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Glyma.11G06

2300.1 

0,048517 0,244037 0,198809 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Glyma.11G02

2200.1 

0,042557 0,287118 0,148222 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.11G02

7100.1 

0,017059 0,327104 0,052153 
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Çizelge 3.3 Phaseolus vulgaris ve Glycine max arasında saptanan duplikasyonlar 

(devam) 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID GmTALE 

Gene ID 

Ka Ks Ka_Ks 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Glyma.11G02

2200.1 

0,130365 0,841147 0,154984 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Glyma.16G14

2800.1 

0,132593 0,930913 0,142434 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Glyma.17G13

2600.1 

0,043083 0,621946 0,069272 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Glyma.18G14

1200.1 

0,121821 0,751844 0,16203 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Glyma.03G20

2300.1 

0,036469 0,321397 0,113469 

PvTALE-06 Phvul.001G224900.1 Glyma.03G23

1100.1 

0,082375 0,298584 0,275885 

PvTALE-03 Phvul.001G032200.1 Glyma.04G04

9500.1 

0,123729 0,710043 0,174255 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.1 Glyma.04G05

0800.1 

0,182793 0,550907 0,331804 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.1 Glyma.06G05

1600.1 

0,173941 0,601317 0,289267 

PvTALE-06 Phvul.001G224900.1 Glyma.10G14

7000.1 

0,168491 0,54107 0,311403 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Glyma.13G31

2900.1 

0,304358 2,57608 0,118148 

PvTALE-03 Phvul.001G032200.1 Glyma.14G09

1200.1 

0,022354 0,278219 0,080348 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Glyma.19G19

9500.1 

0,036932 0,294375 0,125458 

PvTALE-18 Phvul.004G148100.1 Glyma.07G10

4800.1 

0,064461 0,200775 0,321063 

PvTALE-18 Phvul.004G148100.1 Glyma.09G17

2800.1 

0,060528 0,216633 0,279402 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Glyma.01G21

4800.1 

0,058235 0,749092 0,077741 

PvTALE-12 Phvul.003G016200.1 Glyma.02G08

6400.1 

0,136741 0,393609 0,347404 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Glyma.05G05

0600.1 

0,041215 0,284093 0,145077 

PvTALE-12 Phvul.003G016200.1 Glyma.07G17

2500.1 

0,124089 0,378392 0,327937 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Glyma.11G02

7100.1 

0,054417 0,773672 0,070335 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Glyma.13G15

7300.1 

0,025891 0,356016 0,072724 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Glyma.15G20

2200.1 

0,080827 0,977935 0,08265 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Glyma.17G13

2600.1 

0,03754 0,238952 0,157101 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Glyma.17G10

4800.1 

0,020942 0,322005 0,065037 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Glyma.07G26

3600.1 

0,128276 0,637947 0,201076 
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Çizelge 3.3 Phaseolus vulgaris ve Glycine max arasında saptanan duplikasyonlar 

(devam) 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID GmTALE 

Gene ID 

Ka Ks Ka_Ks 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Glyma.09G00

7500.1 

0,033644 0,245375 0,137112 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Glyma.15G11

1900.1 

0,039705 0,245375 0,161814 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Glyma.17G01

0200.1 

0,086371 0,602133 0,143442 

PvTALE-20 Phvul.005G132700.1 Glyma.12G07

7800.1 

0,2399 0,881808 0,272055 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.1 Glyma.01G10

4200.1 

0,177209 0,821593 0,215689 

PvTALE-25 Phvul.008G212100.1 Glyma.02G26

9900.1 

0,12614 0,446961 0,282218 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.1 Glyma.03G07

0900.1 

0,173912 0,778816 0,223303 

PvTALE-25 Phvul.008G212100.1 Glyma.14G04

7000.1 

0,018412 0,267273 0,06889 

PvTALE-22 Phvul.007G201400.1 Glyma.03G23

1100.1 

0,192722 0,621883 0,309901 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Glyma.03G20

2300.1 

0,150621 0,785504 0,191751 

PvTALE-22 Phvul.007G201400.1 Glyma.10G14

7000.1 

0,062773 0,316001 0,198647 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Glyma.19G19

9500.1 

0,149574 0,742045 0,201569 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Glyma.02G03

6900.1 

0,352984 1,864393 0,189329 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.3 Glyma.04G06

4100.1 

0,046755 0,290704 0,160834 

PvTALE-28 Phvul.009G060500.1 Glyma.04G02

9200.1 

0,048108 0,274538 0,175231 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Glyma.04G18

5100.1 

0,117249 0,271312 0,432153 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.3 Glyma.06G06

5200.1 

0,049404 0,278414 0,177448 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.1 Glyma.06G00

9500.1 

0,079101 0,236608 0,334312 

PvTALE-28 Phvul.009G060500.1 Glyma.06G02

9200.1 

0,052345 0,273889 0,191119 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Glyma.09G09

5700.1 

0,025828 0,431697 0,05983 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Glyma.13G15

7300.1 

0,084375 0,832386 0,101365 

PvTALE-32 Phvul.009G090500.3 Glyma.14G11

2400.1 

0,106426 0,655329 0,1624 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Glyma.15G20

2200.1 

0,022729 0,417894 0,054389 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Glyma.17G10

4800.1 

0,077933 0,843337 0,09241 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.3 Glyma.17G21

5500.1 

0,122489 0,728103 0,16823 
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Çizelge 3.4 Phaseolus vulgaris ve Solanum lycopersicum arasında saptanan 

duplikasyonlar 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID GmTALE 

Gene ID 

Ka Ks Ka_Ks 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Solyc09g0113

80.3 

0,34493787 NaN NaN 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Solyc02g0654

90.3 

0,27885242

9 

1,767145134 0,157798 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Solyc02g0899

40.3 

0,17216852

8 

3,116924238

148960 

0,055237 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Solyc04g0798

30.2 

0,35516671

8 

2,559379312

0433200 

0,138771 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Solyc05g0050

90.3 

0,27623910

5 

NaN NaN 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Solyc09g0113

80.3 

0,34493787 NaN NaN 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Solyc08g0813

85.1 

0,14402870

1 

2,061220561

334100 

0,069875 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Solyc08g0801

20.3 

0,10141442

8 

3,203872411

3854600 

0,031654 

PvTALE-06 Phvul.001G224900.1 Solyc01g1005

10.3 

0,30022507

8 

NaN NaN 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Solyc01g0070

70.3 

0,26618834

4 

2,475059297

159460 

0,107548 

PvTALE-03 Phvul.001G032200.1 Solyc04g0772

10.3 

0,16078939

1 

2,140917564

4423700 

0,075103 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Solyc06g0741

20.3 

0,38934435

6 

NaN NaN 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.1 Solyc08g0654

20.3 

0,46117291

9 

1,655114458

462790 

0,278635 

PvTALE-18 Phvul.004G148100.1 Solyc06g0724

80.1 

0,40485607

4 

2,824064648

427190 

0,143359 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Solyc08g0801

20.3 

0,15273858

6 

NaN NaN 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Solyc12g0104

10.2 

0,25490588

2 

3,014668219

9448100 

0,084555 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Solyc02g0811

20.3 

0,17748713

4 

1,656639461

4984900 

0,107137 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.1 Solyc09g0113

80.3 

0,33546341

7 

1,551375604

0971200 

0,216236 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.1 Solyc10g0866

40.2 

0,38565558 1,920450079

715140 

0,200815 

PvTALE-22 Phvul.007G201400.1 Solyc01g1005

10.3 

0,29931489

6 

3,101640357

304650 

0,096502 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Solyc01g0070

70.3 

0,29972203

1 

2,397656688

441450 

0,125006 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Solyc06g0741

20.3 

0,39735827

7 

NaN NaN 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Solyc11g0689

50.2 

0,39691663 5,130730683

970450 

0,077361 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.1 Solyc01g1099

80.3 

0,31169689

1 

1,469379707

2002800 

0,212128 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.1 Solyc04g0807

90.3 

0,38657693

9 

2,051218240

516580 

0,188462 
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Çizelge 3.4 Phaseolus vulgaris ve Solanum lycopersicum arasında saptanan 

duplikasyonlar (devam) 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID GmTALE 

Gene ID 

Ka Ks Ka_Ks 

PvTALE-28 Phvul.009G060500.1 Solyc04g080

780.2 

0,321452115 2,951386005

4283900 

PvTALE-28 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Solyc05g005

090.3 

0,407424838 2,335326571

8847100 

0,174462 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Solyc12g010

410.2 

0,249913475 NaN NaN 

NaN=No 

Result 

     

Çizelge 3.5 Phaseolus vulgaris ve Vigna unguiculata arasında saptanan duplikasyonlar 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID AtTALE Gene ID Ka Ks Ka\Ks 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Vigun05g112800.1 0,181285 0,749591872 0,241845 

PvTALE-33 Phvul.010G011900.1 Vigun10g059300.1 0,022841 0,15848182 0,144122 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Vigun02g172100.1 0,007561 0,204032384 0,037056 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Vigun02g177500.1 0,025948 0,154691149 0,167742 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Vigun02g177500.1 0,1276 0,814718853 0,156619 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Vigun02g137100.1 0,023353 0,126920222 0,183997 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Vigun02g079500.1 0,008325 0,165933446 0,050169 

PvTALE-09 Phvul.002G153300.2 Vigun03g310400.1 0,080372 0,794479439 0,101163 

PvTALE-08 Phvul.002G064100.2 Vigun03g234200.1 0,127213 0,96242085 0,13218 

PvTALE-11 Phvul.002G292000.1 Vigun03g042200.1 0,02672 0,161401173 0,16555 

PvTALE-07 Phvul.002G024800.1 Vigun03g270000.1 0,140669 0,90306899 0,155768 

PvTALE-10 Phvul.002G159000.1 Vigun03g042200.1 0,137972 0,791226749 0,174377 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Vigun01g180200.1 0,016417 0,196023573 0,08375 

PvTALE-06 Phvul.001G224900.1 Vigun01g209400.1 0,047343 0,220957136 0,214264 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Vigun05g231800.1 0,28731 2,618316407 0,109731 

PvTALE-06 Phvul.001G224900.1 Vigun07g139600.1 0,176768 0,760531761 0,232427 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Vigun07g014500.1 0,14292 0,897992703 0,159155 

PvTALE-03 Phvul.001G032200.1 Vigun08g034600.1 0,027947 0,169669705 0,164712 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.1 Vigun08g036800.1 0,030058 0,109074365 0,275573 

PvTALE-04 Phvul.001G034200.1 Vigun09g225900.1 0,19392 0,647990968 0,299263 

PvTALE-05 Phvul.001G195800.1 Vigun11g121700.1 0,332605 2,151828278 0,154568 

PvTALE-18 Phvul.004G148100.1 Vigun04g034500.1 0,105383 0,139939467 0,753059 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Vigun02g172100.1 0,055939 0,89724 0,062345 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Vigun03g366200.1 0,00738 0,233835 0,031561 

PvTALE-16 Phvul.003G213500.1 Vigun03g310400.1 0,019846 0,231253 0,08582 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Vigun09g054100.1 0,087595 0,934718 0,093713 

PvTALE-15 Phvul.003G174900.1 Vigun09g212500.1 0,188552 2,177159 0,086605 

PvTALE-21 Phvul.006G145800.1 Vigun03g443600.1 0,152635 0,667994 0,228497 

PvTALE-20 Phvul.005G132700.1 Vigun05g246400.1 0,033072 0,173861 0,190223 

PvTALE-20 Phvul.005G132700.1 Vigun11g139500.1 0,225721 0,871025 0,259145 

PvTALE-24 Phvul.008G114300.1 Vigun05g112800.1 0,027558 0,10142 0,271718 
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Çizelge 3.5 Phaseolus vulgaris ve Vigna unguiculata arasında saptanan duplikasyonlar 

(devam) 

PvTALE 

Gene Name 

PvTALE Gene ID AtTALE Gene ID Ka Ks Ka\Ks 

PvTALE-25 Phvul.008G212100.1 Vigun08g174300.1 0,008444 0,104709 0,080641 

PvTALE-22 Phvul.007G201400.1 Vigun01g209400.1 0,186595 0,734191 0,25415 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Vigun01g180200.1 0,142215 0,906308 0,156917 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Vigun05g231800.1 0,336943 2,275946 0,148045 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Vigun07g014500.1 0,025915 0,19001 0,136389 

PvTALE-22 Phvul.007G201400.1 Vigun07g139600.1 0,038201 0,162113 0,235647 

PvTALE-23 Phvul.007G267900.1 Vigun11g121700.1 0,339274 1,849388 0,183452 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Vigun02g079500.1 0,349067 1,666607 0,209448 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Vigun03g234200.1 0,349975 2,450749 0,142803 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.3 Vigun03g366200.1 0,188914 2,166367 0,087203 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Vigun03g366200.1 0,085658 1,013078 0,084552 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.1 Vigun08g011700.1 0,391874 1,823667 0,214883 

PvTALE-31 Phvul.009G176750.1 Vigun09g088300.1 0,060939 0,111972 0,544236 

PvTALE-32 Phvul.009G209500.1 Vigun09g054100.1 0,014907 0,20542 0,072566 

PvTALE-30 Phvul.009G090500.3 Vigun09g212500.1 0,02855 0,233976 0,12202 

PvTALE-26 Phvul.009G004801.1 Vigun09g268200.1 0,043229 0,137349 0,314741 

 

3.7 PvTALE Gen Ailesinin mRNA Analizi 

Fasulye bitkisinde PvTALE genlerinin kuraklık stresi altındaki ekspresyon profillerini 

değerlendirmek üzere daha önce Büyük vd. (2016) tarafından açıklandığı şekilde 

SRR8284481 (kuraklıkla muamele edilmiş yaprak) ve SRR8284480 (kuraklık deneyi 

için kontrol yaprağı) numaralı SRA verileri Genomics workbench programı (QIAGEN 

CLC bio, Aarhus, Denmark) aracılığıyla analiz edilmiştir. Elde edilen RFKM (milyonda 

kilobaz başına okuma) verileri Log2 tabanına çevrilerek TBtools programı aracılığıyla 

ısı haritası oluşturulmuştur ve görselleştirilmiştir (Chen vd. 2018).  

Ayrıca JGI Phytozome 13 (https://phytozome-next.jgi.doe.gov/) çevrimiçi aracı 

kullanılarak PvTALE genlerinin farklı doku ve organlardaki FPKM (milyon baz çifti 

dizisi başına transkript dizisinin kilobaz başına okuma) değerleri de temin edilmiştir. 

Ardından bu ifade değerleri Log2 tabanına çevrilmiş ve TBtools programı aracılığıyla 

ısı haritası oluşturulmuştur (Chen vd. 2018). 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
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Çizelge 3.6 PvTALE genlerinin farklı doku ve organlardaki log2 tabanına göre ifade seviyeleri 

 Çiçek 
Tomurcukları 

Çiçek Olgun yeşil  
Podlar 

Yaprakla
r 

Nodüller
r 

Kök10 Kök 19 Gövde 
10 

Gövde 
19 

Genç 
Podlar 

Genç 
Trifoliatlar 

PvTALE-
01 

2,502330602 4,30137 4,040980077 3,94513
9 

3,29528
2 

4,28880
1 

4,48355
8 

4,08865 4,34269
7 

3,68963463
2 

3,652945331 

PvTALE-
02 

1,09017595 2,92941 2,928844037 2,53829 3,14437
3 

3,77072
3 

4,19975
1 

3,30129
5 

3,99747
3 

3,09659920
7 

2,905928478 

PvTALE-
03 

0,310340121 0,90149 -5,573466862 0 2,29071
9 

2,01256
9 

4,06384
8 

6,04871
6 

6,75555
5 

-
0,63039393 

0 

PvTALE-
04 

-0,932361283 -
0,40354 

0 -3,75633 -6,38082 -
4,18442 

-
5,87832 

0,24853
5 

0,42223
3 

-
0,18935125 

0,86710573 

PvTALE-
05 

4,539469035 5,98987 6,94716351 5,44460
1 

5,67236
9 

4,39698
1 

4,87223
8 

5,77820
9 

6,01232
3 

5,50601792
2 

5,37517848 

PvTALE-
06 

3,740279983 4,25716 3,685267407 -0,47393 1,30567
9 

1,53007
1 

1,96864
4 

3,82802
2 

4,81711
2 

3,67423464
8 

0,833497337 

PvTALE-
07 

3,318461465 2,78681 3,812395539 4,12167
9 

4,55759
4 

4,64402
9 

4,86473
1 

3,39547
4 

4,07116
2 

-
0,01304304 

4,130519083 

PvTALE-
08 

2,81905501 2,45602 -0,798366139 -4,4112 -2,59074 0,69599
4 

0,21163
5 

3,73736
2 

3,44625
6 

0,25217341
3 

-3,321928095 

PvTALE-
09 

5,224734898 6,14716 5,955196542 4,86185
6 

2,86631
5 

4,06703
6 

4,56961
3 

5,32660
9 

5,53135 4,73644252
2 

4,797428082 

PvTALE-
10 

-0,60823228 0,79244 4,850649426 5,14082 4,79758
4 

2,94148
2 

4,45094
7 

2,50944
2 

2,27887
7 

2,05450121
6 

3,080145979 

PvTALE-
11 

1,003602237 2,15543 4,312302131 2,52606
9 

5,45233
2 

4,36702
2 

5,19243
1 

1,16156
5 

-0,63711 2,27232185
3 

0,381837084 

PvTALE-
12 

0 -
3,36587 

0 0 0 0 0 -1,56064 -1,03209 0 0 

PvTALE-
13 

1,737686761 0,60597 -5,10780329 -1,38458 -2,38082 0,70310
1 

-
0,92413 

3,19203
6 

3,17839
6 

-
1,78090894 

-5,011587974 

PvTALE-
14 

0,096261853 0,4916 -0,545824107 0 -4,8365 -
0,46594 

-2,6529 3,90352 3,04439
4 

0,53206755
2 

0 

4
2
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Çizelge 3.6 PvTALE genlerinin farklı doku ve organlardaki log2 tabanına göre ifade seviyeleri (devam) 

 Çiçek 
Tomurcukları 

Çiçek Olgun yeşil  
Podlar 

Yaprakla
r 

Nodüller
r 

Kök10 Kök 19 Gövde 
10 

Gövde 
19 

Genç 
Podlar 

Genç 
Trifoliatlar 

PvTALE-
15 

4,909773104 5,46571 4,795507223 5,69624
4 

6,04830
2 

4,54101
9 

5,19979 3,38322 3,67412
2 

3,92846507
8 

5,283329168 

PvTALE-
16 

4,487164743 3,17856 1,766383141 0,7433 1,47664
1 

3,48684
3 

3,47469
6 

3,06695 4,93201
4 

1,58688481
3 

3,809208624 

PvTALE-
17 

3,370722275 2,37712 1,76256143 4,59072
2 

5,16988
5 

1,61588
7 

3,56303
6 

1,85279
8 

3,31019
5 

1,75146372
1 

4,638131776 

PvTALE-
18 

4,074933523 0,81065 -4,573466862 -1,96578 1,34312
4 

0,11636
5 

0,89917
6 

1,60074
5 

1,46519
1 

-
2,27229733 

-0,810966176 

PvTALE-
19 

1,585443319 2,57362 6,418561033 2,78177
9 

2,27798
5 

1,51803
1 

3,67310
4 

4,84874
8 

5,40268
8 

2,12201002 2,652371763 

PvTALE-
20 

1,595503661 0,18142 -4,158429363 -1,04692 -1,191 -
4,08314 

-
1,84166 

2,06246
7 

2,86076
4 

-
1,25842515 

-1,932361283 

PvTALE-
21 

4,124245409 3,55213 -2,899695094 0 2,08031
7 

-
0,77843 

0,25217
3 

4,55704
2 

5,16522
9 

1,31150311
5 

0 

PvTALE-
22 

2,111365231 1,52807 2,406808748 -1,39973 0,86868
7 

0,44254
5 

1,49978
2 

4,53431
1 

4,22002 1,57966289
7 

-1,275786313 

PvTALE-
23 

4,793219623 6,49004 5,593025033 5,33881
7 

4,78628
3 

4,69510
3 

5,08555
2 

5,83635
3 

5,71679
9 

4,67072705
4 

4,940072761 

PvTALE-
24 

3,170726276 3,52055 2,517023672 1,00863 1,53206
8 

0,58880
5 

1,04054
2 

3,85967
1 

3,84338
1 

1,76043387
5 

-0,061902439 

PvTALE-
25 

3,239856258 2,73401 -3,279283757 0 -5,15843 -
3,27928 

-
0,38836 

3,51702
4 

4,81075
2 

1,36289064
3 

0 

PvTALE-
26 

-0,524915117 -
1,08314 

0,001441974 2,78617
8 

-1,03209 -
5,01159 

-
1,53533 

1,45890
7 

1,18840
1 

0,64154602
9 

2,747817029 

PvTALE-
27 

0,257010618 -
0,26361 

1,603596675 1,72334 1,67219
9 

3,59454
9 

3,48039
4 

4,17056
6 

4,38853
4 

0,07450543
6 

2,858179974 

PvTALE-
28 

0,01720929 0,33914 1,673556424 0,0229 0,75787
7 

-
1,93236 

-
0,12029 

1,09963
2 

1,51551
1 

2,46936505
4 

2,951960729 
 

PvTALE-
29 

-0,336427665 1,56218 -1,10780329 -4,29336 -0,79336 -
2,92139 

-
1,06492 

-0,33279 -0,42469 0,8623522 -1,49410907 

4
3
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Çizelge 3.6 PvTALE genlerinin farklı doku ve organlardaki log2 tabanına göre ifade seviyeleri (devam) 

 Çiçek 
Tomurcukları 

Çiçek Olgun yeşil 
Podlar 

Yaprakla
r 

Nodüller
r 

Kök10 Kök 19 Gövde 
10 

Gövde 
19 

Genç Podlar Genç 
Trifoliatlar 

PvTALE-
30 

3,122341408 5,1345
9 

6,178933698 6,17847
6 

4,46408 2,42894
6 

3,33012
8 

5,39324
5 

4,96933
5 

5,37729730
6 

5,139428565 

PvTALE-
31 

0 0 0 0 -2,86775 0,25338
4 

0,37072
2 

0 0 0 0 

PvTALE-
32 

4,184200936 5,3399
9 

5,82125101 5,42938
2 

6,00981
7 

5,84879
8 

5,66760
8 

3,91054
1 

4,24321
2 

4,54640061
9 

5,292965755 

PvTALE-
33 

2,858378925 3,2214
1 

1,648925559 1,62293 2,32912
4 

0,72595
9 

2,18173
9 

3,96449
1 

4,68610
8 

1,47404659
9 

1,368489001 

PvTALE-
34 

1,185866545 0,8906
4 

2,683696454 -1,52284 -1,07704 -1,39214 0,49262
2 

2,18110
3 

3,71699
1 

2,01399814
6 

-0,595096878 

 

 

 

 

 

 

4
4
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3.8 PvTALE Gen Ailesi Üyelerinin miRNA Analizi  

Fasulyedeki olgun-miRNA sekansları PmiREN (https://www.pmiren.com/ ) çevrimiçi 

aracı kullanılarak indirilmiştir (Guo vd. 2022).  

 

              Şekil 3.14 PmiREN Plant MicroRNA Encyclopedia çevrimiçi aracı 

Daha sonra psRNATarget (https://www.zhaolab.org/psRNATarget/) çevrimiçi aracı 

kullanılarak PvTALE gen ailesi üyelerini hedefleyen miRNA’lar belirlenmiştir (Zhang, 

2005). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                        Şekil 3.15 psRNATarget çevrimiçi aracı arayüzü 
 

https://www.pmiren.com/
https://www.zhaolab.org/psRNATarget/
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Ayrıca Cytoscape 3.9.1 (https://cytoscape.org/download.html ) yazılımı kullanılarak 

miRNAlar ile PvTALE genleri arasındaki ilişki görselleştirilmiştir (Kohl vd. 2011). 

 

                               Şekil 3.16 Cytoscape 3.9.1 yazılımı arayüzü 

3.9 Bitkilerin Yetiştirilmesi ve Abiyotik Stres Uygulanması  

Çalışmada 'Eskişehir, Bölge Tarımsal Araştırma Enstitüsü'nden temin edilen yerli bir 

fasulye çeşidi olan 'Zülbiye' kullanılmıştır. Temin edilen tohumlar +4ºC dolapta 

saklanmıştır. Ardından bu tohumlardan 48 tanesi seçilmiş ve distile su içerisinde 2 saat 

bekletilmiştir. Toplam ağırlığı 55 gr olacak şekilde saksılara toprak aktarılmıştır ve 48 

adet tohumun bu saksılara ekimi gerçekleştirilmiştir. Ekim işlemini takiben bitkiler, 

+25ºC sıcaklık, %70 nem ve 50 mmol m-2 s-1 fotosentetik foton akısına göre ayarlanmış 

bitki yetiştirme kabinine alınmıştır.  Bitkiler bitki yetiştirme kabininde gece (8 saat) ve 

gündüz (16 saat) periyodunda yetiştirilmeye bırakılmıştır. İlk günden itibaren her gün 

düzenli olarak bitkilerin tepsi içerisindeki yerleri değiştirilmiştir. Bitkiler Hoagland 

besin solusyonu (A ve B besini) ile 8 gün süreyle, trifoliat aşamaya ulaşıncaya kadar 

büyütülmüştür. Sulama işlemi iki günde bir yapılmıştır. Hoagland besin solüsyonu 0.2 L 

ölçüsünde 1/10’luk hazırlanmıştır. 2 mM Ca, 10−6 M Mn, 2.10−7 M Cu, 4 mM NO3, 1 

mM Mg ,10−8 M NH4, 2 mM K, 10−6 M Zn, 10−6 M B, 0.2 mM P ve 10−4 M Fe olan 

mikro ve makro besinlerini içermektedir. Mikro besinler NH4Mo, 

https://cytoscape.org/download.html
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MnSO4ZnSO4.7H2O, H3BO3, CuSO4.5H2O ‘den oluşmaktadır. Makro besinler 

K2SO4, Ca(NO3)2.4H2O, KCl, MgSO4.7H2O ve KH2PO4 içermektedir. Çözeltideki 

iyonların son konsantrasyonlarıdır (Barac vd. 2014). Ardından bitkiler stres ve kontrol 

grubu olmak üzere (24’er) iki gruba ayrılmıştır. Kontrol grubu bitkileri için sulama 

devam ettirilirken kuraklık grubu bitkiler için sulama kesilmiştir. Bu aşamadan itibaren 

hem kontrol grubu hem de stres grubu bitkilerinin saksılarının ağırlıkları ölçülerek takip 

edilmiştir. Kontrol grubu bitkileri düzenli olarak sulandığı için bitki büyümesi devam 

ederken, kuraklık grubunda stres semptomları görülünceye dek deney sürdürülmüştür 

(Şekil 3.17 ve Şekil 3.18). Stres uygulamasının 7. gününde hem kontrol hem de stres 

grubundan bitki örnekleri üç biyolojik tekrarlı alınmış ve örneklem alınırken üç farklı 

bitkiden alınan (yaprak, gövde ve kök) dokulardan bir numune (Örneğin; Yaprak 

kontrol 1, gövde kontrol 1 ve kök kontrol 1) olacak şekilde ayarlanmıştır ve numuneler 

havanda sıvı azot yardımı ile ezilerek -80 ºC ‘de saklamaya bırakılmıştır.  

 

                     Şekil 3.17 Kuraklık stresinin başlangıcı (17.05.22) 

Şekil 3.17’de soldaki tepsideki bitkiler kontrol grubu iken sağdaki tepsideki bitkiler, 

kuraklık stresi uygulanmış bitkilerdir. Sağdaki bitkilere 7 gün süresince su 

verilmemiştir.  
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                             Şekil 3.18 Kuraklık stresinin son günü (24.05.22) 

Şekil 3.18’te soldaki kontrol grubunun yapraklarının ve gövdesinin stres grubuna göre 

daha fazla büyüdüğünü ve stres grubu bitkilerinin solarak yapraklarının iyice küçüldüğü 

görülmektedir. 

3.10 Prolin Analizi 

Fasulye bitkisinden üç biyolojik tekrarlı alınan 18 örneğin prolin analizi için 6M 

ortofosforik asit, ninhidrin asit, %3 sülfosalisik asit çözeltileri hazırlanmıştır. Yaprak 

numuneleri yaklaşık 0.1 gr – 0.2 gr ağırlığında ölçülmüştür. Ninhidrinden 0.5625 gr 

tartılıp üzerine glisiyal asetik asit eklenerek seyreltilmiştir. 60 ºC’lik su banyosu 

kullanarak bu karışım homojenize hale getirilmiş ve üzerine 6M ‘lık ortofosforik asit 

eklenmiştir. Hazırlanan tüplere sülfosalisik asit ve 2mM’lık prolin çözeltisi eklenmiştir. 

Örnekler 25 ºC’de 13000 rpm’de 15 dakika santrifüj edilmiş ve takiben numunelerin 

üzerine 1 ml ninhidrin asit ve 1 ml glasiyal asetik asit eklenmiştir. Tüm örnekler 

(standartlar dahil) 1 saat 98-99 ºC su banyosunda bekletilmiştir. Su banyosundan alınan 

tüpler buz içine bırakılarak reaksiyonun durması için 10 dakika buzda bekletilmiştir. 

Her tüpe 2 mL toluen eklenerek ve her tüpü elde hafifçe çevrilerek tüplerde iki faz 

ayrımı görülmüştür. Üst faz toluen ve tüm prolini içerirken, alt fazda geriye kalan 

bileşenler bulunmaktadır. Daha sonra Uv Spektrofotometre cihazında 520 nm dalga 

boyu kullanılarak örneklerin okumaları alınmış ve Bates vd. (1973) göre hesaplamaları 

yapılmıştır. 
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3.11 RNA İzolasyonu ve cDNA Sentezi 

Sıvı nitrojenle ezilip toz haline getirilen bitki örnekleri -80 °C’de muhafaza 

edilmektedir. Buzdolabından alınan bitki örneklerinden FavorPrep™ Plant Total RNA 

Mini Kit (Biotech Corp., Ping-Tung, Taiwan) yardımı ile RNA izolasyonu yapılmıştır. 

İzole edilen RNA’lar NanoDrop Lite (NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, ABD) 

kullanılarak kalite açısından test edilmiştir. 

RNA izolasyon protokolü 

1. Sıvı nitrojenle toz haline getirilen bitki örneğinden 100 mg kadar alınan bitki 

örnekleri ependorf tüplerine alınır. 

2. Her örnek tüpüne 500 µL FARB Tamponu eklenir ve kuvvetlice vortekslenir. 

Oda sıcaklığında 5 dakika inkübasyon işlemi yapılır. 

3. Yeni toplama tüpleri alınarak içlerine filtre kolonu yerleştirilir ve homojenat 

filtre kolununa aktarılır. Ardından (~18.000 xg) 1 dakika süresince santrifüjlenir. 

4. Süpernatant toplama tüpünden yeni bir tüpe aktarılır ve süpernatantın hacmini 

ayarlanır. (Süpernatantı aktarırken herhangi bir birikinti ve peleti pipetlemekten 

uzak durulmalıdır) 

5. 1 hacim (süpernatant miktarı) %70 RNaz içermeyen etanol ilave edilir ve 

vorteksleyerek iyice karıştırılır. 

6. Bir FARB Mini Kolonunu toplama tüpüne yerleştirilir ve sonra etanol eklenmiş 

numune karışımı (herhangi bir çökelti dahil) FARB Mini Kolona aktarılır. 1 

dakika boyunca tam hızda santrifüjlenir, sıvıyı attıktan sonra ve FARB Mini 

Kolonunu Toplama Tüpüne geri konulur. 

7. Örnek karışımın geri kalanı için 6. adım tekrarlanır. 

8. FARB Mini Kolona 500 µl Yıkama Tamponu 1 eklendikten sonra, 1 dakika tam 

hızda santrifüjlenir. Alta süzülen sıvı kısmı atılır ve FARB Mini Kolonunu 

Toplama Tüpüne geri getirilir.  

9. FARB Mini Kolona 750 µl Yıkama Tamponu 2 eklenir, 1 dakika tam hızda 

santrifüjlenir. Sıvı kısmı atılır ve FARB Mini Kolonu Toplama Tüpüne geri 
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konulur. (Not: İlk kullanımda Yıkama Tamponu 2'ye etanol eklendiğinden emin 

olunmalıdır). 

10. FARB Mini Kolonu kurutmak amacıyla 3 dakika daha tam hızda santrifüjlenir 

(Bu adım, sonraki enzimatik reaksiyonu engellemek için kalan sıvıyı 

önleyecektir). 

11. FARB Mini Kolonu bir Elüsyon Tüpüne (sağlanan 1,5 ml mikrosantrifüj tüpü) 

yerleştirilir. 

12. FARB Mini Kolonunun membran merkezine 30 ~ 50 µl RNaz içermeyen ddH2O 

eklenir. FARB Mini Kolonu 1 dakika bekletilir. (Etkili elüsyon için, RNaz 

içermeyen ddH2O'nun membran merkezine dağıtıldığından ve tamamen 

emildiğinden emin olunmalıdır). 

13. RNA'yı ayrıştırmak için FARB Mini Kolonunu 1 dakika boyunca tam hızda 

santrifüjlenir. 

14. RNA -80C'de saklanır. 

 

cDNA sentezi protokolü 

Elde edilen RNA örnekleri tek ipliğe sahiptir ve qPCR analizinde kullanılabilmesi için 

tamamlayıcı ipliğinin olması gerekir. Bu sebeple RNA örneklerinden cDNA oluşturmak 

için iScript™ cDNA Synthesis Kit (Bio-Rad) kullanılarak cDNA sentezi yapılmıştır. 

Her bir reaksiyonda; 5x iScript Reaksiyon mixi (4 µl), iScript Reverse Transcriptase (1 

µl), RNA örneği ve ddH2O kullanılmıştır. Reaksiyonun toplam hacmi, RNA ve ddH2O 

miktarının toplamı 20 µl olacak şekilde ayarlanmıştır ve sıcaklık döngüleri için 

Biometra TProfessional Basic marka PCR cihazı (Analytik Jena, Almanya) 

kullanılmıştır. Yapılan cDNA sentezinde kullanılan malzemeler ve hacimler aşağıda 

verilmiştir. 

 

cDNA sentezinde kullanılan sıcaklık döngüleri aşağıdaki gibidir; 

 

1. Priming döngüsü 25 °C’de 5 dakika 

2. Reverse Transcription 46 °C’ de 20 dakika 

3. RT inactivation 95 °C ‘de 1 dakika 

4. Opsiyonel  4°C ‘de sınırsız olarak seçilmiştir. 
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 3.12 Gene Özgü Primer Tasarımı  

RNAseq verilerine yönelik çizilen ısı haritaları analiz edilerek stres koşulları altında 

ifadeleri en fazla farklılaşan genler tespit edilmiştir. KNOX domainine sahip üyelerden 

PvTALE-06, PvTALE-16, PvTALE-22, PvTALE-30 genleri ve BEL1-like domainine 

sahip üyelerden ise PvTALE-10, PvTALE-20, PvTALE-27, PvTALE-28, PvTALE-29, 

PvTALE-33 genleri seçilmiştir. NCBI veri tabanından bu genlerin CDS dizileri 

indirilmiş ve Integrated DNA Technologies (IDT), PrimerQuest Tool 

(https://www.idtdna.com) aracılığıyla primer tasarımları yapılmıştır (Şekil 3.19).  

 

                                         Şekil 3.19 IDT PrimerQuest Tool arayüzü 

Çizelge 3.7 Tasarlanan PvTALE primerlerine ait dizi bilgisi 

PvTALE 

alt ailesi 

Gen 

isimle

ri 

İleri primer (5'- 3') Baz 

sayıs

ı 

Tm 

(°C

) 

GC 

(%) 

Geri primer (5'- 3') Baz 

sayıs

ı 

Tm 

(°C

) 

GC 

(%) 

KNOX-

Class II 

PvTA

LE-06 

GAGTTGTCCAGA

CCCTTCAAT 

21 58 48 TTCATCAGAGC

GGTTGTTATCT 

22 57 41 

BEL1-

like 

PvTA

LE-10 

AAGCCTTCTCTG

ACCTCTCT  

20 57 50 GGTAGTGCTTG

TACCTTCTGTC 

22 60 50 

KNOX-

Class I 

PvTA

LE-16 

GTCAAGTGAAG

GCGGAGATAG  

21 60 52 AAGAGCGGAG

GAGATTGTTG 

20 57 50 

BEL1-

like 

PvTA

LE-20 

CCTTACCCTACA

GACACTGATAA

A 

24 59 42 ATTGGCTTCCA

TACTCGTACTC 

22 58 45 

KNOX-

Class II 

PvTA

LE-22 

CAAAGGAGGCA

AGGAGGATAC 

21 60 52 CCAGACCCGTC

ATTTCTGATAG  

22 60 50 

BEL1-

like 

PvTA

LE-27 

GAGAACACGGT

CAAAGGTAAGA 

22 58 45 TATCCAGTTCG

GCTAGAGGT 

20 57 50 
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Çizelge 3.7 Tasarlanan PvTALE primerlerine ait dizi bilgisi (devam) 

PvTALE 

alt ailesi 

Gen 

isimle

ri 

İleri primer (5'- 3') Baz 

sayıs

ı 

Tm 

(°C) 

GC 

(%) 

Geri primer (5'- 3') Baz 

sayıs

ı 

Tm 

(°C) 

GC 

(%) 

BEL1-

like 

PvTA

LE-28 

TGGTGGAAATG

TGGTGGATAG 

21 58 48 GCCTTCAACTC

TGAGGAAAGT  

21 58 48 

BEL1-

like 

PvTA

LE-29 

CCACCTCAAAT

CCTCTCATTCA 

22 58 45 CAAGCATCAGC

ATGGACATTAC 

22 58 45 

KNOX-

Class I 

PvTA

LE-30 

TCACTCACTCA

TCTCTCCTCTC 

22 60 50 GTGGTAGTGTT

GTCGGTGTAG 

21 60 52 

BEL1-

like 

PvTA

LE-33 

CTTCCTTTGTA

CGACCCTTCTT 

22 58 45 TCTTCCTTCACA

CCACAACC 

20 57 50 

 

3.13 PvTALE Gen Ailesinin Real-Time PCR İle Analizi Ve Sonuçların İstatistiksel 

Olarak Değerlendirilmesi  

RT-qPCR analizleri için Büyük vd. (2019) tarafından önerilen parametrelere uygun 

olacak şekilde iTaq Universal SYBR Green Supermix (Biorad, ABD) kullanılmıştır 

Fasulye bitkisinden alınan 18 örnekten her bir örnek için 3 tekrarlı olacak şekilde 

reaksiyonlar yürütülmüştür. RT-qPCR reaksiyonları Mic (Magnetic Induction Cycler) 

qPCR (Biomolecular Systems, Avustralya) cihazı kullanılarak gerçekleştirilmiştir. RT-

qPCR'den elde edilen veriler, referans olarak Actin (ACT) geni kullanılarak 2-∆∆CT 

formülü ile normalize edilmiştir (Livak ve Schmittgen, 2001).  

Çizelge 3.8 Real- time PCR malzemeleri ve kullanılan hacim 

Real-time PCR 

Malzemeleri  

Hacim (rxn) Toplam Son hacim (38x) 

SYBR Green Mix (2x) 5 µl 190 µl 

İleri Primer (10 µM) 0,5 µl 19 µl 

Geri Primer (10 µM)  0,5 µl 19 µl 

Su (Type I water) 3 µl 114 µl 

cDNA (100 ng) 1 µl /10 µl 38 µl /380µl 
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Yapılan qPCR analizinde oluşturulan reaksiyonlardaki döngüler şu şekilde 

ayarlanmıştır; 

 

1. Real- time PCR’daki ön deneratürasyon 95ºC’de 30 döngü  

2. Denatürayon aşamasında 95ºC’de 15 döngü 

3. Uzama / Bağlama aşamasında 60º C’ de 30 döngü  

4. Erime eğrisi analizinde ise 60 º C’den 95 ºC’ye doğru bir artış 

gerçekleşmektedir. 

 

Bu protokole göre qPCR (Real- time) analizinde toplamda 40 döngü ile reaksiyon 

tamamlanmaktadır. Daha sonra bu elde edilen veriler Multiple t testi, Graphpad Prism 

9.0.0.121 (https://www.graphpad.com/scientific-software/prism/) yazılımı ile 

istatistiksel analizi yapılarak grafikler oluşturulmuştur. İki yönlü ANOVA tekniği ve 

Fisher'in en küçük anlamlı fark testi 0,05 anlamlılık düzeyinde kullanılmıştır. 

Grafiklerde Alpha değerinin 0,05 seçilmesi önemli bir kriterdir ve analizler buna göre 

yapılmıştır (Berkman vd. 2019). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.graphpad.com/scientific-software/prism/
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4. BULGULAR 

4.1 P. vulgaris’teki TALE Genlerinin Belirlenmesi ve Tanımlanması 

Bu çalışmada, fasulye genomunda 35 adet PvTALE geni tanımlanmış ve 

isimlendirilmiştir. Tanımlanan 35 adet PvTALE geninin fasulyede 11 farklı kromozom 

üzerinde dağıldığı belirlenmiştir. Aynı zamanda, PvTALE gen ailesi üyelerinin 

moleküler ağırlığı (MW), protein uzunluğu (aa, amino asit), izoelektrik noktası (pI), 

hücre içi lokalizasyonu ve korunmuş domainleri gibi temel özellikleri araştırılarak bu 

veriler listelenmiştir (Çizelge 4.1). PvTALE proteinlerinin moleküler ağırlıklarının, 

14149.01 Da ile 87184.43 Da, pI değerlerinin 4,77- 8,47 ve protein uzunluklarının ise 

127 aa (PvTALE12) ile 785 aa (PvTALE20) arasında değiştiği tespit edilmiştir.
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Çizelge 4.1 PvTALE ailesi üyelerine ilişkin bilgileri içeren katalog 

Gen 

İsimleri 

P. vulgaris Genomik 

Veri tabanı Kimliği 

P. vulgaris genomu üzerindeki 

fiziksel konumu 
Protein 

uzunluğ

u (aa) 

pI 

Moleküle

r ağırlık 

(Da) 

Kararsızlı

k indeksi 

Kararlı 

ya da 

kararsı

z 

Alifati

k 

İndeks 

GRAV

Y 

NCBI 

Accession 

Numarası 
Kromozo

m 

Başlangı

ç 

pozisyon

u (bp) 

Bitiş 

pozisyon

u (bp) 

PvTALE-01 
Phvul.001G011000.1.v2

.1 
1 850225 855005 637 

5,6

6 
70612.78 50.61 kararsız 74.73 -0.586 

XP_007160715.

1 

PvTALE-02 
Phvul.001G011100.1.v2

.1 
1 861317 866004 638 

5,8

4 
70828.03 48.96 kararsız 75.06 -0.593 

XP_007160717.

1 

PvTALE-03 
Phvul.001G032200.1.v2

.1 
1 2986014 2991724 398 

6,4

7 
45705.70 55.57 kararsız 53.72 -1.043 

XP_007160965.

1 

PvTALE-04 
Phvul.001G034200.1.v2

.1 
1 3219786 3223533 570 

5,8

1 
62929.32 49.80 kararsız 79.65 -0.387 

XP_007160994.

1 

PvTALE-05 
Phvul.001G195800.1.v2

.1 
1 45522289 45526794 679 

6,6

1 
73757.83 45.29 kararsız 64.55 -0.628 

XP_007162972.

1 

PvTALE-06 
Phvul.001G224900.1.v2

.1 
1 47970467 47976339 283 

6,1

4 
32533.09 54.57 kararsız 70.00 -0.736 

XP_007163321.

1 

PvTALE-07 
Phvul.002G024800.1.v2

.1 
2 2580242 2587781 732 

6,6

9 
79344.54 48.24 kararsız 62.69 -0.575 

XP_007156875.

1 

PvTALE-08 
Phvul.002G064100.2.v2

.1 
2 7665196 7674753 311 

5,1

6 
35175.66 41.96 kararsız 68.42 -0.684 

XP_007157365.

1 

PvTALE-09 
Phvul.002G153300.2.v2

.1 
2 30701843 30708406 286 

6,3

1 
32577.89 55.73 kararsız 85.24 -0.597 

XP_007158449.

1 

PvTALE-10 
Phvul.002G159000.1.v2

.1 
2 31374897 31379625 638 

6,0

8 
71157.37 46.69 kararsız 63.42 -0.690 

XP_007158519.

1 

PvTALE-11 
Phvul.002G292000.1.v2

.1 
2 46088200 46092273 647 

6,2

5 
72328.57 51.48 kararsız 63.89 -0.695 

XP_007160096.

1 

PvTALE-12 
Phvul.003G016200.1.v2

.1 
3 1594869 1596388 127 

5,0

9 
14149.01 39.87 kararlı 80.79 -0.507 

XP_007153209.

1 

5
5
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Çizelge 4.1 PvTALE ailesi üyelerine ilişkin bilgileri içeren katalog (devam) 

Gen 

İsimleri 

P. vulgaris Genomik 

Veri tabanı Kimliği 

P. vulgaris genomu üzerindeki 

fiziksel konumu 
Protein 

uzunluğ

u (aa) 

pI 

Moleküle

r ağırlık 

(Da) 

Kararsızlı

k indeksi 

Kararlı 

ya da 

kararsı

z 

Alifati

k 

İndeks 

GRAV

Y 

NCBI 

Accession 

Numarası 
Kromozo

m 

Başlangı

ç 

pozisyon

u (bp) 

Bitiş 

pozisyon

u (bp) 

PvTALE-13 
Phvul.003G062500.1.v2

.1 
3 8739342 8750416 323 

5,3

8 
36627.60 55.01 kararsız 74.06 -0.557 

XP_007153755.

1 

PvTALE-14 
Phvul.003G081800.2.v2

.1 
3 13510855 13515994 370 

6,5

2 
41655.56 43.06 kararsız 60.38 -0.789 

XP_007153990.

1 

PvTALE-15 
Phvul.003G174900.1.v2

.1 
3 39677400 39684849 347 

5,5

3 
39724.16 52.94 kararsız 70.03 -0.853 

XP_007155117.

1 

PvTALE-16 
Phvul.003G213500.1.v2

.1 
3 44001710 44008951 289 6,2 32833.05 54.07 kararsız 80.03 -0.608 

XP_007155574.

1 

PvTALE-17 
Phvul.003G250500.1.v2

.1 
3 48873540 48881342 778 

6,7

8 
84399.36 54.87 kararsız 57.49 -0.691 

XP_007156003.

1 

PvTALE-18 
Phvul.004G148100.1.v2

.1 
4 44969689 44974427 149 

4,7

7 
17167.37 73.36 kararsız 72.08 -0.809 

XP_007152658.

1 

PvTALE-19 
Phvul.005G119300.3.v2

.1 
5 35459461 35465739 708 

8,4

7 
76554.01 44.47 kararsız 68.11 -0.609 

XP_007150021.

1 

PvTALE-20 
Phvul.005G132700.1.v2

.1 
5 37216524 37223084 785 

6,3

7 
87184.43 49.25 kararsız 68.79 -0.614 

XP_007150172.

1 

PvTALE-21 
Phvul.006G145800.1.v2

.1 
6 25180451 25187118 375 

6,3

5 
42000.00 39.41 kararlı 59.33 -0.737 

XP_007147684.

1 

PvTALE-22 
Phvul.007G201400.1.v2

.1 
7 32412462 32416692 305 

5,1

6 
34897.45 49.79 kararsız 78.98 -0.581 

XP_007145002.

1 

PvTALE-23 
Phvul.007G267900.1.v2

.1 
7 38901726 38906220 649 

7,8

1 
71444.79 44.89 kararsız 65.53 -0.641 

XP_007145789.

1 

5
6
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Çizelge 4.1 PvTALE ailesi üyelerine ilişkin bilgileri içeren katalog (devam) 

Gen 

İsimleri 

P. vulgaris Genomik 

Veri tabanı Kimliği 

P. vulgaris genomu üzerindeki 

fiziksel konumu 
Protein 

uzunluğ

u (aa) 

pI 

Moleküle

r ağırlık 

(Da) 

Kararsızlı

k indeksi 

Kararlı 

ya da 

kararsı

z 

Alifati

k 

İndeks 

GRAV

Y 

NCBI 

Accession 

Numarası 
Kromozo

m 

Başlangı

ç 

pozisyon

u (bp) 

Bitiş 

pozisyon

u (bp) 

PvTALE-24 
Phvul.008G114300.1.v2

.1 
8 13367165 13373327 583 

6,9

2 
64784.67 45.76 kararsız 73.91 -0.548 

XP_007140461.

1 

PvTALE-25 
Phvul.008G212100.1.v2

.1 
8 56038144 56042705 303 

6,7

2 
34809.65 41.32 kararsız 66.67 -0.666 

XP_007141628.

1 

PvTALE-26 
Phvul.009G004801.1.v2

.1 
9 864844 866980 385 

6,1

2 
42435.44 35.77 kararlı 68.10 -0.529 

XP_007135942.

1 

PvTALE-27 
Phvul.009G060400.1.v2

.1 
9 11028917 11033808 518 

5,8

1 
58337.29 44.90 kararsız 73.96 -0.621 

XP_007136630.

1 

PvTALE-28 
Phvul.009G060500.1.v2

.1 
9 11035125 11037662 422 

6,2

3 
47463.78 48.24 kararsız 81.85 -0.415 

XP_007136632.

1 

PvTALE-29 
Phvul.009G077100.1.v2

.1 
9 13001459 13004978 561 

5,9

1 
62509.35 50.24 kararsız 81.27 -0.371 

XP_007136819.

1 

PvTALE-30 
Phvul.009G090500.3.v2

.1 
9 14537220 14541202 470 

5,9

8 
52754.12 41.14 kararsız 78.09 -0.607 

XP_007136985.

1 

PvTALE-31 
Phvul.009G176750.1.v2

.1 
9 26285148 26295693 295 

6,0

7 
33700.15 34.74 kararlı 72.07 -0.643 

XP_007138056.

1 

PvTALE-32 
Phvul.009G209500.1.v2

.1 
9 31707622 31713542 363 

5,4

3 
40978.58 55.82 kararsız 70.96 -0.777 

XP_007138444.

1 

PvTALE-33 
Phvul.010G011900.1.v2

.1 
10 1529445 1534930 600 

6,4

5 
66159.90 48.67 kararsız 71.30 -0.525 

XP_007134014.

1 

PvTALE-34 
Phvul.011G082200.1.v2

.1 
11 7654972 7661970 744 

6,4

2 
82211.47 48.38 kararsız 64.38 -0.634 

XP_007132286.

1 

PvTALE-35 
Phvul.011G099100.1.v2

.1 
11 10442746 10447885 733 

7,2

4 
79675.34 45.13 kararsız 64.17 -0.642 

XP_007132496.

1 

5
7
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Hücre içi yerleşim tahminlerine göre, 35 adet PvTALE proteini arasında 34 tanesinin 

esas olarak nükleer bölgede bulunduğu belirlenmiştir. Sadece PvTALE12 proteini 

mitokondride yerleşim göstermektedir (Şekil 4.1).  

 

Şekil 4.1 PvTALE proteinlerinin hücre içi yerleşimlerinin ısı haritası ile gösterimi 

4.2 PvTALE Üyelerinin Filogenetik Analizi ve Sınıflandırılması 

Fasulye genomunda bulunan 35 adet TALE proteinine ve Arabidopsis thaliana’daki 22 

adet TALE proteinine ait peptit sekansları kullanılarak MEGA (sürüm 7.0) yazılımı ile 

filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Filogenik ağaç oluşturulurken Maximum Likelihood 

(ML) yöntemi ile 1000 bootstrap değeri seçilmiştir. PvTALE proteinleri ve Arabidopsis 

thaliana ‘daki toplam 57 adet TALE proteininin KNOX ve BELL1-like olmak üzere iki 

alt domaine ayrıldığı belirlenmiştir. Ek olarak, KNOX ailesinin de kendi içinde KNOX-
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I, KNOX-II, KNOX-III gruplarına ayrıldığı gözlenmiştir. P. vulgaris’te KNOX ailesine 

ait 16, A. thaliana’da ise 9 adet üye bulunmaktadır. BELL1-like ailesine ait 19 üye, A. 

thaliana’da ise 13 adet üye bulunmaktadır. Şekil 4.2 ‘de P. vulgaris ve A. thaliana'dan 

57 TALE proteininin peptit dizilerine dayanan filogenetik ağaç, PvTALE üyeleri 

kırmızı renkte, Arabidopsis thaliana üyelerinin ise siyah renkte gösterimi ile kategorize 

edilerek verilmiştir. 

  

Şekil 4.2 P. vulgaris ve A. thaliana'dan 57 TALE proteininin peptit dizilerine dayanan 

filogenetik ağaç. Filogenetik ağaçtaki Bel1-like domainine sahip olan 

üyelerin çizgileri mavi renk, KNOX domainine sahip üyeler ise turuncu renk 

ile gösterilmiştir. Fasulyedeki TALE üyelerinin isimleri kırmızı, Arabidopsis 

thaliana’daki üyeler ise siyah olarak renklendirilmiştir. Ayrıca ağaçtaki 

rakamlar boostrap değerlerini göstermektedir. 

 

4.3 PvTALE Üyelerinin Gen Yapıları ve Korunmuş Motif Analizi 

Phytozome 13 (https://phytozome-next.jgi.doe.gov/) veri tabanı üzerinden PvTALE 

proteinlerine ait sekanslar indirilmiştir. Ardından MEME (https://meme-

suite.org/meme/tools/meme) (Bailey vd. 2009) çevrimiçi analiz aracı kullanılarak 

PvTALE proteinlerine ait korunmuş motifler belirlenmiştir. Buradan elde edilen 

sonuçlara göre Şekil 4.2’de alt ailelere ayrılmış olan PvTALE aile üyelerinin her bir 

aile/alt ailenin kendi içinde motif benzerlikleri gösterdiği görülmüştür. BEL1-like 

ailesinin motif 1, 2, 3 ve 10’u içerdiği, ancak KNOX ailesi üyelerinin tamamının Motif 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
https://meme-suite.org/meme/tools/meme
https://meme-suite.org/meme/tools/meme
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5 ve 6’yı içerdiği bulunmuştur. KNOX-II alt ailesinde motif 1, 3, 5, 6, 8 ve 9, KNOX-I 

alt ailesinde motif 1, 4, 5, 6 ve KNOX-III alt ailesinde motif 5 ve 6’nın ayırt edici 

motifler olduğu belirlenmiştir. Domain analizi sonucunda BEL1- like alt ailesinde POX 

ve Homeodomain_KN domainleri, KNOX ailesinde (KNOX-I, KNOX-II ve KNOX-III) 

ise KNOX1, KNOX2, ELK ve Homeodomain_KN domainleri saptanmıştır (Şekil 4.3). 

PvTALE gen ailesi üyelerinin gen yapısı, fonksiyonu ve evrimsel ilişkileri ‘Gene 

Structure Display Server’ veri tabanı kullanılarak çıkarılmıştır (Hu, Jin et al. 2015). 

Elde edilen sonuçlara göre, PvTALE genlerinin 4-6 arasında ekzon, 4-7 arasında intron 

içerdiği belirlenmiştir. Aynı alt aileye mensup PvTALE genlerinin benzer gen yapıları 

sergilediği tespit edilmiştir. Özellikle, BEL1- like alt ailesindeki tüm genlerin dört 

ekzon içerdiği görülmüştür (Şekil 4.3). Ardından Motif finder, NCBI Conserved domain 

search ve JGI Phytosome 13, Gene Structure Display Surver 2.0 ve MEME V5.4.1 

veritabanlarından gelen bilgiler TBtools aracılığıyla düzenlenerek görselleştirilmiştir 

(Şekil 4.3) (Chen vd. 2018). 

 

Şekil 4.3 PvTALE gen ailesinin motifleri, korunmuş alanları ve gen yapısı. PvTALE 

genlerinin Rectangular formda filogenetik ağacı oluşturulmuştur. Tüm 

şekillerde, genlerin yönü 5'-3'tür. A. PvTALE proteinlerinin motifleri, B. 

PvTALE genlerinin korunmuş alanları, C. PvTALE genlerinin CDS-UTR-

intron yapısı, çizgi ile gösterilen kısımlar intronlar, sarı kısımlar ise 

ekzonlardır. 
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4.4 Kromozomal Konum Analizi 

PvTALE genlerinin P. vulgaris’e ait 11 kromozom üzerinde dağılarak yerleşim 

gösterdiği tespit edilmiştir. Kromozom sıcaklık haritasında kromozomlar üzerinde 

yerleşimine göre genlerin yoğunluğu gösterilmiştir. Chr09’un en fazla sayıda PvTALE 

geni (yedi gen) içeren ve Chr04, Chr08 ve Chr10’unda en az sayıda PvTALE geni (Her 

kromozomda bir gen) içeren kromozomlar olduğu görülmüştür (Şekil 4.4.). 

 

Şekil 4.4 PvTALE genlerinin 11 adet P. vulgaris kromozomu üzerindeki dağılımı. 

Verilen ölçek Megabaz (Mb) cinsindendir. KNOX ve BEL1- like alt ailelere 

ait genlerin isimleri sırasıyla turuncu ve mavi renklerle gösterilmiştir. 

 

4.5 PvTALE Gen Ailesinin Duplikasyon ve Sinteni Analizi 

Tandem ve segmental duplikasyonlar gen ailelerinin oluşumunda büyük önem 

taşımaktadır (Cannon vd. 2004). Holub ve Eric'e (2001) göre, tandem duplikasyonlar 

aynı kromozom üzerinde 200 kb'den daha küçük alanlarda gen kümelenmesi sonucu 

meydana gelmektedir. Bu tez çalışmasında, PvTALE-10 ve PvTALE-11 genleri arasında 

sadece bir adet tandem duplikasyon olayı (Chr02) tespit edilmiştir (Şekil 4.5).  

Segmental duplikasyonlar, gen kümelerinin farklı kromozomlar arasındaki 

duplikasyonudur (Leister 2004, Panchy vd. 2016). Bu çalışmada, altı adet segmental 

duplikasyona uğramış gen çifti (PvTALE-24 / PvTALE-33; PvTALE-16 / PvTALE-09; 

PvTALE-15 / PvTALE-32; PvTALE-15 / PvTALE-29; PvTALE-22 / PvTALE-06 ve 
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PvTALE-23 / PvTALE-05) tespit edilmiştir (Şekil 4.5). Tandem duplikasyonların aksine 

segmental duplikasyon olaylarının PvTALE gen ailesinin büyümesinden birincil olarak 

sorumlu olduğu bulunmuştur. Duplikasyon sonuçlarının gösterimi Şekil 4.5’te Circos 

grafiğinde sunulmuştur. 

 

Şekil 4.5 P. vulgaris' te TALE genleri arasındaki segmental-tandem duplikasyon 

ilişkisinin Circos grafiğinde gösterimi. Fasulye genomundaki kolineer 

çizgiler gri renkte sunulmuştur ve kırmızı çizgiler ise genler arasındaki 

duplikasyon olaylarını göstermektedir. Fasulye genomunun kromozomdaki 

gen yoğunluğu dalga grafiği ve ısı grafiği ile ifade edilmiştir. 

 

Üç dikot (Arabidopsis thaliana, Vigna unguiculata, Solanum lycopersicum) ve iki 

monokot (Glycine max, Oryza sativa) bitki türüne ait TALE genleri, TALE üyelerinin 

fasulye ve bahsedilen bu türler arasındaki evrimsel ilişkilerini araştırmak için 

kullanılmıştır. Buna göre, A. thaliana, V. unguiculata, S. lycopersicum, G. max ve O. 

sativa'da sırasıyla toplam 23, 48, 27, 65 ve 14 adet PvTALE ortolog geni tanımlanmıştır 

(Şekil 4.6).  
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P. vulgaris ve çalışılan diğer beş türdeki TALE ortolog gen çiftlerinin Ka/Ks (eşanlamlı 

olmayan ikame/eşanlamlı ikame) oranları, TALE gen ailesini etkileyen evrimsel olaylara 

ışık tutmak için TBtools ile tahmin edilmiştir. G. max-P. vulgaris arasındaki ve P. 

vulgaris-V. unguiculata arasındaki ortolog gen çiftleri için elde edilen Ka/Ks oranlarının 

1’den küçük olduğu belirlenmiştir. P. vulgaris- S. lycopersicum arasındaki ortolog gen 

çiftlerinden 7 tanesi için Ka/Ks değeri elde edilememiş olup kalan diğer çiftler için bu 

değerin yine 1’den küçük olduğu tespit edilmiştir.  P. vulgaris-O. sativa arasında 

görülen ortolog gen çiftleri arasında sadece 4 gen çiftinde Ka/Ks oranının 1’den küçük 

olduğu belirlenmiş iken diğer ortolog gen çiftleri için sonuç elde edilememiştir. Son 

olarak ise P. vulgaris-A. thaliana arasında tespit edilen ortolog genlerden 11 tanesinin 

Ka/Ks oranının 1’den küçük olduğu görülürken, kalan ortolog çiftler için sonuç 

alınamamıştır. Çıkmayan sonuçlar ise NaN olarak ifade edilmiştir. Elde edilen Ka/Ks 

değerlerinin 1'den küçük olması TALE genlerinin evrimsel süreçte yoğun negatif seçilim 

baskısına maruz kaldığı düşünülmektedir (Choudhuri 2014). 

 

Şekil 4.6 TALE üyelerinin fasulye ve seçilen diğer 5 bitki türü arasındaki sintenik 

ilişkileri. Arka planda gri renkteki alanlar fasulye ve seçilen diğer 5 türdeki 

kollineer alanları gösterirken mavi-kırmızı çizgiler sintenik ortolog gen 

çiftlerini göstermektedir. 
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4.6 PvTALE Genlerinde Cis-element Analizi 

Cis elementleri, gen ekspresyonunun transkripsiyonel düzenlenmesinde önemli roller 

oynamaktadır (Biłas vd. 2016, Wang vd. 2017). Bu nedenle, PvTALE gen ailesinin 

promotör bölgesi, cis-elementleri tanımlamak için her genin 1500 yukarı akış dizisi 

kullanılarak analiz edilmiştir. Sonuç olarak, PvTALE gen ailesinin promotör bölgesinde 

giberellin duyarlılığı, ışığa duyarlılık, absisik asit duyarlılığı, kuraklık indüklenebilirliği, 

oksin duyarlılığı, savunma ve stres tepkisi, tohuma özgü düzenleme, MeJA duyarlılığı, 

sirkadiyen kontrol, anaerobik indüksiyon ve salisik asit duyarlılığı ile ilişkili cis 

elementlerin mevcut olduğu tespit edilmiştir. Buradan elde edilen veriler sonucunda 

PvTALE gen ailesinin bitkide abiyotik stres ve çeşitli hormonlara karşı verilen yanıtlar 

gibi çeşitli biyolojik süreçlerde rol oynayabileceği anlaşılmıştır. Şekil 4.7’de promotor 

bölgesinde bulunan cis-elementler şematik olarak gösterilmiştir. 

 

Şekil 4.7 PvTALE genlerinin 1500 upstream bölgesinde bulunan cis-elementlerin 

gösterimi 
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4.7 PvTALE Gen Ailesinin mRNA Analizi 

Çiçek tomurcukları, çiçekler, nodüller ve köklerdeki PvTALE genlerinin mRNA 

seviyeleri için Phytozome 13 veri tabanı kullanılmıştır. Elde edilen FKPM (Milyon 

eşlenmiş okuma başına transkriptin Kilobaz Başına Fragmanları) değerleri daha sonra 

TBtools kullanılarak ısı haritası oluşturmak üzere önce log2'ye dönüştürülmüştür 

(Çizelge 1.6). Çizilen ısı haritasına göre, fasulyenin farklı dokularında PvTALE 

genlerinin değişen seviyelerde ifade edildiği görülmüştür. PvTALE genleri genellikle 

çeşitli alt ailelerde çeşitli ifade modelleri sergilemektedir. KNOX-III alt grubundan 

PvTALE-12 ve PvTALE-18 genleri en düşük seviyede ifade gösterirken, tüm KNOX-II 

üyeleri P. vulgaris'in neredeyse tüm dokularında yüksek ifade seviyeleri ortaya 

koymaktadır. KNOX-I alt grubunun üyeleri ise hemen hemen tüm dokularda nispeten 

düşük ifade seviyesi sergilemektedir (Şekil 4.8).  

BEL-1 like alt ailedeki aynı klada ait PvTALE genlerinde de benzer ifade kalıpları ve 

doku spesifik ekspresyon görülmüştür. Örneğin, PvTALE-4/PvTALE-29, PvTALE-

24/PvTALE-33, PvTALE-01/02/27, PvTALE-05/19/35, PvTALE-07/17 ve PvTALE-

10/11 benzer ifade düzeylerine sahip filogenetik ağaca göre aynı kladda yer alan gen 

çiftleridir (Şekil 4.3 ve 4.8). 
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Şekil 4.8 Fasulyede çeşitli doku ve organlarda PvTALE genlerinin ifade seviyesinin 

gösterimi 

Ayrıca materyal-metot bölümünde de belirtildiği üzere kuraklık RNA-seq datalarından 

elde edilen verilere göre PvTALE genlerinin ifade seviyelerini modellemek için ısı 

grafiği oluşturulmuştur (Şekil 4.9). Sonuç olarak, KNOX-II alt grubuna dahil genlerin 

kuraklık stresi altındaki ifade seviyesinin arttığı, KNOX-III alt grubuna dahil genlerin 

ise nispeten düşük seviyede ifade olduğu gözlenmiştir. KNOX-I alt grubunda, PvTALE-

03, 06, 21, 22 genleri nispeten yüksek ifade düzeyleri sergilerken, PvTALE-08, 13, 14, 

31, 25 genleri kuraklık stresine yanıt olarak düşük seviyede ifade olmaktadır (Şekil 4.9).  

BEL1-like alt ailesinden PvTALE-01, 02, 05, 07, 10, 11, 17, 19, 23, 24, 26, 27, 33, 35 

genlerinin ifadesi artarken bu gruptan sadece PvTALE-04, 20, 28, 29, 34 genleri 

kuraklık stresine yanıt olarak düşük seviyede ifade edilmektedir. Genel olarak, çoğu 
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PvTALE geninin ifade seviyesinin kuraklık stresine bağlı olarak değiştiği tespit 

edilmiştir (Şekil 4.9). 

 

Şekil 4.9 PvTALE genlerinin kuraklık stresi altındaki gen ifadeleri 

4.8 PvTALE Gen Ailesinin miRNA Analizi 

Fasulyedeki olgun-miRNA dizileri PmiREN çevrimiçi aracı kullanılarak indirilmiştir ve 

psRNATarget çevrimiçi aracı kullanılarak PvTALE genlerini hedefleyen miRNA’lar 

analiz edilmiştir. Cytoscape v3.9.1 programı kullanarak elde edilen veriler sonucunda 

miRNAlar ile PvTALE genleri arasındaki ilişki görselleştirilmiştir (Şekil 4.10). Elde 

edilen sonuçlar neticesinde, toplam 20 farklı miRNA’nın PvTALE genlerini hedef aldığı 

bulunmuştur. Bu miRNA’lar ve hedefledikleri genler; Pvu-miR159  (PvTALE-19), Pvu-

miR160 (PvTALE-05, PvTALE-35), Pvu-miR169 (PvTALE-18), Pvu-miR171 (PvTALE-

26), Pvu-miR172  (PvTALE-25), Pvu-miR319 (PvTALE-16, PvTALE-19), Pvu-miR395 

(PvTALE-01, PvTALE-06, PvTALE-07, PvTALE-12), Pvu-miR396 (PvTALE-05, 

PvTALE-21), Pvu-miR397 (PvTALE-11), Pvu-miR1514 (PvTALE-13), Pvu-miR2118 

(PvTALE-14, PvTALE-25), Pvu-miRN2587 (PvTALE-03, PvTALE-17), Pvu-miRN2588 

(PvTALE-04),  Pvu-miRN2590 (PvTALE-22), Pvu-miRN2591 (PvTALE-27), Pvu-

miRN2594 (PvTALE-29), Pvu-miRN2600 (PvTALE-32), Pvu-miRN2599 (PvTALE-34), 



68 
 

Pvu-miR4415 (PvTALE-28) ve Pvu-miR5770 (PvTALE-24, PvTALE-33) olarak tespit 

edilmiştir (Şekil 4.10). 

 

Şekil 4.10 PvTALE gen ailesinin üyeleri ve ilişkili oldukları miRNA’lar. Pembe 

renkteki kutucuklar miRNA’ları, mavi kutucuklar ise genleri göstermektedir 

 

4.9 PvTALE Gen Ailesinin Üç Boyutlu Protein Modellemesi 

Phaseolus vulgaris L. protein sekansları Phytozome 13 veri tabanı aracılığıyla 

indirilmiştir. Ardından Phyre2 çevrimiçi aracı kullanılarak PvTALE gen ailesinin peptit 

sekansları analiz edilmiştir. Proteinlerin 3 Boyutlu yapısı oluşturulurken intensive modu 

tercih edilmiştir. Analiz sonucunda proteinlerde %90’dan yüksek güvenirlikte sonuç 

alınmıştır (Şekil 4). 
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                  Şekil 4.11 PvTALE genlerinin 3 boyutlu protein homolojileri 
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               Şekil 4.11 PvTALE genlerinin 3 boyutlu protein homolojileri (devam) 
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           Şekil 4.11 PvTALE genlerinin 3 boyutlu protein homolojileri (devam) 
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4.10 Prolin Aktivitesi 

Yüksek bitkilerde prolin birikimi, biyotik veya abiyotik stres koşullarının neden olduğu 

bozulmuş fizyolojik durumun bir işaretidir (Hosseinifard vd. 2022). Stres koşullarına 

yanıt olarak prolin seviyesindeki değişiklikleri belirlemek amacıyla yapılan prolin 

analizinde kuraklık stresi uygulanan fasulye bitkisinde kontrol grubuna göre yaprakta, 

gövdede ve kökte anlamlı seviyede artışlar belirlenmiştir. Daha sonra bu elde edilen 

verilere, istatistik analizi Graphpad Prism 9.0.0.121 yazılımı ile Multiple t-testine 

uygulanmış ve ardından grafikler oluşturulmuştur (Şekil 4.12).  
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Şekil 4.12 Kuraklık stresi koşulları altında P. vulgaris' in yaprak, gövde ve köklerindeki 

prolin seviyeleri. Grafikteki yıldız işaretleri (***P < 0.0002, ****P < 0.0001 

ilgili genler) verilerin istatistiksel anlamlılık düzeyini göstermektedir. 

 

4.11 RNA İzolasyonu ve cDNA Sentezi 

Bitki yaprak, gövde ve kök örneklerinden FavorPrep™ Plant Total RNA Mini Kit 

(Biotech Corp., Ping-Tung, Taiwan) ile toplam RNA izolasyonu gerçekleştirilmiştir. 

İzole edilen RNA’ların NanoDrop Lite (NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, 
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ABD) spektrofotometre kullanılarak saflık ve kaliteleri test edilmiştir. Sonuçlar Çizelge 

4.2’de sunulmuştur. 

Çizelge 4.2 Nanodrop spektrofotometre RNA ölçüm sonuçları 

Örnekler Saflık Miktarı (A260/ A280) Örnek Miktarı (ng/µl) 

RNA-1 (Yaprak Stres) 2.20 1032  

RNA-2 (Yaprak Stres) 2.19 971 

RNA-3 (Yaprak Stres) 2.19 1114 

RNA-4 (Yaprak kontrol) 2.21 1222,5 

RNA-5 (Yaprak kontrol) 2.20 1164,1 

RNA-6 (Yaprak kontrol) 2.14 226 

RNA-7 (Gövde Stres) 2.12 118,6 

RNA-8 (Gövde Stres) 2.11 227,5 

RNA-9 (Gövde Stres) 2.22 1306.4 

RNA-10 (Gövde 

Kontrol) 2.09 190,3 

RNA-11 (Gövde 

Kontrol) 2.15 610,2 

RNA-12 (Gövde 

Kontrol) 2.07 127,2 

RNA-13 (Kök Stres) 2.15 147,7 

RNA-14 (Kök Stres) 2.14 320 

RNA-15 (Kök Stres) 2.14 353,3 

RNA-16 (Kök Kontrol) 2.11 354,5 

RNA-17 (Kök Kontrol) 2.10 328,7 

RNA-18 (Kök Kontrol) 2.11 380,8 

 

iScript™ cDNA Synthesis Kit (Bio-Rad) kullanılarak RNA’lardan cDNA sentezi 

yapılmıştır (Çizelge 4.3). Ardından elde edilen cDNA örnekleri 1/5 oranında 

seyreltilerek, cDNA ara stokları -20 dolaba kaldırılmıştır. 
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Çizelge 4.3 cDNA saflık ve miktar sonuçları 

Örnekler Saflık (A260/ A280)         Miktar (ng/µl) 

cDNA-1 (Yaprak Stres) 1.90 1136.4 

cDNA-2 (Yaprak Stres) 1.89 1091.1 

cDNA-3 (Yaprak Stres) 1.90 1079.6 

cDNA-4 (Yaprak kontrol) 1.90 1150.7 

cDNA-5 (Yaprak kontrol) 1.90 1108.3 

cDNA-6 (Yaprak kontrol) 1.91 1136.3 

cDNA-7 (Gövde Stres) 1.89 1146.4 

cDNA-8 (Gövde Stres) 1.90 1196.3 

cDNA-9 (Gövde Stres) 1.90 1198.2 

cDNA-10 (Gövde Kontrol) 1.89 1106.1 

cDNA-11 (Gövde Kontrol) 1.90 1219.3 

cDNA-12 (Gövde Kontrol) 1.90 1350.7 

cDNA-13 (Kök Stres) 1.90 1260.4 

cDNA-14 (Kök Stres) 1.90 1129.1 

cDNA-15 (Kök Stres) 1.90 1044.3 

cDNA-16 (Kök Kontrol) 1.91 1163.2 

cDNA-17 (Kök Kontrol) 1.90 1210.8 

cDNA-18 (Kök Kontrol) 1.89 1087.4 

 

4.12 PvTALE Gen Ailesi Üyelerinin Gerçek Zamanlı PCR ile Analizi 

RNA-seq verilerinin analizi sonucunda stres altındaki ifade seviyeleri kontrole göre 

yüksek olan ve stresle ilişkili cis-element ihtiva eden 10 adet PvTALE geni seçilmiş ve 

kuraklık stresi altındaki mRNA profilleri RT-qPCR analizi ile değerlendirilmiştir (Şekil 

4.9). Seçilen bu genlerin dördü KNOX alt ailesinin (PvTALE-06, PvTALE-16, PvTALE-

22, PvTALE-30) ve altısı BEL1- like alt ailesinin (PvTALE-10, PvTALE-20, PvTALE-

27, PvTALE-28, PvTALE-29, PvTALE-33) üyeleridir. Bu genler için primer tasarımı 

yapılmış ve kuraklık stresi altında yaprak, gövde ve kök dokularından elde edilen 
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RNA’lardan sentezlenen cDNA’lar kalıp olarak kullanılarak RT-qPCR aracılığı ile 

mRNA ifade analizi gerçekleştirilmiştir. 

Elde edilen sonuçlara göre, kuraklık stresi altında PvTALE-06, PvTALE-16, PvTALE-

27, PvTALE-28 ve PvTALE-29 genlerinin yaprakta kontrole göre yukarı regüle olduğu, 

gövde ve kök dokularında ise aşağı regüle olduğu bulunmuştur. Ek olarak, PvTALE-10 

ve PvTALE-30 genlerinin kuraklık stresi altında fasulyenin tüm dokularında aşağı regüle 

olduğu tespit edilmiştir (Şekil 4.13). PvTALE-20 geni ifadesinin kök dokusunda 

istatistiksel olarak anlamlı bir artış gösterdiği, halbuki aynı koşullarda ilgili genin 

ifadesinde gövde dokusunda anlamlı bir düşüş meydana geldiği tespit edilmiştir. 

PvTALE-33 geninin yaprak ve gövdedeki ifade değişiklikleri istatistiksel olarak 

anlamsız bulunurken, kuraklık stresine yanıt olarak kök dokusunda ifadesinde önemli 

bir azalma gözlenmiştir (Şekil 4.13). Transriptom verileriyle karşılaştırıldığında, seçilen 

PvTALE genlerinin ifade şekli P. vulgaris yapraklarında PvTALE-10 ve PvTALE-28 

genleri dışında diğer tüm genler için neredeyse aynı olduğu görülmüştür (Şekil 4.9 ve 

4.13). Sonuç olarak, kuraklık stresi alında fasulyenin çeşitli dokularında diferansiyel 

ekspresyon paternleri tespit edilmiştir. Bu tespit, kuraklık stresine tepki vermede 

PvTALE genlerinin potansiyel işlevlerine işaret etmektedir.  
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Şekil 4.13 PvTALE gen ailesinden BEL1-like ve KNOX domainlerine ait olan genlerin 

RT-qPCR aracılığı ile mRNA ifade analizi. Grafikteki yıldız işaretleri (*P < 

0.0332, **P < 0.0021, ***P < 0.0002, ****P < 0.0001 ilgili genler) verilerin 

istatistiksel anlamlılık düzeyini göstermektedir. (PvActin geniyle 

normalizasyonu yapılmıştır ve oluşturulan grafikte dikey çubuklar standart 

sapmayı göstermektedir). 
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5. TARTIŞMA 

Günümüze kadar yapılan biyoteknoloji ve biyoinformatik alanında yapılan çalışmalar 

sayesinde bazı bitki türlerinin tüm genomlarının TALE ailesinin üyelerini içerdiği 

bulunmuştur. Ancak fasulye gibi diğer bitki türlerinde, TALE ailesi üyelerinin genom 

çapında keşfedilmesine ve karakterize edilmesine hala ihtiyaç vardır. 

Bu tez çalışmasında fasulyede 35 adet PvTALE geni tanımlanmıştır ve elde edilen bu 

sayının literatürde farklı türler için gerçekleştirilen diğer çalışmalardan farklılık 

gösterdiği tespit edilmiştir. Yapılan çalışmalarda cevizde 69 (Guo vd. 2022), pamukta 

94 (Ma vd. 2019) soya fasulyesinde ise 68 adet gen bulunmuştur ve bu sayı fasulyede 

saptanan TALE genlerinden fazladır (Wang vd. 2021). Ancak bu tez çalışmasında 

fasulyeden elde ettiğimiz TALE gen sayısı daha önceki çalışmalarda A. thaliana (22 

gen) (Hamant ve Pautot, 2010) ve eğrelti otundan (22 gen) (Ruiz-Estévez vd. 2017) elde 

edilenlerden yüksektir. Kavakta ise fasulyedeki ile aynı sayıda TALE geni tespit edildiği 

anlaşılmıştır (Zhao vd. 2019). 

Daha önce Glycine max ‘de yapılan filogenetik ağaç sınıflandırılması baz alınarak 

fasulyede TALE gen ailesi BEL1-like ve KNOX olmak üzere iki ana alt aileye 

ayrılmıştır (Wang vd. 2021). KNOX alt ailesi de kendi içinde KNOX-I, KNOX-II, 

KNOX-III ‘e ayrılmaktadır. Örneğin POX alanları BEL1-like domain ile ELK alanları 

ise KNOX alt ailesi ile ilişkilendirilmiştir. Burada açıklandığı üzere BEL1-like domaini 

bitki büyümesi ve gelişmesinde rol alırken KNOX domaini ELK yapısını içinde 

bulundurarak burada nükleer lokalizasyonda işlev yaptığı söylenmektedir (Wang vd. 

2021). Proteinlerin aktiviteleri büyük ölçüde hücrelerin içinde bulundukları yere göre 

yönetildiğinden, her proteinin hücre içi konumunu bulmak önemlidir (Wang vd. 2021). 

Bu tez çalışmasında, hücre içi lokalizasyon analizleri sonucunda, mitokondride 

bulunduğu tespit edilen PvTALE-12 proteini dışında PvTALE proteinlerinin nükleer 

bölgede yerleşik olduğu belirlenmiştir. Benzer şekilde, yakın zamanda Wang vd. (2021) 

G. max'taki 68 TALE proteininden 64'ünün nükleer bölgede bulunduğunu tespit 

etmiştir.  Han vd. (2022) tarafından daha önce yapılan bir çalışmada, T. aestivum'daki 

TALE proteinlerinin çoğunda çekirdek bölgesinde yer aldığı bulunmuştur. Ayrıca bu 
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çalışmada, TALE proteinlerinin bitkilerde farklı gelişimsel ve metabolik süreçlerde rol 

oynadıkları için mitokondri gibi hücrenin farklı bölgelerinde de bulunabileceği 

belirtilmiştir (Han vd. 2022). 

Bu tez çalışmasında P. vulgaris'te BEL1-like alt familyanın protein uzunluğu ve 

moleküler ağırlığının KNOX alt familyasındakilerden daha fazla olduğu bulunmuştur. 

Daha önceki çalışmalarda da G. max (Wang vd. 2021), G. arboreum, G. raimondii, G. 

barbadense, G. hirsutum (Ma vd. 2019) ve P. trichocarpa'da (Hou vd. 2021) benzer 

durumlar bildirilmiştir. Ayrıca intronların genomun evrimine katkıda bulunduğu iyi 

bilinen bir olgudur (William Roy ve Gilbert 2006). Fasulyede, intron sayısı PvTALE 

genleri arasında değişiklik göstermiştir. Dikkat çekici bir şekilde, TALE alt aileleri ve 

alt gruplarının PvTALE gen yapıları açısından benzerlikler paylaştığı bulunmuştur. 

Daha önce, benzer durumlar Wang ve arkadaşları (2021) tarafından G. max için rapor 

edilmiştir. 

Segmental ve tandem duplikasyonlar gen ailelerinin oluşmasında genom evrimi 

sürecinde büyük önem taşımaktadır ve buna göre gen ailelerinin üyeleri artış ya da 

azalış göstermektedir (Cannon vd. 2004, Guo vd. 2022). Fasulye bitkisinde gen 

duplikasyonu analizinde çoğunlukla segmental duplikasyon ve bir adet tandem 

duplikasyon olduğu görülmüştür ve segmental duplikasyonların PvTALE gen ailesinin 

büyümesinde oynadığı önemli roller vurgulanmıştır.  

Elde edilen bulgulara benzer şekilde, Glycine max (Wang vd. 2021), Triticum aestivum 

(Han vd. 2022) ve Juglans regia L.'de (Guo vd. 2022) TALE gen ailesi genişlemesinin 

de segmental duplikasyonlarla ilişkili olduğu bulunmuştur. Ayrıca bu çalışmada, iki 

monokotiledon (Glycine max ve Oryza sativa) ve üç dikotiledon (Arabidopsis thaliana, 

Vigna unguiculata ve Solanum lycopersicum) seçilmiştir ve PvTALE üyelerinin 

evrimsel ilişkilerini daha fazla incelemek için sinteni çalışmaları yapılmıştır. G. max, O. 

sativa'da, A. thaliana, V. unguiculata ve S. lycopersicum’da toplamda 177 adet PvTALE 

ortolog geni tanımlanmıştır (Şekil 4.6). En iyi sinteni P. vulgaris, G. max (soya 

fasulyesi) ve V. unguiculata arasında gösterilmiştir. Ayrıca, çeşitli türler arasındaki 

sintenik gen eşleşmelerinin, PvTALE gen ailesi üzerindeki evrimsel çalışmalar için 
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yararlı olabileceği düşünülmektedir. Güncel bir çalışma olan Yang vd. (2022) yaptığı 

P.meme çalışmasında ise ortolog gen ilişkisi için 4 tane P.meme türü seçilmiş ve en çok 

ortolog gen ilişkisinin P.meme ile P.armenica arasında olduğu tespit edilmiştir. Que vd. 

(2022) yaptığı bir diğer çalışmada ise Moso bambu’nun pirinç TALE genleriyle yüksek 

sinteniye sahip olduğu gösterilmiştir. Han vd. (2022)’nin Triticum aestivum’da yaptığı 

çalışmada da buğday ve diğer 5 tür arasındaki ortolog gen ilişkisine değinilmiştir. En 

fazla ortolog gen ilişkisi 68 gen ile buğday ile Oryza sativa arasında ve 62 gen ile 

buğday ile Aegilops tauschii arasında tespit edilmiştir.  

Bu tez çalışmasında PvTALE genlerinin gerçekleştirilen promotor analizi neticesinde 

bitkinin büyüme ve gelişmesi, hormonlar, ışığa duyarlılık, abiyotik stres koşullarına 

karşı duyarlılık gibi farklı stres ve koşulların düzenlemesindeki rolü ifade edilmiştir. Jia 

vd. (2021) çalışmasında KNOX geninin ABA stresinde rol oynayabileceği gösterilmiştir. 

Paolis vd. (2019) yaptığı çalışmada ise bitkinin büyüme ve gelişmesinde etkili olan 

sitokin hormonunun KNOX-I ile ilişkili olabileceği ifade edilmiştir. Ayrıca sitokinine 

ek olarak oksin, giberellin, brassinosteroidler de KNOX-I ile ilişkilidir ve KNOX-II 

domainin yaprak gelişiminde rol oynamadığı söylenmektedir. Diğer bir örnek olan 

Furumizu vd. (2015) yaptığı çalışmada ise KNOX-I ve KNOX-II domainlerinin 

birbirlerine antogonistik etki ettiği gösterilmiştir. Daha önceki yapılan çalışmalarda 

TALE gen ailesinin proteinleri sürgün apikal meristemlerin oluşumunu kontrol ettiği ve 

katkı sağladığı bildirilmiştir. Ayrıca meristematik hücrelerin farklılaşmaması için 

hormonal yolları düzenlemektedir. Organ başlatma bölgelerinde TALE genlerinin 

ekspresyonunun aşağı regüle edildiğini, KNOX domainin ve BEL1 domainin 

ekspresyonu yaprağın şekillenmesinde ve büyümesinde düzenlendiğini, TALE 

genlerinin bitkinin çiçeklenmeye geçişini düzenlediğini ve son olarak yumurtlama ve 

meyve gelişimini kontrol etmektedir (Hamant ve Pautot 2010, Sharma vd. 2014). 

Örneğin PgTALE'nin apikal meristemlerin, çiçeklerin, karpellerin ve ovüllerin 

gelişimini düzenlemesinde etkili olabileceği açıklanmıştır (Wang vd. 2020). PtHB ‘nin 

kavakta çeşitli stres yanıtı ve hormonal cevabında düzenleyici rolü olduğu aynı 

zamanda çıkan cis-element sonuçlarının Çin lahanasına benzediğini söylenmiştir (Hou 

vd. 2021). Moso Bambu’daki PhTALE genlerinin hızlı büyüme aşamasında sekonder 

hücre duvarı gelişimini düzenlemede rol oynadığını açıklamaktadır (Que vd. 2022). 
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Orkide bitkisinde KNOX genlerinin araştırıldığı bir çalışmada KNOX genlerinin 

promotör bölgesinde ABA (absisik asit), MeJa ve ışığa duyarlılık cis-elementlerinin 

fazlaca bulunduğu tespit edilmiştir ve bu elementlerin ışık ve fitohormonları regüle 

ettiği belirlenmiştir (Zhang vd. 2022). Ayrıca TALE gen ailesi biyotik streste de rol 

oynadığına dair çalışmalar vardır. Örneğin tatlı portakal bitkisindeki TALE genlerinin 

D.citri enfeksiyonu ile oluşan biyotik strese karşı cevapta rol oynayabileceği ifade 

edilmiştir (Peng vd. 2021). Diğer bir çalışmada ise biberde patojen kaynaklı gelişen 

bakteriyel nokta hastalığına karşı olan dirençte TALE gen ailesinin rol oynadığı tespit 

edilmiştir (Zhu vd. 2021). 

Bitki yaşamının büyük bir bölümünün mikroRNA'lar (miRNA'lar) tarafından 

düzenlendiği bilinmektedir. Bitkilerde mikroRNA'lar 20 yıldan daha kısa bir süre önce 

keşfedilmiş olmalarına rağmen, araştırmalar, yaprak morfogenezi, vejetatif faz kayması, 

çiçeklenme zamanlaması ve çevresel sinyallere duyarlılık gibi gelişimsel süreçlerin 

temel kontrolörü olduklarını göstermiştir (Millar, 2020). Bu tez çalışmasında, TALE 

genlerini hedeflediği tespit edilen toplamda 20 tane miRNA bulunmuştur. Pvu-miR159 

ve Pvu-miR2118'in PvTALE-19 ve PvTALE-25, PvTALE-14 genlerini hedef aldığı 

gözlenmiştir. Bu miRNA'ların daha önce Arenas-Huertero vd. (2009) tarafından 

fasulyede tuz ve kuraklık stresine yanıtta önemli bir rol oynadığı gösterilmiştir. 

PvTALE-25 genini hedef alan Pvu-miR172 de fasulyede stres tepkisi için önemli bir 

role sahip olduğu bilinen bir başka miRNA'dır (Simon vd. 2009). PvTALE-5 ve 

PvTALE-35 genlerini hedefleyen Pvu-miR-160'ın Valdés-López vd. (2010) tarafından 

fasulyede P eksikliğine yanıt verdiği gösterilmiş ve farklı abiyotik streslere yanıtta da 

rol oynadığı varsayılmıştır. PvTALE-1, PvTALE-6 ve PvTALE-18 genlerini hedef alan 

miR395 ve miR169'un daha önce Brassica nopus'ta P, S, Cu homeostaz mekanizmasına 

dahil olduğu bulunmuştur (Buhtz vd. 2008). PvTALE-16 ve PvTALE-19'u hedef aldığı 

tespit edilen Pvu-miR319'un daha önce Arabidopsis thaliana ve pirinç bitkilerinde 

abiyotik streslere yanıt verdiği tanımlanmıştır (Valdés‐López vd. 2010, Li vd. 2019). 

PvTALE-11 genini hedef alan Pvu-miR397'nin, manganaz eksikliği altında fasulyenin 

yaprak ve kök dokularında güçlü bir şekilde inhibe edildiği bulunmuştur. Ayrıca, 

PvTALE-13 genini hedef alan Pvu-miR1514'ün P. vulgaris'te P, N, Fe ve Mn 
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eksikliğine yanıtta rol oynadığı gösterilmiştir (Valdés‐López vd. 2010). Bu çalışmada 

PvTALE-26'yı hedef alan Pvu-miR171, fasulyede abiyotik strese yanıt verdiği bildirilen 

bir başka miRNA'dır (Laskar vd. 2021). Buradan, PvTALE genlerini hedefleyen 

miRNA'ların neredeyse tamamının, daha önce fasulye de dahil olmak üzere çeşitli bitki 

türlerinde abiyotik strese yanıtın kilit oyuncuları olarak tanımlanan miRNA'lar olduğu 

sonucuna varılabilmektedir. Güncel çalışmalarda TALE genlerinin seçilen 

organizmadaki miRNA analizleri yapılmamıştır (Zhao vd. 2019, Guo vd. 2022, Ali vd. 

2019, Wang vd. 2021, Ruiz-Estévez vd. 2017). 

Düşük veya yüksek sıcaklıklar, su kıtlığı veya fazlalığı, yüksek tuzluluk, ağır metaller 

ve UV radyasyonunu içeren abiyotik stres faktörleri, bitki büyümesi ve gelişimi için 

zararlıdır ve küresel olarak tarımsal verim üzerinde önemli bir olumsuz etkiye sahiptir 

(He vd. 2018). İlgili TALE genlerinin G. max (Wang vd. 2021), P. trichocarpa (Hou vd. 

2021), T. aestivum (Han vd. 2022) ve C. sinensis'te (Peng vd. 2021) çeşitli abiyotik 

uyaranlara verilen tepkilerle bağlantılı olduğu bildirilmiştir. Bu çalışmada, P. vulgaris'in 

farklı dokularında kuraklık stresine yanıt olarak PvTALE genlerinin reaksiyonunu 

değerlendirmek için RT-qPCR analizleri gerçekleştirilmiştir. RT-qPCR verilerine göre 

PvTALE-6, PvTALE-16, PvTALE-27 ve PvTALE-28 genlerinin yapraklarda kuraklık 

stresi altında yukarı regüle edilmesi ise dikkat çekicidir (Şekil 4.13). Bu sonuçlar RNA-

seq transkriptom verilerinden elde edilenlerle benzerdir (Şekil 4.9). Ancak, PvTALE-6, 

PvTALE-16, PvTALE-27 ve PvTALE-28 genlerinin ifade düzeyleri gövde ve kök 

dokularında kuraklığa yanıt olarak ya azalmış ya da değişmemiştir. Yaprak dokuları, 

gövde veya kök dokusuna göre abiyotik stres faktörlerine karşı daha savunmasız 

olabilmektedir. Ayrıca, daha önce Wang vd. (2021) tarafından önerildiği gibi, yaprak 

dokuları kuraklık stresine yanıt olarak PvTALE genlerini yüksek oranda mobilize 

edebilmektedir. 
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6. SONUÇ 

Yapılan bu çalışmada Phaseolus vulgaris L. türünde TALE genlerinin 35 üyesi olduğu 

belirlenmiştir. 35 PvTALE geni fasulyenin 11 kromozomuna eşit olmayan bir şekilde 

dağılım göstermiştir. PvTALE genleri KNOX ve BEL1-like adlı alt aileye bölünmüştür. 

KNOX alt ailesi kendi içinde KNOX-I, KNOX-II, KNOX-III şeklinde ayrılma 

göstermiştir. Aynı alt ailedeki genler aynı yapıda, motifte, korunmuş alanları ve 

biyolojik işlevleri birbirlerine benzerlik göstermiştir. Gen duplikasyonu analizi 

sonucunda ise segmental ve tandem duplikasyon olayları tespit edilmiştir. Segmental 

duplikasyonların TALE gen ailesinin evrimleşmesine katkı sağladığı düşünülmektedir. 

Yapılan sinteni analizi sonucunda fasulye ve diğer türleri arasındaki evrimsel ilişki 

tespit edilmiştir. Bu analiz PvTALE genlerinin evrimleşmesine ışık tutabilecek 

niteliktedir. Ayrıca 1500 bp upstreamden alınan promotor bölgesinin cis element 

analizi, abiyotik stres uygulanması, prolin analizi, Real-time PCR analizi sonucunda 

PvTALE genlerinin hormonal düzenlemede, bitki büyüme ve gelişmesinde, abiyotik 

streste rol oynadığı anlaşılmıştır. Bu tez çalışmasında sadece abiyotik stres 

uygulanmıştır ancak yapılan diğer güncel çalışmalarda PvTALE genlerinin biyotik 

strestede rol oynadığı açıklanmıştır. Tüm bu sonuçlar birleştirildiğinde PvTALE 

genlerinin fonksiyonu, görevi, yapısı, korunmuş bölgesi, abiyotik stres karşısındaki 

cevabı ve duplikasyon analizleri sonucunda fasulyedeki TALE genlerinin 

evrimleşmesinin açıklanmasına ve ilerdeki çalışmalara yardımcı olacağı 

düşünülmektedir.  
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