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OZET

BUGDAYDA KOK ve KOK BOGAZI CURUKLUGU HASTALIGINA
YANITTAKI GENLERIN iFADE DUZEYLERININ MIKROARRAY ANALIZi
iLE BELIRLENMESI

Bugday diinya icin oldugu kadar tlilkemiz i¢in de oldukc¢a Snemli bir kiiltiir
bitkisidir. Bugdaym bu 6nemini géz oniinde bulundurarak biyotik ve abiyotik stres
faktorlerinden dolayr azalan verimin yeniden ekonomiye kazandirilmasi biiylik 6nem
arz etmektedir. Bir fungus hastaligi olan Kok ve Kok Bogazi Ciiriikligi hastalig
bugdayda oOnemli verim kayiplarima neden olmaktadir. Bu verim kayiplarim
azaltabilmek icin bitki 1slahgilari, klasik yontemlerle miicadele edebilecegi gibi
molekiiler yontemlerle de miicadele edebilmektedir.

Bu tez ¢alismasinda bugdayda kok ve kok bogazi ¢iiriikligi hastaliginin etken
patojeni Fusarium graminearum Schwabe’a kars1 orta derecede hassas ( cv. "Mizrak-
98" ) ve hassas ( cv. "Gilin-91" ) bugday cesitlerinde Fusarium graminearum
enfeksiyonuna maruz kaldiktan sonra transkripsiyonel profillemeye tabi tutulmustur.
Hassas ve orta derecede hassas olan bugday cesitlerin koklerine patojen
uygulamasindan 12 saat sonra 12X135K mikroarray ¢ip kullanarak genlerin ifade
degisiklikleri Olgiilmiistiir. Mikroarray analizi i¢in 39,179 oligoniikleotid prob
kullanilmistir. 3668 gen karsilastirma siirecinde en az bir kere farklilasma
gostermektedir. Farkli olarak diizenlenmis transkriptlerin biiyliik cogunlugu hastaliga
duyarlilig1 ve genlerin ifade diizeyi ile iliskilidir. Cesitler karsilagtirildiginda transkript
ve ifade degisiklikleri cesitler iginde degisebilir. Ozellikle membran transkriptleri
farkli sekilde tespit edilmistir. Ayrica transkripsiyon faktorleri’de gesitler arasinda
Oonemli degisim gostermistir.

Bu calismada segilen gesitlerin Fusarium graminearum enfeksiyonuna 12.
saatte ilk tepkisini anlamak i¢in yeni bir anlayis olmustur. KEGG (Genler ve
Genomlarinin Kyoto Ansiklopedisi) analizi sayesinde, en degismis transkript nisasta,
stikroz metabolizmasi ve glukoneogenez yollari ile iligkili oldugu goriilmiistiir.

2015, 66 sayfa

Anahtar Kelimeler: Bugday, Fusarium graminearum, Kok ve Kok Bogazi
Ciirtikliigli, Mikroarray, Transkripsiyon



ABSTRACT

DETERMINING THE LEVEL OF GENE EXPRESSION BY MICROARRAY
ANALYSIS OF THE RESPONSE OF WITH ROOT AND CROWN ROT
DISEASES

Wheat is an important cultural plant for our country as well as it is for the
world. Considering the importance of wheat, it is essential for lessened yields just
because having been effected by the biotic and abiotic factors, to bring them in the
economy again and again. Root and crown rot disease, which is an illness of fungi,
causes great yield loses on wheat. In order to diminish, the yield loses, plant breeders
are able to struggle with the classiscal methods along with the molecular methods.

In this thesis, Fusarium graminearum Schwade which is the causative
pathogen of the illness known as root and crown rot was shmade a transcriptional
profiling against to Schwabe after having been exposed to Fusarium graminearum
exposition in mid sensitive ( cv. "Mizrak- 98" ) ve sensitive ( cv. "Giin- 91" ) wheat
samples. After 12 hours from the pathojen implementation of sensitive and moderate
sensitive wheat samples, using 12X135K microarray chip, gene’s microarray changes
were measured. 39.179 oligonucleotide probes were used for microarray analysis. In
the process of the comparision of 3668 genes, at least one differentation was detected.
Most of the transcripts that organised differently, related to the gene expression
mechanism and sensitive to the illness. When the samples compared, the transcription
and expression changes in wheat samples. Membrane transcripts especially diagnosed
different. In addition, transcription factors showed great change within the samples.

This study shows a new perspective to discover the prima response of
Fusarium graminearum infection within the first 12 hours. By the KEGG (Kyoto
Encyclopedia of Genes and Genomes) analysis it has found out that the most changed
transcript starch is related to the sucrose metabolism and gluconeogenesis ways.

2015, 66 pages

Keywords: Wheat, Fusarium graminearum, Root and Crown Rot, Microarray,

Transcription
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1. GIRIS

Bugday tarimi yapilan bitkiler arasinda ilk olarak kiiltiire alinan bitkidir
(Werner ve ark., 1992). Ulkemizde bugday iiretimi 2014 yilinda 66,4 milyon dekar
ekim alaniyla yaklasik 15,7 milyon ton olmustur (TUIK, 2015). Ulkemiz niifusu
giderek artmakta ve beslenmemizde Onemli bir yeri olan bugdayin iretiminin
arttirilmast  gerekmektedir. Bu iretimin arttirilmast ya bugday ekim alanlarinin
arttirtlmasit ya da birim alanda elde edilecek bugday miktarinin arttirilmasi
gerekmektedir. Artan niifus karsisinda ekim alanlari son smirina ulasmis, bu yiizden
birim alanda elde edilen bugday miktarinin arttirilmasi hedeflenmektedir. Bu hedefe
ulasmak i¢in gelisen teknolojinin yaninda bugday hastaliklariyla miicadelede ¢ok
onemlidir (Aktas ve ark., 1996). Bugday iiretiminde meydana gelebilecek her bir

verim artig1 gida ihtiyacinin karsilanmasinda biiyiik 6nem arz etmektedir.

Ulkemiz ¢esitli iklim tiplerine sahiptir. Giiney ve Bati1 bdlgelerinde yaz aylari
sicak ve kurak, kis aylart 1hman ve yagmurlu Akdeniz iklimi hakimken, Kuzey
Bolgesi ise asir1 yagmurlu olmaktadir. Orta Anadolu karasal, yaz aylar1 sicak ve kurak,
kis doneminde soguk, az yagmurlu ve diisiik nemli iklime sahiptir. Dogu Anadolu
Bolgesi kis aylar1 son derece soguk gegmektedir. Marmara Bolgesinin Avrupa yakasi
ise 1liman soguk kislara ve nemli yazlara sahiptir (Tunali ve ark., 2008). Bu nedenle
iilkemizde bugday iiretimi bolgelere gore farklilik gdstermektedir. Ayrica ililkemizde
bugday tretim alanlarinin yaklasgik %90’1 sulu veya yar1 sulamali ortam sartlari
altindadir. Bu alanlarda yine ekim ndbeti sistemi uygulanmaktadir (Tunali ve ark.,
2008). Bugday bitkisinin diinyada ve tilkemizde yaygin olma nedenlerinden bazilari;
fazla cesit zenginligine sahip olmasi, genis ekolojik cesitlige adaptasyon gdstermesi,
hayvan beslenmesi ve endiistride yaygin olarak kullanilmasidir (Ay, 2013).

Bugday iiretimini olumsuz yonde etkileyen ve onemli {irlin kayiplarina neden
olan biyotik ve abiyotik faktorler vardir. Kok ve kok bogazi ¢iiriikligi fungal
hastaliklar1 bugdayda verimi sinirlayan faktorlerin basinda gelmektedir (Stubbs ve
ark., 1992). Fusarium cinsi funguslar icerdikleri tiir sayilarinin fazla, enfekte ettigi
konake1 sayisinin genis ve diinya iizerindeki farkli ekolojik ortamlarda varliklarina
rastlanabilir olmalari nedeniyle biiyiik 6neme sahiptirler (Booth, 1971). Fusarium
spp.’nin Almanya’da bugdayda % 60-80 (Mishra, 1973) oraninda zarar vererek verim



kaybina neden oldugu rapor edilmistir. Kanada ve Amerika gibi iilkelerde de kok ve
kok bogazi ¢iiriikliigli hastaliklarindan dolayr olusan kayiplar %17’ye ulagsmaktadir
(Mathieson ve ark., 1990).

Ulkemizde bu hastalign olusturan funguslar arasinda yer alan Fusarium spp.
bugdayimn kalitesini azaltmakta, verim kayiplarina neden olmaktadir (Aktas, 2001).
Kok ve kok bogazi ciriikliigi hastaligi uygun kosullarda bugdaym su ve besin
aliminada etki eder. Bunlarin yaninda yatmaya da neden olmakta ve bu sekilde iiriin
kayiplarina sebep olmaktadir. Kok ve kok bogazi ciiriikliigi hastalik etmeni olan
Fusarium graminearum Ascomycota boliimii, Sordariomycetidae sinifi, Hypocreales
takimi, Nectriaceae ailesinin bir iyesidir. Biyotrofik yasam dongiisiine sahiptir
(Goswami ve Kistler, 2004). F. graminearum eseyli ve eseysiz olarak iireyebilmekte
olup, trikotersenler gibi ¢esitli mikotoksinleri tiretebilmektedir. Tiir igerisinde yiiksek
genotipik ve fenotipik varyasyonlar gostermekte ve genlerinin 6nemli bir kismi tiire
Ozgiindiir (Albayrak ve Yorik, 2013). Fusarium tiirleri sahip olduklar1 tiir igi
cesitlilikten dolayr klasik yontemlerle kolay tanimlanamamaktadir. Sahip olduklari
mikrokonidyum varlig1 ve sekli, makrokonidyum ve mikrokonidioforlarin sekli gibi
Ozelliklerine bakilarak ayrimlar1 yapilabilmektedirler (Windels, 1991). Konak
ozgilligli gosteren bu tiir sadece arpa ve bugdayda basak yanikligi, kok ve kok bogazi
ciiriikliigii hastaliklara neden olur (Laday ve ark., 2004; Ji ve ark., 2007). Ulkemizde
tahil ekilen alanlarda bu hastalik % 26’lik bir verim kaybina neden olmaktadir. Verim
kayiplar1 makarnalik bugdayda % 42 ve ekmeklik bugdayda % 26 olmaktadir (Bagc1
ve ark., 2008). Yeryiiziinde sicak iklim kosullarinin hakim oldugu yerlerde yayilim
gostermekle birlikte ilkemizde Marmara Bolgesinde etkilidir (Miedaner ve ark., 2001;
Tunali ve ark., 2006b; Bernardo ve ark., 2007). F.graminearum hem kislik hem de
yazlik bugdaylara zarar vermektedir (Haberle ve ark., 2007). Kok ve kok bogazi
clirtikliigli hastaliginin zarar1 bitkinin yetistirildigi bolgeye ve iklim faktorlerine bagl
olarak yildan yilda gore degisiklik gostermektedir (Demirci, 2003; Nicol ve ark., 2006;
Tunal1 ve ark., 2008; Uyanik, 2008).

Bitkiler soguk, tuz ya da ¢esitli stres tiirleri gibi farkli cevresel degiskenlerle
miicadele ederken bolgelerindeki mikroorganizmalar ya da otgullar onlarin hayatlarini
stirdiirebilmeleri i¢in ciddi bir tehdit olusturur (Li ve ark., 2006). Hayatta kalmak i¢in

bitkiler ¢abucak c¢evresel degiskenleri algilar ve bu durumlara tepkiler verirler.



Bitkilerde, patojen kaynakli savunma tepkileri patojen yiizeylerinde bulunan
molekiiler modellerin algilanmas1 PAMP’lar (Patojenle ilgili Molekiiler Modeller) ile
ortaya ¢ikar. (Asai ve ark., 2002; Boller ve He, 2009).

Gen tepkilerinin transkripsiyonal diizenlenmesi, ¢esitli patojen bulagimlari i¢in
onemlidir ve patojen tepkimelerinde hayati rol oynamaktadir (Lee ve ark., 2006;
Zhang ve ark., 2008). Transkripsiyonu diizenleme yontemlerinden birisi transkripsiyon
faktorlerinin islevleridir. Bu transkripsiyon faktorleri arasinda genig bir protein
ailesinin iyesi olan bZIP (Bazik Loésin Fermuar) faktorlerinin bitkiler tizerinde ¢ok
cesitli biyolojik islevlerinin olduklar1 belirtilmistir (Zhang ve ark., 2008; Baloglu ve
ark., 2014a; Hwang ve ark., 2014).

Sar1 (2013) tarafindan bildirildigine gore, WRKY transkripsiyon faktorleri ilk
defa bitkilerde kesfedilmis olup (Ishiguro ve Nakamura 1994; Rushton ve ark., 1995),
ismini yiiksek oranda korunmus 60 aminoasit uzunlugundaki WRKY domainlerinden
almaktadir. Bu domain dayanilikla ilgili olan genlerin promotdr bdlgelerinde bulunan
W-box (TTGAC[C/T]) veya SURE (duyarli seker cis-element) denilen kisimlara
baglanarak hedef genlerin transkripsiyonunu kontrol etmektedir (Maleck ve ark., 2000;
Rushton ve ark., 1995; Sun ve ark., 2003).

WRKY, bitkilerde bulunan bir transkripsiyon faktorii ailesini kodlamakta olup
hem biyotik hem de abiyotik stresler sirasinda aktif hale gelerek stres genlerinin
aktivasyonunu diizenlemektedir (Giirkok ve ark., 2010). Patojen enfeksiyonu da dahil
olmak tizere birgok bitkide biyolojik siireglerin diizenlenmesinde 6nemli rol oynar
(Eulgem ve Somssich, 2007). Bitkilerde WRKY genleri biyotik ve abiyotik stres
faktorlerine kars1 olusturulan fizyolojik yanitlar, yaslanma ve bundan bagka trikom ve
tohum gelisimi, sekonder metabolitlerin biyosentesi gibi olaylar1 diizenleyen bitkiye
Ozgiin transkripsiyon faktorlerinin genis bir ailesini olusturmaktadir (Alexandrova ve
Conger, 2002; Dellagi ve ark., 2000; Deslandes ve ark., 2002; Gus-Mayer ve ark.,
1998; Hara ve ark., 2000; Huang ve Duman, 2002; Kim ve ark., 2000; de Pater ve ark.,
1996; Pnueli ve ark., 2002; Schenk ve ark., 2000; Yoda ve ark., 2002; Sar1, 2013).

Son zamanlarda biyotik ve abiyotik stres faktorlerine bagli olarak yapilan
calismalarda stres savunma mekanizmalar1 molekiiler diizeyde a¢iklanmaktadir (Bodur
ve Demirpenge, 2010). Mikroarray teknolojisi giiniimiizde en yaygin olarak kullanilan

son derece etkili bir yontemdir. Bu teknoloji birgok organizmaya ait genom DNA baz



dizilerinin timiinii veya bir kismini i¢eren genlerin ifade zamanlarini, miktarlarini ve
profillerini belirlemek i¢in kullanilmaktadir. Bitkilerde mikroarray teknolojisi biyotik
ve abiyotik stresler, meyve olgunlasmasi, fitokrom A sinyallemesi, tohum gelismesi ve
nitrat asimilasyonunda rol oynayan genlerin ifade analizlerinde kullanilmaktadir.
Genlerinin ifade diizeylerinin mikroarray teknolojisi kullanilarak belirlenmesi ¢ok
yaygin bir g¢alisma sekli olup, hiicredeki fonksiyonu bilinmeyen bir¢cok genin
fonksiyonlarinin belirlenmesini saglamaktadir. Mikroarray teknolojisi niikleik asitlerin
secici ve farkliligina dayanan hibridizasyon yontemi ile elde edilen genlerin analiz
sonuclarint  kullanir (Cevik, 2005). Array yontemi, ifade profilinin ortaya
konulmasinda ilk olarak 1987 yilinda kullanilmaya baglanmig, bugilinkii minyatiirize
edilmis mikroarray teknolojisi ile gen ifade profili ¢aligmalar1 ilk olarak 1995 yilinda
bildirilmistir. Mikroarray aracili 6karyotik genom profilinin ¢ikartilmasi ise ilk olarak

1997 yilinda yayinlanmistir (Altinok, 2011).

Bugdayda yapilan ilk mikroarray ¢alismalar1; Skinner ve ark. (2005), bugday
mikroarrayi igin oligoniikleotid tasarimi {izerine ¢alismiglar. Gulick ve ark. (2005),
yaptiklar1 ¢alismalarda kiglik ve yazlik bugday ¢esitlerinde disiik sicaklikta transkript
olan genleri ¢aligmislardir. Clarke ve Rahman (2005), bugday dane sertligi, Kawaura
ve ark. (2006), bugdayda tuz stresi, Hill — Ambroz ve ark. (2006), F.graminearum
enfeksiyonunun 24 saat sonrasinda cDNA mikroarray g¢alismasinda 75 transkript
belirlemislerdir. Ayrica belirlenen bu genlerin 2’°si bugday 3AS ve 6BL kromozomlari
tizerinde haritalanmis ve bu 2 QTL bugday basak yanikligina toleransta 6nemli rol
oynamaktadir. Gregersen ve Holm (2007), yabani ve transgenik bugdaylardaki tohum
gelisimi, Coram ve ark. (2008), patojen stresi, Houde ve Diallo (2008), metal stresi,
Qin ve ark. (2008), yiiksek sicaklik stresi, Ruuska ve ark. (2008), azot eksikligi,
Skinner, (2009); Winfield ve ark. (2009), soguk stresi, Li ve ark. (2011), oksidatif
stres, Xin ve ark. (2012), kiilleme hastalig: stresi, Wilson ve ark. (2005); Baudo ve ark.
(2006); Laudencia-Chingcuanco ve ark. (2006); Wan ve ark. (2008); Gao ve ark.
(2012); Pellny ve ark. (2012), tane gelisimi, Bischof ve ark. (2013), bugdaydan
biyoyakit elde etmek amaciyla sap, saman ve seloliizu artirma {izerine g¢alismalar

yapilmustir.

Bitkilerde patojen stresteki diizenleyici elementleri farkli zamanlarda tespit

etmek organizmalarin tepkilerini 6lgme siirecinde anahtar bir rol oynamaktadir.



Mikroarrayler gibi transkripsiyon analizleri patojen-konakgi etkilesimlerini anlamaya
yeni bakis agisi getirebilir. Genis 6lgekli mikroarrayler klasik genetik analiz yontemi
ile isbirligi i¢inde genetik ¢alismalarda bir arag olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Patojen-
konakg1 etkilesimlerde alternatif bitki genotipleri ile patojen ayrimlarimi birlestirip

stirecte kullanma faydali olabilir (Wise ve ark., 2007).

Klasik bitki 1slah1 ile bu hastalik etmenleriyle miicadele edilebilecegi gibi
molekiiler yontemlerin katkisiyla bu miicadele daha etkin hale gelebilir. Bu hastalik
etmenlerinin bugday kromozomlar1 iizerindeki yeri tespit edilerek yeni dayanikli
cesitlerin meydana getirilmesine yardimci olunabilir. Tiim bunlarin yaninda bu
hastalik etmenlerine kars1 dayanikli ¢esitlerden dayaniksiz cesitlere gen aktarimi da
yapilabilir. Diger yandan mikroarray verileri sayesinde hastaliga dayanikliligin genetik
mekanizmas1 hakkinda daha detayli bilgilere sahip olunabilinir ve fonksiyonel

markorler elde edilebilir.

Bu ¢alismada bugdayda kok ve kok bogazi ¢lirtikliigii hastaligina neden olan F.
graminearum patojenine karsi hassas Giin-91 ve orta derecede hassas Mizrak—98
bugday yapraklarindaki transkriptlerin mikroarray analizi ile gen ifadelerindeki erken

donemde yanitlari belirlemek amaglanmistir.



2. ONCEKI CALISMALAR

Son doénemlerde diinyada ve tlilkemizde kok ve kok bogazi ciiriikliigiine karsi
yapilan ¢aligmalar bugday cesit ve hatlarinin gostermis oldugu tepkilerin belirlenmesi

ve patojenlerin yayilim alanlari ile ilgili ¢alismalar bulunmaktadir.

Hill ve ark. (1983), Amerika’nin Colorado ve Wyoming eyaletlerinde kok ve
kok bogazi ciiriikliigiine neden olan fungal etmenleri; iki yillik c¢alismayla
aragtirmiglardir. Arastirma sonucunda 852 farkli fungal izolat elde edilmis ve 408’nin
patojenik oldugu tespit edilmistir. Bunlardan Bipolaris sorokiniana tirii % 34
oraninda elde edilmistir. Bunlardan baska F. acuminatum, F. avenaceum, F.
culmorum, F. equiseti, F.graminearum, F. oxysporum, F. sambucinum, F. solani ve F.
tricinctum tiirlerini igeren Fusarium cinsi funguslar % 55°lik bir oranda izole

edilmislerdir.

Murat¢avusoglu ve Hancioglu (1995), Ankara ili ve ilgelerinde yapilan
incelemeler sonucunda kok bogazi ve sap cevresinde kahverengilesme, c¢iiriikliik
bulunan zayif gelisme ve ciicelik gosteren bitkilerde F. graminearum oldugu tespit
edilmistir.

Aktas ve ark. (1996), 1990 - 1993 yillarinda Sakarya ili yoresi ve Sakarya
Tarimsal Arastirma Enstitiisii ile Enstitliniin Pamukova ¢iftligi arazisinde yiiriitiillen bir
calismada yorenin, hububat kok ve kok bogazi ¢iiriikliigii hastalik etmenleri ile ¢ok
yogun bir sekilde bulasik oldugu c¢alisma sonucu ortaya konulmustur. Yapilan
incelemelerde, hububat kok ve kok bogazi ¢iiriikliigi hastalik etmenleri ile bugdayin
yetistirme teknikleri arasindaki etkilesimler ve kiiltiir bitkisinin yatmasi ile olan
iligkileri aydimlatilmistir. Hububat kok ve kok bogazi ¢iiriikliigli hastalik etmenleri
olarak; Rhizoctonia cerealis Kiihn.,, Alternaria alternata (Fr.) Keissler, F.
graminearum Schwabe, F. moniliforme Snyd. et Hans, F. equiseti (Corda) Sacc., F.
culmorum Sacc., Acremonium Kiliense Griits., Drechslera sorokiniana (Sacc.) Subram.
ve Jain, Pseudocercosporella herpotrichoides (Fron) Deighton, Ophiobolus graminis
Sacc., Phoma spp., Pythium graminicola Subr. ve Stemphylium herbarum Rabenh.
saptanmisgtir. Bu etmenlerden R. cerealis, F. moniliforme, F. culmorum, B.
sorokiniana, O. graminis, P. graminicola ve P. herpotrichoides'in hububat kok ve kok

bogazi ¢iiriikliigii hastalik etmenlerinden yore i¢in en onemlileri oldugu belirlenmistir.



Aktas ve ark. (1999), Giiney Marmara boliimiinde Bursa ve Sakarya illerinde
R. cerealis, F. graminearum, F. culmorum, B. sorokiniana belirlenmistir. Boliimiin
iliman ve yagish iklime sahip olmasi nedeniyle F. graminearum 6nemli bir patojen

olarak bulunmustur.

Arslan ve Baykal (2002), yaptiklar1 galismalarinda Cakmak-79, Gediz-75,
Atilla-12, MV (Martonvashari)-20, Goénen, Kirkpinar-79, Seri-82, Kate-A-1 ve
Saraybosna bugday c¢esitlerini kullanmislardir. Kullanilan g¢esitlerin tiimiiniin F.

graminearum’a kars1 hassas oldugu tespit edilmistir.

Demirci (2003), yapmis oldugu bir ¢alismada kok ve kok bogazi ¢lrikligi
hastalik etmenlerinin 10 farkli bugday ¢esidindeki hastalik siddetleri ve ¢ikis oranina
etkileri aragtirilmigtir. F. graminearum‘un neden oldugu hastalik siddetinde en yiiksek
hastalik siddeti % 94,79 ile Giin-91 ¢esidinde bulunmustur. En diisik % 69,49 ile
Mizrak g¢esidinde tespit edilmistir (Cizelge 2.1).

Cizelge 2. 1. Farkli bugday cesitlerinde F. graminearum’un olusturdugu hastalik
siddeti (Demirci, 2003)

% Hastalik Siddeti Tekerriirler

Cesitler 1 2 3 4 Ortalama Reak_siyon
Bezostaja 85,19 79,17 62,96 62,5 72,46+5,75¢cd* TISpI
Mizrak 66,67 62,96 73,33 75 69,49+2.82d MS
ikizce-96 74,07 74,07 80,95 100 82,27+6,13bc S
Gerek-79 66,67 92,59 88,89 76,19  81,09+5,95bcd S
Kirgiz-95 84,44 70,83 74,44 74,44  76,04+2,93bcd S
Kinac1-97 93,33 80 88,89 85,19 86,85+2,83ab S
Kutluk-94 77,78 83,33 81,48 63,33  76,48+4,53bcd S
Sultan-95 88,89 91,67 75 94,44  87,50+4,32ab S
Giin-91 96,67 86,67 95,83 100 94,79+2,85a S
Dagdas-94 66,87 71,43 66,67 77,78  70,64+2,63cd S

* Ayni1 harfi tagtyan gesitler istatistik olarak farkli degildir



Hekimhan ve ark. (2004), Ulkemiz Orta Anadolu béliimiinde, Adana ve
cevresinde F. culmorum ve F. graminearum patojenlerinin 12 bugday ¢esidinde % 24

iirlin kaybina neden oldugu bulunmustur.

Uckun ve Yildiz (2004), izmir, Aydin ve Denizli illeri bugday ekim alanlarinda
2000-2001 yillarinda yiirtitmis oldugu bir ¢alismada, kok ve kok bogazi ¢iiriikliigiine
neden olan fungal etmenler ile hastaligin yogunlugu arastirilmiglardir. Arastirma
alanindaki hastaliga yakalanma orani ve hastalik siddeti % 58,28 ve % 25,07 olarak
saptanmisg, ayrica tiim arastirma alaninin hastalik etmenleriyle bulagik oldugu tespit
edilmistir. Kok ve kok bogazindan yapilan izolasyonlarda en yiiksek oranda izole

edilen funguslar Fusarium spp., R. cerealis, B. sorokiniana (Sacc.)’dur.

Tunali ve ark. (2006a), I¢ Anadolu Bélgesi’nde yiiriittiikleri bir ¢calismada 32
farkli tarladan bugday ornekleri toplanmis ve bu 6rneklerin kok bogazindan yaptiklar
izolasyonlarda 13 farkli Fusarium tiirline ait izolatlar elde etmislerdir. Ayrica, bu
izolatlarin kislik bir bugday cesidi olan ve I¢ Anadolu’da yaygm bir sekilde ekimi
yapilan “Pehlivan” iizerinde patojenite testleri yapilmistir. Bu amagla kdk bogazi
bolgesindeki hastalik siddeti (0-3 Olgegine gore) ve bitki agirligi parametreleri
degerlendirmeye alinmistir. Sonug olarak, en yiiksek hastalik siddeti ve en fazla
oranda agirlik azalmasina neden olan tiirtin F. pseudograminearum (% 91,8) oldugu,
bunu sirayla F. culmorum (% 91,5) ve F. graminearum (% 88)’un izledigi
belirlenmistir. Hastalik siddeti ile bitki agirligr arasinda da negatif bir korelasyonun

olustugu saptanmistir.

Akgiil (2007), Osmaniye, Mersin ve Adana illerine bagli 135 adet bugday ekim
alaninda 2004 ve 2005 yillarinda yapilan ¢aligmalarla kok ve kok bogazi ¢liriikliigii ve
sap ciiriikliigii hastaliginin ortaya c¢ikisi, yayilmasi ve hastaligin siddeti arastirilmis ve
hastalikli bugday bitkilerindeki hastaliga neden olabilen Fusarium tiirleri saptanmustir.
Hastaligin meydana gelisi % 8-100, hastaligin siddetinin % 2-33,4 arasinda degisim
meydana geldigini tespit etmistir.

Aydan ve ark. (2009), 2007 — 2008 yillar1 arasinda Sakarya’da Tarimsal
Arastirma Enstitiisiinde ve Kirazca igletmesinde yetistirilen 18 bugday ¢esidinde ve
Sakarya merkez ilgeye baglh 4 bolgede kok ve kok bogazi hastaliklarinin
belirlenmesine yonelik bir ¢alisma yapilmistir. Yapilan ¢alisma sonucunda bugday

koklerinde gelisen funguslar cins ve tiir diizeyinde belirlenmistir. Toplanan



orneklerden F. graminearum, F. culmorum, F. subglutinans, F. crookwellense, F.
oxysporum, F. moniliforme, F. dimerum, F. solani, F. equiseti, F. acuminatum, F.
sporotrichoides, Rhizoctonia spp., ve Alternaria spp., belirlenmistir. F. graminearum,
10 bugday ¢esidinden, F. culmorum 5 bugday ¢esidinden elde edilmistir. Her iki

fungus da patojen olarak bulunmustur.

Arict ve ark. (2013), Burdur ve Isparta illerindeki bugday ekim alanlarinda kok
ve kok bogazi ¢liriikliigii hastaliklari arastirilmistir. Arastirma alaninda toplam 83 adet
bugday kok 6rnegi toplanarak, bu drneklerden PDA kullanilarak izolasyon yapilmustir.
Inkiibasyon asamasindan sonra bugday koklerinde gelisen funguslar cins ve tiir
diizeylerinde belirlenmistir. Toplanan 6rneklerden Rhizoctonia spp., Fusarium spp.,
Sclerotium sclerotonia, F. culmorum, F. graminearum, F. crookwellense ve F. poe
izolatlariin da bulundugu toplam 80 izolat elde edilmistir. Fusarium izolatlarinin
patojenitelerinin belirlenmesinde toprak inokulasyonu yontemi kullanilmig ve yapilan
patojenite test degerlendirme sonuglarina gére F. culmorum'un-14 numarali izolatinin

patojenitesinin en fazla oldugu tespit edilmistir.

Eken ve ark. (2014), organik giibreler ve ekim sikliginin organik bugdayin kok
ve kok bogaz ¢iiriikliigli hastalig1 etmenlerine etkisi 2008-2009 yetistirme sezonunda
Erzurum’un susuz kosullarinda incelenmistir. Tesadif bloklar1 deneme planinda
faktoriyel diizenlemeye gore 4 tekrarlamali olarak yliriitiilen arastirmada; 2 bugday
cesidi (Dogu-88 ve Kirik), 2 ekim siklig1 (475 tohum/m? ve 625 tohum/m? ) ve 7 giibre
kaynag1 (Kontrol, standart inorganik (NP), Biyoorganik, Biyo- Organik SR, Leonardit,
Organik Giibre ve Sigir Giibresi) yer almistir. Organik bugdaym kok bogazindan
yapilan izolasyonlarda A. alternata, A. urticae, B. sorokiniana, Chaetomium spp.,
Chrysosporium spp., Cladosporium spp., Curvularia pallescens, Fusarium spp.,
Microdochium nivale, Mucor spp., Penicillium spp., R. stolonifer, Clonostachys spp.,

U. atrum ve steril misel tespit edilmistir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Bitki Materyalinin Elde Edilmesi
Calismada kullanilan bitki materyalleri Tarla Bitkileri Merkez Arastirma
Enstitiisii’'nden elde edilmistir. Bu amagla asagidaki Cizelge 3.1°de verilen bitkiler bu

calismada kullanilmustir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan ekmeklik bugday gesitleri ve gelistiren kurum

Cahsmada Kullanilan Gelistiren Kurum
Ekmeklik Bugday Cesitleri
Mizrak-98 Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisti
Giin-91 Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisti

Mizrak-98: Kilgikli ve beyaz kavuzlu, basaklari orta uzunlukta seyrek ve yari
yatik bir yapiya sahiptir. Orta boylu ve saglam saplidir. Dane rengi beyazdir. Glibreye
reaksiyonu olduk¢a iyidir. Orta gegici soguga ve kurakliga dayanikhdir. F.
graminearum’un neden oldugu kok ve kok bogazi ciiriikliigli hastalik siddetine %
09,49 ile Mizrak-98 cesidi orta derecede hassas olarak tespit edilmistir (Demirci,
2003).

Giin-91: Kighik karakterli olup, kisa ve kuraga dayamikliligi iyidir. Orta
Anadolu, I¢ Bati Gegit ve Dogu Anadolu Bolgesinin gegit bolgelerinin bugday
yetistirilen alanlarina 6nerilir. Orta erkenci, sap 90-100 cm’ye kadar boylanabilen,
yatmaya dayanakli, basak beyaz kilcikli, taneler kirmizi renkli olup, siirme, rastik,
kahverengi ve kara pasa kars1 dayanmasi orta, sar1 pasa toleranshidir (Kara ve Akman,
2007). F. graminearum’un neden oldugu kok ve kok bogazi ¢iiriikliigii hastalik
siddetine % 94,79 ile Giin-91 ¢esidi hassas olarak tespit edilmistir (Demirci, 2003).

3.2. Fusarium graminearum Uygulamasi I¢in Bitkilerin Biiyiitiilmesi

Bugday tohumlar1 20 dakika boyunca % 2 NaOCI soliisyonu igerisinde sterilize
edilip daha sonra steril su ile yikanmistir (Keskin, 2006). Steril edilen tohumlar, steril
toprak, kum ve perlit (1:1:1) karisimmin bulundugu viyollere ekilerek (Sekil 3. 1)
iklimlendirme dolabinda 24°C’de 16/8 saat 1sik/karanlik altinda 2 Hoagland
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soliisyonu (Hoagland ve Arnon, 1950) ile sulanarak 8 giin biiyiitiilmiistiir (Oncel ve
Keles, 2002; Keskin, 2006).

Sekil 3.1. Hassas (S) Giin-91 ve Orta Derecede Hassas (MS) Mizrak-98
bugday cesitlerinin viyollere ekimi

3.3 Arnon ve Hoagland Cozeltisinin Hazirlanmasi

Cozeltinin hazirlanmasi i¢in makroelement ve mikroelementleri suda ¢oziilerek
sira ile karistirllmistir. Karigim igin ilk etapta dort makroelementin (Cizelge 3.2) her
biri 1 L suda ¢o6ziindiikten sonra tamami 5 L distile suda karigimi saglanmustir.
Makroelementlerden KNO3; ve MgSO, 7H,0 suda zor ¢oziinmesinden dolayi 1sitmak

gerekebilir.

Cizelge 3.2. Calismada kullanilan makroelementler

Makroelementler g/L

KNO3 1,020 g
Ca(N03)2 [4H20] 0,492 g
NH;H,PO4 0,230 g
MgSO, 7H,0 0,490 g

Belirtilen oranda alinan bilesikler sira ile KNO3z-Ca(NOs3), .[4H.0] -
NH4H,PO4-MgSO,  7H,0  kanigtinlmistir  (Hoagland ve  Arnon,  1950).
Mikroelementler ise ¢izelge 3.3’de belirtilen oranda alinarak 1 1t’lik beherde
¢ozdiiriilerek 5 L kapa aktarilmistir. Bitki ornekleri viyollere konulduktan sonra
eklenecek kimyasallar 50 ml polietilen tiiplere % 0,5’lik FeSO, .7H,0 (0,59) ve %
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0,4’liik Tartarik asit (0,4g) hazirlanan ¢ozeltiler konulmus ve bu kimyasallar her

saksiya 0,6 ml olmak iizere 2 giin araliklarla eklenmistir (Oncel ve Keles, 2002).

Cizelge 3.3. Calismada kullanilan mikroelementler

Mikroelementler mg/L

HsBO4 2,860 mg
H>Mo00,. H,O 0,090 mg
MnCl; 4H,0 1,810 mg
CuSO4 H,0 0,080 mg
ZnS0O4 7H,0 0,220 mg

3.4. Izolatlarin Temini ve PDA Ortamimin Hazirlanmasi

Bu ¢alismada patojen olarak kullanilan funguslar 19 Mayis Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Bitki Koruma Boliimii’nden temin edilmistir. Elde edilen fungus izolatlar
kagit kiltirine almarak inokiilasyonun yapilacagi zamana kadar -80°C’de
bekletilmistir. Daha sonra bu izolatlar PDA (Patates dekstroz agaroz) ortaminda

cogaltilarak petri kaplarina ekimi yapilip karanlikta ¢ogaltilmistir.
H10Z32-B2 Fusarium graminearum izolati orta derecede hassas ve hassas

bugday ¢esitlerine injeksiyon yontemi ile bulastirilmistir. Kontrol gruplarina herhangi

bir patojen inokiilasyonu yapilmamistir (Araz ve ark., 2010; Lawn ve Sayre, 1992)

PDA Ortaminin Hazirlanmasi
e 16 g PDA (Patates dekstroz agar)
e 2gAgar
e 400 mL saf su alinarak 121°C’de 15 dk otoklav edilmistir
Otoklav olan PDA’lar ‘Polystrene’ 90 milimetre ¢apinda olan petri kaplarinda
kiiltire alimmigtir (Sekil 3.2). PDA ortaminda 7 giin +4°C’de inkiibeye birakilarak
gelisimi saglanmistir (Araz ve ark., 2010; Lawn ve Sayre, 1992).
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Sekil 3.2. PDA ortamina ekimi yapilan F. graminearum izolatlari

3.5. Fungus Soliisyonunun Hazirlanmasi ve Inokiilasyonu

PDA ortaminda gelisen F. graminearum sporlar1 ve miselleri saf su ile birlikte
soliisyon haline getirilmistir. Petri kaplarina saf su eklendikten sonra steril sert bir
metalle ile karistirilip olusan soliisyonlar steril tiilbent bez ile siiziilerek behere (500
ml) alinmistir (Sekil 3.3). Behere alinan siispanSiyonlarin spor konsantrasyonlarina
bakilmigtir. Spor konsantrasyon 6lgiimii Thoma (isolab) deep 1/10 mm ile yapilmistir

ve spor sayisi 1x10° spor/ml olarak tespit edilmistir.

Sekil 3.3. Soliisyon haline getirilmis F. graminearum sporlari
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Soliisyon halindeki F. graminearum izolatlar1 iklimlendirme dolabinda
24°C’de 16/8 saat 1s1k/karanlik altinda, %2 Hoagland soliisyonu (Hoagland ve Arnon,
1950) ile sulanarak 8 giin biiyiitiillen bugday ¢esitlerine steril enjektor yardimiyla
bugdaym kok bogazi kismina bulastirilarak inokiile edilmistir (Sekil3.4). Patojenin
bugday inokiilasyonundan sonra karanlik ortamda 12 saat %100 nemlilikte 10°C’de
tutulmustur. Ornekler inokiilasyondan 12 saat sonra toplanarak -80°C’de RNA

izolasyonuna kadar saklanmistir.

Sekil 3.4. Bugday koklerine injeksiyon yontemi ile fungus
inokiilasyonu yapilmasi

3.6. Bitkilerin Hasat Edilmesi

Transkriptom caligsmasi i¢in stres denemesinden elde edilen bugday cesitleri
kullanilmistir. Dayaniklilik seviyelerine gore secilen bugdaylarda stres uygulamasi
sonrasi fide doneminde yapraklardan alinan doku materyal olarak kullanilmistir.
Caligmada inokiilasyon sonrast1 0 ve 12. saatte aliman toplam 6 Ornek iizerinde
transkriptom ¢aligmast yapilmistir. Pritsch ve ark. (2000), F. graminearum
makrokonidileri dokular iizerinde 6 ile 12 saat i¢inde ¢imlenen tohumda meydana

geldigini bildirmislerdir. Ornekler RNA izolasyonuna kadar -80°C’de bekletilmistir.
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Transkriptom analizi i¢in kullanilacak ornekler asagidaki gibi planlanmistir.

» F. graminearum’a orta derecede hassas g¢esit (stres uygulanmis): yaprak
(toplam 1 6rnek)

» F. graminearum’a orta derecede hassas ¢esit (stres uygulanmamis, kontrol (0
ve 12.saat): yaprak (toplam 2 6rnek)

» F. graminearum’a hassas ¢esit (stres uygulanmis, yaprak (toplam 1 6rnek)

» F. graminearum’a hassas ¢esit (stres uygulanmamis, kontrol (0 ve 12.saat):

yaprak (toplam 2 6rnek)

3.7. Toplam RNA izolasyonu

Toplam RNA izolasyonu kok ve kok bogazi ¢lirtikliigii hastaligina neden olan
enfeksiyonlu yapraklardan (orta derecede hassas ve hassas) ve kontrol yapraklarindan
izole edilmistir. Bugdaydan total RNA’lar Trizol® reaktifi (Invitrogen, Cat No.
15596-026) ile izole edilmistir. Izolasyon iireticinin talimatlar1 dogrultusunda
yapilmistir. Orneklerde, DNA kontaminasyonunu énlemek igin, DNase 1 (Fermentas,
Vilnius, Lithuania) enzimi dreticinin talimatlarna goére kullanilmistir. RNA
parcalanmasina sebep olan en biiyiik etken riboniikleaz (RNaz) bulasmasidir. Cok az
miktarda RNaz bulagsmasi dahi saglam RNA izolasyonunu engellemektedir. RNA
izolasyonu agamasinda ortama RNaz bulasmasini onlemek i¢in denemede kullanilan
biitlin plastik malzemeler ile gerekli tiim ¢ozeltiler, RNaz aktivitesini engelleyen
dietilpirokarbonat (DEPC) ile muamele edilmistir. DEPC muamelesine ilave olarak
malzemeler, 121°C ve 0,1 MPa basingta 15 dakika otoklavlandiktan sonra 105°C’de
en az bir gece boyu bekletilmistir. Havan ve havan kollar1 ise etiivde 300°C’de gece
boyu bekletilerek kuru strerilizasyona tabi tutulmustur. RNA izolasyonu i¢in RNaz ve
DNaz’lardan ari filtreli pipet uglari kullanilmigtir. RNA izolasyonunda kullanilan
pipetler ve RNA izolasyonun yapildigi tezgahin {izeri RNaz bulagmasini engellemek

icin % 30’luk H,0; ile temizlenmistir.

1. Yaprak dokular sivi azot ile havanda un kivamina gelinceye kadar ezilmistir.
2. Yaklasik olarak 100 mg yaprak dokusu eppendorf tiipiiniin igine alinarak
yaprak dokusuna 1 mL Trizol ilave edilmistir. 5 — 10 dakika oda sicakliginda

tutulmus ve bu siire i¢erisinde Trizol ile homojen hale gelmistir.
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3. Her 1 mL Trizol i¢in 0,2 mL kloroform her bir tiipe eklenmistir. 5 dk oda
sicakliginda bekletildikten sonra hizli bir sekilde elle 15 sn ¢alkalanmustir.

4. Tipler 4°C’de 15 dk 15000 rpm’de santrifiij yapilip Santrifiijden hemen sonra
yeni bir tlipe en tistteki faz alinmstir.

5. Her 1 mL Trizol i¢in 0,5 mL soguk izopropil alkol her bir tipe eklenmistir.

6. Tipler 10 dk oda sicakliginda bekletildikten sonra +4°C’de 10 dk 15000
rpm’de santrifiij yapilmistir.

7. Santrifiijden sonra tiiplerin alt kisimlarinda RNA peletleri goriinmiistiir. Daha
sonra sivi kisim uzaklagtirilarak % 75 soguk EtOH ile yikanmuistir.

8. Tipler +4°C’de 6 dk 10000 RPM’de santrifiij yapilip sivi  kisim
uzaklastirildiktan sonra 5 — 10 dk oda sicakliginda peletler kurutulmustur.

9. RNA peleti 100 ul DEPC muameleli su ile ¢oziinmiistiir. Cozelti 10 — 15 dk
55°C’de bekletilmistir.

10. Ags0i280 O.D. degerinde RNA 6rnekleri 1,6 — 1,9 degerlerine sahip olmustur.

11.1zole edilen toplam RNA’nin kalitesi ve miktar1 NanoDrop 2000c
spektrofotometre (Thermo Fisher Scientific, Lenexa, KS, USA) ile
degerlendirilmis ve RNA kalitesi %1,5’lik agaroz ile kontrol edilmistir.

3.8. Mikroarray Diizeni ve Veri Analizi

Deneyler, iki bagimsiz biyolojik tekerriirle tekrarlanmistir. Bugday
transkriptom gdsterimi i¢in yeni gelistirilmis 39,179 oligoniikleotid prob igceren genis
Olgekli 6zel INRA GDEC Triticum aestivum NimbleGen 12X135K mikroarray
kullanilmigtir. ¢cDNA, toplam 10 ug RNA SuperScript Double-Stranded cDNA
Synthesis Kit (Invitrogen, Carlsbad, CA, USA) kullanarak tiretilmistir.

cDNA, Cy3 ile One-Color DNA Labeling Kit (Roche NimbleGen, Inc.
Madison, WI, USA) kullanarak iireticinin yonergeleri gz Oniine alinarak rastgele
etiketlemeler yapilmistir. Ozel tasarlanmis 12X135K array iizerine 4 pg etiketlenmis
triinler yliklenmis, hibridizasyon icin 42°C’de gece boyunca inkiibe edilmistir.
NimbleGen protokoliine uygun olarak NimbleGen Wash Buffer Kit ile yikanmistir.
MS 200 Mikroarray tarayict kullanilarak 2 pum ¢oziiniirlilkte taranan mikroarray

slaytlari, 532 nm karsilik gelen TIFF goriintiileri {retilmistir. Sonrasinda bu bilgi,
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goriintii lizerindeki noktalarin sinyal yogunluklarini 6lgmek icin DEVA yazilim
programina aktarilmistir (Tirktas ve ark., 2013).

Transkriptom profili 0 ve 12 saat siire boyunca enfekte olan ve kontrol
bitkilerinden tespit edilmistir. Array verileri standardizasyon i¢in Quantile programi
gdre normalize edilmistir (Bolstad ve ark., 2003). Orneklerin sinyal yogunluklar1 log,
oran verisine transformasyon yapilmistir. Dye-normalized ve background-subtracted
yogunluk verisi, gen ifade analizini gergeklestirmek i¢in ArrayStar yazilimina
(DNAStar, Madison, WI, USA) transfer edilmistir. T-testi, farkli sekilde ifade edilmis
genlerin tanimlanmasi igin kullanilmigtir. P<0,05 ve 1,5 kat degisimi iki veri seti

arasinda gen ifadesi degisimini géz oniinde bulundurularak kullanilmistir.

BLAST algoritma (Temel Lokal Hiza Tarama Araci) ve Blast2GO (BLAST
gen ontolojisi) aract ile hibritlenmis ¢DNA sinyallerine karsilik gelen genleri
aciklamak i¢in NCBI (Ulusal Biyoteknoloji  Bilgi Merkezi) veribankasi
karsilastirilmistir. Gen ontoloji analizi Gramene (http://www.gramene.org) ontoloji
aract kullanilarak gerceklestirilmistir. MapMan yazilim (Usedal ve ark., 2005) araci
patojen strese yanit olarak farkli sekilde ifade olmus genleri goriintiilemek igin
kullanilmistir. Triticum aestivum L. MapMan dosya eslestirme ve bin kodlart dbWFA,
bugday1 fonksiyonel agiklama igin web tabanli bir veritabanindan elde edilmistir
(Vincent ve ark., 2013). Bunlar tahmin edilen genlerin metabolik aydmlatmak igin

KEGG (Genler ve Genomlarinin Kyoto Ansiklopedisi) analizi uygulanmistir.

3.9. qRT- PCR ile Gen ifade Analizi

Rastgele segilen yedi genin ifade profilleri mikroarray verilerini dogrulamak
icin kantitatif RT-PCR reaksiyonlart (qRT-PCR) ile o6l¢iilmiistir. qRT-PCR’da
kullanilan genlerin primer sekanslart Cizelge 3.4’de listelenmistir. Primerler,
Primer3Plus yazilimi 2.3.3 versiyonu (http://primer3plus.com) kullanilarak dizayn

edilmistir (Untergasser ve ark., 2012).
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Cizelge 3.4. Segilen genler ve mikroarray sonuglarini dogrulamak i¢in kullanilan
genlerin primer dizisi

Dizi-ID Aciklama Ileri Primer (5'>3") Geri Primer (5'>3")
Ta_S37854776  Peroksidaz 12 CACTCCGAACATCGACTTCA CCCTGGTCTGACTTGAACAG
Ta_S46915595 Gamma-gliadin CATACAGATCCTGCGACGAC ~ GCAGTCAGGTCGGACATACA
Ta_S13166630 Bilinmeyen Protein TGCTCACCCAGCAGAGTTAC TGTCTGGAAAGTGGACCATTG
Ta_S12917674 MAP kinaz — kinaz 6 GCATTGTGATCTGAAGCCTGTC  CCAGTTCCGGGAGCAGTTTA
Ta_S12983212  Glutatyon transferans CTTCACCGCCTGGTTCC CAGACGTACGCATTGTAGGC
Ta_S17893086 Hastalik direng yaniti GGAGGAGCTGTTGGTGGA GCCCAGCAGCAAGACATT
protein 206

Ta_S13176655 WRKY transkripsiyon GGCCGATATACCTTCCGACA CTCGTAGGTGACGGATGAGC
faktori 21

cDNA, Fermentas First Strand cDNA Synthesis Kit (Thermo Fisher Scientific)
kullanarak fireticinin talimatlarina uygun olarak mikroarray analizinde kullanilan
toplam RNA'dan sentezlenmistir. qRT-PCR deneyler daha 6nce rapor edildigi gibi
gerceklestirilmistir (Tirktas ve ark., 2013). cDNA (2 ul) 0.1 pl spesifik primerler ile
cogaltilarak toplam hacim 18 pl olarak hazirlanmistir ve LightCycler 480 Real-Time
PCR System ile SYBR Green | Master (Roche Applied Science, Penzberg, Germany)
kullanilarak analiz yapilmistir. 18S rRNA (GenBank ID: AF147501) i¢ kontrol olarak
kullanilmistir. Her bir gen ve 18S rRNA igin standart egriler cDNA lar bir dizi
seyreltmelere bagli olarak iretilmistir, hedef genlerin ters-transkriptaz uygun bir
seviyede ifade edilmistir. qRT-PCR reaksiyon kosullar1 su sekilde devam etmistir: 5
dakika siiresince 95 dereceye kadar 6n 1sitma; 10s boyunca 95°C’de 50 tur, 53-55°C
(primerlerin 1silar1 baz alinarak) 20s ve 72°C 10s ii¢ kez her numune i¢in
tekrarlanmistir. Gen ifade diizeyleri 2 algoritmaya gére hesaplanmustir (Livak ve
Schmittgen, 2008).

18



4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

NimbleGen 12X135K array kullanarak 5 kiitiiphanede hazirlanmis (Giin-91 12
hai / Gtin-91-12 hai kontrol, Giin-91 12 hai / Giin-91 0 hai, Mizrak-98 12 hai / Mizrak-
98 kontrol, Mizrak-98 12 hai / Mizrak-98 0 hai ve Mizrak-98 12 hai / Giin-91 12 hai)
iki farkli bugday ¢esidinde bugdayda kok ve kok bogazi ¢iirlikliigline yanit olarak

genlerin ifade profilleri incelenmistir.

4.1. Mikroarray Analizi

NimbleGen gen ifade diizeyleri iki farkli zaman noktalarinda iki cesitte
transkripsiyon profilini incelemek igin kullanilmigtir. Mikroarray analizi i¢in 39,179
oligoniikleotid prob kullanilmis ve tiim problar tespit edilebilir bir sinyal iiretmistir. Iki
veri dizini arasindaki gen ifade diizeylerinin degisimini arastirmak igin dagilim
grafikleri olusturulmustur. Mizrak-98 12 hai ve Giin-91 12 hai R? degeri 0,08 olarak
bulunmustur. Mizrak-98 12 hai ve onun kontrolii R? degeri 0,09 ve Giin-91 12 hai ve
onun kontroliiniin R? degeri 0,07 olarak bulunmustur (Sekil 4.1). Bu nedenle, Pearson
korelasyon katsayilari, karsilastirmalar arasindaki gen ifade seviyelerinin ¢ogunlukla
ayni oldugunu gostermistir. Is1 haritasi, mikroarray analizlerinin sonucu olarak 2

grupta olusturulan yapilarda gosterilmistir (Sekil 4.2).

Gun—91 12 hai

[ ]

0
w 0w

== = S

Hizxrak 12 hai

Sekil 4.1. Mikroarray hibridizasyonundan sonra farkli sekilde ifade olan
genlerinScatter Plot grafigi. Y ekseni Giin-91 12 hai, X ekseni
Maizrak 12 hai ifade ediyor
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Sekil 4.2. Is1 haritas1 mikroarray ifade profil verileri hiyerarsik kiimeleme sonuglarini
gOsterir. Bu 1s1 haritasi farkli zaman noktalarinda Fusarium
uygulamasindan sonra farkli diizenleme gostermistir. Mizrak-98 ve Giin-
91 ¢esitler belirgin bir bicimde birbirlerinden ayrilir

4.2. qRT-PCR ile Genlerin ifade Diizeylerinin Dogrulanmasi

Farkli olarak diizenlenen genlerin ifade seviyeleri Giin-91 (S) ve Mizrak-98
(MS) 12 hai F. graminearum inokiilasyonundan sonra gRT-PCR kullanilarak
dogrulanmistir. JRT-PCR sonuglar1 bazi istisnalar disinda array verilerinden elde
edilenlerle birlikte benzer bir model gostermistir. Segilen 7 gen arasindan, 6 genin
gRT-PCR ifade diizeyleri MAP kinaz- kinaz 6 (Ta_S12917674), Hastalik direng yaniti
proteini 206 (Ta_S17893086), WRKY transkripsiyon faktori 21 (Ta_S13176655),
Peroksidaz 12 (Ta _S37854776), Gamma-gliadin (Ta_S46915595) ve Bilinmeyen
protein (Ta_S13166630) mikroarray verileri ile pozitif korelasyon gostermistir (Sekil
4.3). Ornegin, MAP kinaz- kinaz 6, Mizrak-98 12 hai Mizrak-98 0 hai ile
karsilastirildiginda 3,1 katlik bir degisiklik ile mikroarray analiziyle ifadesi artan
olarak algilanmistir. QRT-PCR sonuglarinda bu fark 8 kat olarak gézlemlenmistir. Bu

sonu¢ biiyiik ihtimalle qRT-PCR’mn hassasiyetinden dolayr olmustur. Transkript



diizenleme Peroksidaz 12 array verileri ile dogrulandiginda Mizrak-98 12 hai ve onun
kontrolii ile yaklasik bir katlik degisiklikle tutarli ¢ikmustir. Aksine Glutatyon
transferaz (Ta_S12983212) mikroarray verisinde 12 hai hassas ¢esidinde ifadesi azalan
gen saptanmis iken, qRT-PCR’de ifadesi artan olarak saptanmistir. Genel olarak,
transkriptlerin ¢ogu qRT-PCR’de analiz edilmis ve mikroarray verileri ile tutarlilik
gostermistir (Sekil 4.3).

Ta_S$17893086 Ta_546915595 Ta_S$13176655
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Sekil 4.3. Ger¢ek zamanli JRT-PCR ile mikroarray sonuglarinin dogrulanmasi
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4.3. Transkript Profillerinin Karsilastirmah Analizleri

Farkli bi¢imde ifade olan transkriptler t-testi’ne (p<0,05 ve 1,5 kat) gore
degerlendirilmis ve Ek 1’de listelenmistir. Sonuglar gosteriyor ki, mikroarray’in %
9,4’linii olusturan 3668 gen, karsilastirma siirecinde en az bir kere kesin bir
farklilasma gostermektedir. +4 kat degisikligi gosteren 29 adet transkript Cizelge
4.1’de gosterilmistir.

Cizelge 4.1. Farkl1 bigimde ifade olan genlerin azalis1 ve artigi

Dizi Aciklama G12 G12 M12 M12 M12/ GO Biyolojik Siire¢
/C /IGO0 /C /MO G12
Ta_S12902838 Hipotetik > 1 — PN — Bilinmeyen
protein
Ta_S12983212  Glutatyon > > > D 1 Oksidatif strese yanit,
transferaz soguga yanit, herbisite
yanit, glutatyon
metabolik siireci.
Ta_S13020758 Bilinmeyen > > > 1 “ Bilinmeyen
Ta S13112037 ap2 erebp <« ! P — > Tuz stresine tepki,
stiper  aile transkripsiyon
transkripsiy regulasyonu, organ
on faktorii morfogenezi, vejatatif
proteni ireme igin meristem
faz  gegisi, absisik
aside tepki,
transkripsiyon uyaran
Ta_S13122648 Hipotetik ! > o PN VRN Bilinmeyen
Protein
TRIUR3 2
7413
Ta_S13134419 Hipotetik 1 1 - — — Bilinmeyen
Protein
F775_2215
6
Ta_S13144312  Alternatif > 1 > 1 “ Oncii  metabolitler  ve

Oksidaz enerji tilketimi,
oksidasyon  rediiksiyon
siireci, oksidorediiktaz

etkinligi
Ta_S13166630 Bilinmeyen 1 — - - 1 Bilinmeyen
Ta_S13185742  Bilinmeyen — - “ - 1 Bilinmeyen
Ta_S13189037 Bilinmeyen — 1 - — — Bilinmeyen
Ta_S16205726  Coiled-coil ! > PEN PN VRN Bilinmeyen
domain-
ihtiva eden
protein 65
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Cizelge 4.1. (Devam) Farkli bigimde ifade olan genlerin azalig1 ve artisi

Ta_S16256800

Ta_S17893086

Ta_S17893772

Ta_S17896054

Ta_S17977116

Ta_S17987494

Ta_S522369341

Ta_S24623090

Ta_S26021235
Ta_S526026058

Ta_S32494292

Ta_S32531082

Ta_S32599956

Ta_S532694279

Ta_S37852892
Ta_S37887180
Ta_S38676400

Ta_S50084340

DNA
topoizomer
-az ifadesi
Hastalik
Direng
Yanit1
Proteini
206
Cyclin-
bagli kinaz
c-2

Fosfolipid-
tasima
ATPaz 2

Hipotenik
protein
F775_0547
1

f-box
protein
pp2-al3
Glikosiltra
nsferaz
Allen oksit
siklaz
kloroplasti
k
Bilinmeyen
Ferrodoksi
n_
kloroplast
Poligalakt-
ronaz
haberci
Oksin
duyarl
Protein

Metionil-
tRNA
formlytrans
ferase

Bilinmeyen
Bilinmeyen
Alfa-
gliadin
Bilinmeyen

<11

7

11

e

11«

e

11l

11

<1

Aciklama Icermeyen

Aciklama Icermeyen

Virlise  tepki, protein
fosforilasyonu, carpel
development, viral
siirecin diizenlenmesi,
mRNA isleme

Fosfolipid tagima,
Fosfolipid translokasyon
ATPaz aktivitesi,
Sitoplazmik membran

sinirl vezikiil
Agiklama igermeyen

Aciklama icermeyen

Transferaz aktivitesi

Allen oksidaz siklaz

aktivitesi

Bilinmeyen

Elektron tasima zinciri,
Cinko iyonu baglama,
kloroplast

Agiklama igermeyen

Bilinmeyen

Tek organizma hiicresel

sireg, tek organizma
transferi, zar

Translasyon  baglatma,
metionil  doniisim N-

formil tRNA- metionil-
tRNA, Piirin
riboniikleotid biyosentez
siireci

Bilinmeyen

Bilinmeyen

Besin rezervuar aktivitesi

Bilinmeyen
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Venn diyagramlar1 (Sekil 4.4.) patojen enfeksiyonu {izerine karsilagtirmalar
arasinda artan veya azalan regulasyon transkript sayisini temsil eder ve ayn1 zamanda
iist iiste binen transkriptin yani sira, her bir durum i¢in 6zel olanlar1 gosterir. Degisen
transkript sayisi tiim karsilastirmalar i¢in hemen hemen ayni1 olmasina ragmen, veriler
Ozgiin gen sayisinin ifadesi artan olanlardan daha yiiksek oldugunu gostermistir. Venn
semasina gore ¢ grup karsilastirilmasi sonucu 8 transkriptin ortak oldugunu
gostermistir. Sekil 4.4’de a) artan genlerin sayisini, b) azalan genlerin sayisini
gostermektedir. Onemlilik derecesi P< 0,05 ile 1,5 kat degisikligi ile belirlenmistir. Bu
ortak transkriptlere ek olarak bunlar esas olarak uyaranlara, metabolizma ve gen

sentezleme islemlerine karsilik olarak dahil edilmistir.

M 12 hai/ G 12 hai

M12 hai/ Kontrol G 12 hai/Konrol

G 12 hai / Kontrol

M 12 hai/ Kontrol

Sekil 4.4. Venn semas1 12 hai Fusarium inokiilasyonundan sonra farkli sekilde ifade
olan genlerin sayisini gosterir

4.4. Farkl Ifadelenmis Genlerin Simflandiriimasi

Gen ontolojisi zenginlestirme analizleri farkli ifade diizeyleri genlerin
siniflandirilmasinda  uygulanmistir (Ek 2). Calismamizda tespit edilen genlerin
arasinda, %39’nun iglevleri daha 6nceden tespit edilmistir, ancak geri kalan1 % 61’°nin
ise islevleri belli olmayip herhangi bir siniflandirilmaya tabi tutulmamistir. Biyolojik
sliregte cok miktarda bulunan transkriptler sirasiyla metabolik siireg, uyariciya yanit ve
gen ifadesine ait olmaktadir. Hiicresel lokasyonlar g6z Oniine alindiginda,
transkripsiyonda rol oynayan genlerin biiyiik bir kismmin hiicre zar1 ve zarla

siirlandirilmis vezikiillerle ilgili oldugu goriilmiistiir (Sekil 4.5).
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_ Hiicresel Boliim
Mitokondri Kloroplast

%13 %10

Hiicre duvari
%4

%20

Digerleri \ Zar- sinirl

%27 vezikiil
Protein %13
Nukleus kompleksi
%9 %4

Molekiiler Fonksiyon
Tas1yici

Transferaz %6 Baglanma

%10

. %15
TF aktivitesi

%2

Protein kinaz
%4

Hidroliz
%12

T Iyon
Protein baglama baglanmasi
%5 %12
Oksidorediiktaz
%8 NA baglayici
Digerleri %10
%16
Biyolojik Siire¢
Hormonal
0
4% Gelisme
0 % .
%23 Gen ifade
Diizeyi
%10
Karbonhidrat
Tastyict Metabolizmasi
%8 %5
) Yanit Metabolik
Protein 13% Siireg
Modifikasyonu %18

%7 Organizasyon
%5

Sekil 4.5. Farkli olarak ifade edilmis transkriptlerin fonksiyonel GO kategoriler
dagilim1
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Mikroarray sonuglari, 12 hai Giin-91 ve onun kontrol grubu ile
karsilagtirildiginda 922 transkriptin farkli sekilde ifade edildigini gostermistir. Gen
Ontoloji analizi kullanilarak, farkli sekilde ifade edilen genlerin fonksiyonel
smiflandirmasinda 778, 555 ve 562 adet GO teriminin sirasiyla biyolojik siireg
(GO:0008150), molekiiler fonksiyon (GO: 0003674) ve hiicresel bdolme (GO:
0005575) ile ilgili oldugunu gostermistir. Calismamizda en biiyiik transkript grubunun
biyolojik stire¢ igerisinde siniflandirilan metabolik siirece (GO:0008152) ait oldugunu
belirlenmistir (Sekil 4.6). Metabolik islevler olarak incelendiginde, enerji, ve sinyal
iletisimi ile 1ilgili genlerin bir ¢ogunun ifadesinin bulasik bitkilerde azaldigi
gozlenmistir. Hiicredeki bolimlere dagilim goz iiniine alindiginda ise en fazla sayida

transkriptin hiicre zartyla ilgili transkriptler oldugu bulunmustur.

Metabolik Siireg

Yanit

Gelisme

Gen Ifade Diizeyi
Transfer

Protein Metabolizmast
Protein Modifikasyonu
Karbonhidrat Metabolizmasi
Organizasyon
Hormonal

Sinyal iletimi

Enerji

Hiicre dongiisii

Digerleri

0 20 40 60 80 100 120 140 160

mSeril mSeri?2

Sekil 4.6. Giin-91 ve onun kontrol grubunun karsilastirilmasi sonucu olusan bar grafik
gosterimi. Seri 1: Ifadesi Azalan Regulasyon- Seri 2: ifadesi Artan Regulasyon
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Mizrak-98 (MS) 12 hai ve onun kontrolu ile karsilagtirildiginda 924 transkript
farkli olarak ifade edilmistir. GO analiziyle agiklandiginda farkli sekilde ifade edilen
transkriptler 860, 545 ve 502 adet GO teriminin sirasiyla biyolojik siireg¢, molekiiler
fonksiyon ve hiicresel bolme ile ilgili oldugu bulunmustur. Uyaranlara yanit
(GO:0050896), metabolik siiregler (GO:0008152) ve gelisme (G0O:0032502) ile ilgili
transkriptlerin 6nemli derecede patojenik stresle etkilendigi gozlenmistir (Sekil 4.7).
Uyariciya yanit ile iliskili genlerin biiyiik bir kisminin ifadesi artan iken, ifadesi azalan
genlerin sayis1 metabolik siire¢ ve gen diizenlenmesinde daha yiiksek olmustur. Buna
ilaveten, gen ifade diizeyi ve transfere ait transkriptler onemli degisiklikler
gostermistir. Uyarictya yanit siirecine bakildiginda, transkript birikimi Mizrak-98’de
Giin-91’den daha yiiksek bulunmustur. Ayrica, metabolizmada bol miktarda transkript

negatif ifade edilip ve enerji ile ilgili genler pozitif diizenlenmistir
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Sekil 4.7. Mizrak-98 ve onun kontrol grubunun karsilastirilmasi sonucu olusan bar

grafik gosterimi. Seri 1: ifadesi Azalan Regulasyon- Seri 2: ifadesi Artan Regulasyon
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Toplam 835 transkriptin enfekte Mizrak-98’de enfekte Giin-91’e gore onemli
derecede diizenlendigi bulunmustur. Farkli bigimde diizenlenmis transkriptler GO
analiziyle agiklandiginda 555, 408 ve 363 adet GO teriminin sirastyla biyolojik siireg,
molekiiler fonksiyon ve hiicresel boliim ile ilgili oldugu bulunmustur. Sekil 4.8’de
gosterildigi gibi yanit ile iliskili transkriptler, metabolik siire¢ ve gen ifadesi onemli
derece patajenik stresle etkilenmistir. 12 hali, strese yanit ve gen ifade diizeyi ile ilgili
artan transkript sayisi Giin-91 gére Mizrak-98’de daha yiiksektir. Bu sonug¢ orta
derecede hassas c¢esidi zaten strese duyarli oldugunu gosterir. Mizrak-98’de
transkriptlerle ilgili sinyal transferi, tasima ve zar sirasiyla % 78, % 68 ve % 61
oraninda olumlu yonde regulasyon gosterir. Fakat metabolik ve gelisim siireglerine ait
ifadesi azalan transkript sayis1 daha fazlaydi. Protein kompleksi ile ilgili transkriptler
gen birikiminde onemli bir farklilasma gostermistir. Transkriptlerin yaklasik % 86’s1
Gilin-91’de yiiksek derecede ifade edilmistir. swi snf kompleks alt birim swi3b
(Ta_S17989822), okaryotik translasyon baslatma faktérii 3 alt birim d
(Ta_S17890113) ve DNA helikaz ino-80 (Ta_S26028907) gibi.
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Sekil 4.8. Mizrak-98 ve Giin-91’in karsilastirilmasi sonucu olusan bar grafik

gosterimi. Seri 1: Ifadesi Azalan Regulasyon- Seri 2: ifadesi Artan Regulasyon
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4.5. Bugdayda Kok ve Kok Bogazi Ciiriikliigii Hastahi@ina Uyaranlara Yamt
Olarak Iceren Transkriptler

Tim karsilastirmalarda, genellikle uyaranlara yanit olan transkriptler en fazla
olanlardir. Daha spesifik biyotik stres ile iliskili farkli sekilde belirtilmis genler biyotik
stres ve stres yanit1 MapMan yazilim aracini kullanarak goériintiilenmistir. MapMan
haritalama dosyas1 mikroarray analizi ile farkli bi¢imde belirlenen tiim transkriptleri
kapsayamayabilir. Giin-91 ve onun kontrolii ile karsilastirildiginda giiglii sekilde
diizenlemis biyotik stres ile ilgili genler iki PR-proteinleri (kitinaz A (Ta_S13112328),
hastalik direnci — duyarl protein (Ta_S17893086)), birka¢ proteinaz inhibitorleri, -
glukanaz (Ta_S32704565), glutatyon-s-transferaz (Ta S37823230) igermistir.
Ta_S17989500, Ta_S16058219 ve Ta_S38675474 transkriptlerle ilgili sirastyla oksin-
duyarl protein, brassinosteroid ve ABA sinyal transdiiksiyonu biitiin Giin-91 ¢esidinde
ifadesi azalan regulasyon gostermistir. Diger taraftan, etilen sinyalizasyonu ve
biyosentezinde rol alan yedi transkript farkli sekilde diizenlenmistir. Ayrica, yedi
transkripsiyon faktorii ile ilgili genler Giin-91 farkli olarak diizenlenmis oldugu
bulunmustur. Orta derecede hassas c¢esit Mizrak-98, onun Kkontroli ile
karsilastirildiginda biyotik stresle iliskili 6nemli derece diizenlenmis genler 1,3 -B-
glukanaz  (Ta_S13000333), 3 peroksidaz (Ta _S18006573, Ta S18011877,
Ta_S37760603), 7 glutatyon-s-transferaz  (Ta_S13048864, Ta S13109610,
Ta S13111648, Ta_S17892747, Ta_S18009609, Ta_S18011877, Ta_S32697004) ve
bircok proteinaz inhibitoriidiir. Oksin duyarli genlerin bir kismi farkli olarak ifade
edilmis ve jasmonik asit ile ilgili 2 gen (Ta_S12923155 ve Ta_S24623090) Mizrak-

98’de kok ve kok bogazi ¢iiriikliigii hastaligina yanitta ifadesi azalmstir.

Glin-91 ve Mizrak-98 farkli bicimde diizenlenmis genler karsilastirildiginda,
hassas ve orta derecede hassas gesitler patojene verdikleri tepkiler gen ifadelerinin
diizenlenmesi ile ilgili olarak birbirinden farklilik gdstermistir. Ornegin, Mizrak-
98’den farkli olarak iki savunma genleri (PR proteinler) Giin-91’de diizenlenmistir,
Diger yandan Giin-91’den farkli olarak ii¢ peroksidaz ve iki jasmonik asit ile iligkili
genler Mizrak-98’de diizenlenmistir. Bu nedenle, hassas ve orta derecede hassas
cesitlerin 12 hai patojen enfeksiyonundan etkilendigi sdylenebilir fakat patojene olan

yanitlar1 oldukea farkli olmustur.
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Ortda derecede hassas enfekte Mizrak-98 ile hassas enfekte Giin-91 gesitlerinin
biyotik stres ile iligkili genlerin ifade diizeyleri karsilastirildiginda biyotik stresle ilgili
bir takim farkli ifadeler i¢ermistir. Bunlar PR- protein (Ta_S17893086), 3 - glukanaz
(Ta_S26022505, Ta_S32554879 ve Ta_S33578944), 2 peroksidaz (Ta_S17987935 ve
Ta_S37760603), 3 glutatyon-s-transferaz (Ta_S17892747, Ta_S26018841 ve
Ta_S37875911) ve birka¢ proteinaz inhibitoriidiir. Brassinostroid ve jasmonik asit
sinyal yolu ile iliskili genler karsilastirildiginda Mizrak-98’de Giin-91’e kiyasla gen
ifadeleri artan oldugu goriilmektedir. Mizrak-98’de oksine cevap veren proteinlerle

ilgili bes transkripten dordiiniin ifadesi artmis, digerinin ifadesi azalmistir.

Her bir karsilastirma i¢in ayr1 diizenlenmis transkriptler daha da detayli bir
sekilde islevlerini belirlemek i¢in Blast2GO yazilim araci kullanarak agiklamaya tabi
tutulmustur. Bu ¢alismada, 6rnegin peroksidaz gibi PR genleri, kitinaz ve endo--
glukanaz kodlayan transkriptler, degismis olarak incelenmistir. Kitin, kitinaz subsrati
mantar hiicre duvarinin en temel bilesenidir ve birgok kitinaz genlerin ifadeleri fungal
patojelerle uyarilmaktadir (Zhong ve ark.,, 2002). Kitinaz enzimler Kkitin
katabolizmasinda ve bitki savunmasinda rol oynadigi bilinmektedir. Bazi PR
proteinler, kitinaz ve glukanaz gibi patojenlerin hiicre duvari bilesenlerini bozabilen
bitki tepkisi olarak gergeklesebilir (Chen ve Chen, 2002). F. graminearum
enfeksiyonunda peroksidazlar1 kodlayan bugday genleri PR-1, PR-2, PR-3, PR-4, ve
PR-5, 6- 12. saatte sonra uyarilmis ve 36- 48. saatte en yiiksek seviyeye ¢iktig1 daha
once rapor edilmistir (Pritsch ve ark., 2000; Pritsch ve ark., 2001). Desmond ve ark.
(2008), kitinaz gibi antimikrobiyal proteinler B-1,3-glukanaz, PR1 ve PR10 benzeri
proteinler F. Graminearum’un yakindan akrabasi F. pseudograminearum bugdayda 24

saat sonra goriilmeye basladigini bildirmistir.

Mikroarray analizinden elde edilen veriler kitinaz 8 (Ta_S26026095)
transkriptleri 12 hai Mizrak-98’¢ kiyasla Giin-91’de ifadesi artan model gostermistir.
Ayrica Giin-91 onun kontrolii ile karsilastirildiginda Kitinaz 8 (Ta_S26026095;
Ta_S15880319) ifadesi artan olarak algilanmigtir. Bu transkriptlere ek olarak, Giin-
91°de kitinaz benzeri protein 1 (Ta_S26027709) transkriptin ifadesi artan, oysa
Mizrak-98’de 12 hai kitinaz 8 (Ta_S26026095) ve kitinaz benzeri protein 1
(Ta_S26027709) ifadesi azalan olarak algilanmustir.
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Bu c¢alismada endo-B-glukanaz transkriptler farkli olarak diizenlendigi
bulunmustur. Mizrak-98 12 hai, Ta S13000333 ve Ta S33578941 tarafindan
kodlanan endo-B-glukanazlar sirasiyla 3,1 ve 1,6 kat gen ifadesi artan bulunmustur.
Orta derecede hassas ve hassas ¢esitler karsilastirildiginda Giin-91°de endo-B-glukanaz
(Ta_S33578944) ifade seviyesi Mizrak-98’den daha yiiksek oldugunu gostermistir.
Peroksidaz transkriptlerinin tirleri 12 hai Giin-91 ve 12 hai Mizrak-98
karsilastirildiginda  farklilk  gostermistir.  Mizrak-98’de  peroksidaz 15
(Ta_S12995082) ve peroksidaz 1 (Ta_S17987935) ifadesi artan iken peroksidaz 2
(Ta_S37760603) ifadesi azalmistir. ABC tasiyicilari, pleiotropik ilag direnci
proteinleri ve sitokrom p450 fungal enfeksiyon sirasinda detoksifikasyon siirecinde bir
rol oynadigi bilinmektedir (Kosaka ve ark., 2015). Giin-91’de ABC tasiyici aile
tiyeleri patojen enfeksiyonu ile tetiklendigi bulunmustur. Pleiotropik ilaca direngli
proteinler 12 hai Giin-91’de 12 hai Mizrak-98 ile karsilastirildiginda ifadesi artan

olarak bulunmustur.

4.6. bZIP ve WRKY Transkripsiyon Faktorlerinin Savunma Tepkisi Uzerine Gen

ifadelerinin Foksiyonel Diizenlenmesi

TF aktivitesi incelendiginde, toplamda 57 transkripten 48 transkript en az bir
kez karsilastirma sirasinda farkli olarak ifade edilmistir. 12 hai Giin-91 ve onun
yalanci kontrolu karsilagtirildiginda 8 TF’ler belirgin olarak diizenlenmistir. Bunlardan
5 tanesi bastirilmig, 3 tanesi uyarilmistir. Bastirilmig transkript 2,1 kat degisimi ile
WRKY transkripsiyon faktor kismi (Ta_S44692914) dir. Ifadesi artan transkripsiyon
faktor 2,1 kat degisikligi ile ap2 erebp transkripsiyon faktorii siiper aile proteinleri
(Ta_S32583333) olmustur. On ti¢ transkript Giin-91 12 hai / Giin-91 0 hai zamaninda
tespit edilmistir. Bu farkli sekilde ifade edilen genlerin 8 tanesinin ifadesi artarken, 5
tanesinin ifadesi azalmistir. Ayrica, AP2-EREBP transkripsiyon faktorii siiper aile
proteinleri (Ta_S13112037) 4,7 kat degisikligi ile onemli olgtide ifadesi azalan gen
gibi goriinmektedir.

Mizrak-98 12 hai yalanci kontrolii ile karsilastirildiginda farkli bigimde ifade
olan 15 transkript arasindan 5 transkript ifadesi artarken, 10 transkript ifadesi
azalmistir. Daha 6nce bZIP’lerin patojen savunma rolii olan bitkilerde TF’ler oldugu

bildirilmistir (Zhang ve ark., 2008). Bizim ¢alismamizda da bZIP transkripsiyon
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faktorli siiper aile proteinleri (Ta_S18007507) 3,2 kat degisikligi ile ifadesi onemli
derecede azalan iken WRKY transkripsiyon faktor 70 (Ta_S36162740) 3 Kkat
degisikligi ile ifadesi artan model gostermistir. Bunlara ek olarak, WRKY
transkripsiyon faktor 70 (Ta_S36162740), dengeleyici rol alan salisilik asit (SA) ve
jasmonik asit (JA) bagimli savunma yollarinda Mizrak-98 Giin-91 ile

karsilagtirildiginda gen ifadesinde artig tespit edilmistir.

Hassas ve orta derecede hassas olan cesitler karsilagtirildiginda farkli olarak
diizenlenmis transkriptler toplamda 10 transkriptin ortak oldugu bulunmustur. Bu
transkriplerden 5 tanesinin ifadesi artarken, 5 tanesinin ifadesi azalmistir. Giin-91’de
c- tekrarlayan baglayici faktor 3 benzeri protein (Ta_S35718022) ifadesinde artis (2,4
kat), Mizrak-98 WRKY transkripsiyon faktor 70 (Ta_S36162740) ifadesinde de artis
meydana gelmistir. Gen ifade diizeyine katilan transkriptler bu caligmada tespit
edilmistir. Transkriptlerin sayisi iki cesitte de ayniydi ama onlarin regulasyonu

birbirinden farkli bulunmustur.

4.7. Karbonhidrat Metabolizmas1 Ile Ilgili Erken Savunma Tepkisi Uzerine
Transkriptlerin Fonksiyonlari.

KEGG analizinde bulunan 285 transkript, 275 unigene 74 ayr1 Yyolak
siiflandirilmis. Metabolik yolaklarin smiflandirilmasi Sekil 4.9°da gosterilmistir.
KEGG yolaklari, Fusarium inokiilasyonuna yanit olarak en fazla farkli sekilde ifade
edilen transkriptler nisasta, Siikkroz metabolizmasi ve piirin metabolizmasinda yer
almustir (Sekil 4.9.).
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Sekil 4.9. KEGG siniflandirilmas1 mikroarray analizinde tespit yolaklari

Ayrica, Onemli bir degisiklik patojen strese yanit olarak Glikoliz /
Glukoneogenez yolaginda tespit edilmistir. KEGG analizi sayesinde, nisasta ve siikkroz
metabolizmasinda 28 degismis transkript ve glikoliz / glukoneogenez yolunda 14
transkript goriilmektedir. Bu yollarla ilgili transkriptler Sekil 4.10 igerisinde

gosterilmistir.

Glikoliz / glukoneogenez (map 00010) Fusarium inokiilasyonundan sonra
saptanan 0nemli yolagindan biridir. Mavi ve kirmizi kutular sirasiyla azalan ve artan
regulasyonu gosterir (Sekil 4.10). Enzim kodlar1 ve Kkarsilik gelen transkriptler;
5.3.1.9: glukoz-6-fosfat sitosolik (Ta_S32418945), 3.1.3.11: fruktoz-bifosfataz,
sedoheptuloz-kloroplastik (Ta_S12922973, Ta S26025373), 2.7.1.11: pirofosfat-
fruktoz -6-fosfataz 1-fosfotransferaz altbirim alfa (Ta_S13144045), 4.1.2.13 fruktoz-
bifosfat kloroplast (Ta_S17888674), 1.2.1.9: NADP- bagimli gliseraldehit-3-fosfat
dehidrojenaz (Ta_S13048872), 2.7.2.3: fosfogliserat sitozolik (Ta_S32518390),
4.2.1.11: endolaz kloroplastik (Ta_S17986798), 2.7.1.40: piruvat Kkinaz
(Ta_S24623093), 1.2.1.3: aldehit dehidrojenaz (Ta_S13270649), 1.2.1.5: aldehit
dehidrojenaz ailesi 3 member f1 (Ta_S12947041), 1.1.1.1: alkol dehidrojenaz 1
(Ta_S32643099) (Sekil 4.10).
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5. SONUC ve ONERILER

Biiyiik capli gen ifade analizleri genelde bitkilerin g¢evrelerine olan
tepkimelerini 6l¢imlemek i¢in kullanilir (Desmond ve ark., 2008). Biyotik strese bagli
gen ifadeleri mikroarray analizleri kullanilarak farkli bitki tiirlerinde biiyiik 6l¢iide
belirlenmektedir. Patojen stresi gibi gesitli stres uygulamalar1 farkli bitkilerde ya da
bitkilerin farkli dokularinda incelenmistir. Kok ve kok bogazi ciiriikligii hastaligl F.
graminearum’un neden oldugu bugdayda en yaygin hastaliklardan biridir. Mevcut
calismada, O ve 12 hai F. graminearum’a hassas ve orta derecede hassas bugday
cesitlerinde gen ifade analizi yapilmistir. Bizim ¢alismamizda goriildigi gibi, farkl
sekilde ifade olan transkript sayisi neredeyse hassas ve orta derecede hassas gesitler
arasinda ayni olmustur, fakat onlarin iglevleri géz 6niine alindiginda gen profilleri bir

biri arasinda farklilik gostermistir.

Patojen enfeksiyonu lizerine, bitki savunma yanitlari, bitki-konakg1 genlerinde
cok sayida transkripsiyonel regulasyonu igermektedir. Kitinaz genleri orta derecede
hassas ve hassas cesitlerde ifade oldugu fakat 12 hai hassas Giin-91’de bulunan kat
degisiklikleri orta derecede hassas Mizrak-98’e oranla yaklagik iki kat daha yiiksek
oldugu gozlemlenmistir. Peroksidaz tiirleri ve kat degisiklikleri de her iki gesitte
degisik diizeylerde tespit edilmistir.

Dis uyaranlara karsi tepki olarak, gen ifade diizeylerinde artan veya azalan
kompleks degisiklikler meydana gelmistir. Uyarinin algilanmasi transkripsiyon
faktorleri gibi onceden varolan sinyal bilesenleri araciligi ile birincil yanit genlerini
aktive etmistir. Bu nedenle, bitki genlerinin transkripsiyonel regulasyonu bitki hastalik
direnci ile bitki savunma mekanizmasinin 6nemli bir pargasidir (Chen ve Chen 2002).
TF’leri ile ilgili hassas ve orta derecede hassas ¢esitler 0 ve 12 hai de
karsilastirilmistir. Calismada en fazla belirlenen transkripsiyon faktorleri WRKY ve
bZIP aile tiyeleri olarak tespit edilmistir. bZIP’ler ve WRKY ’lerin gesitli gelisimsel ve
stres ile alakali siireglerin iki 6nemli bitki transkripsiyon faktorleri olduklart daha 6nce

bildirilmistir (Llorca ve ark., 2014).

Gen ifade analizinden elde edilen toplamda 15 bugday WRKY cDNA’lar1
genlerinin ¢ogu yiiksek 0l¢iide yapraklarda gortlmiistir (Wu ve ark., 2008). WRKY
transkripsiyon faktor 70 (Ta_S36162740) Mizrak-98 12 hai, onun kontrolii ve 12 hai
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Giin-91 kiyaslandiginda 3 kat daha ifadesi artan bulunmustur. Daha 6nce WRKY70’in
SA ve JA sinyalizasyonu igin bitki savunmasinda patojenlere karsi ¢ok dnemli bir role
sahip oldugu rapor edilmistir (Li ve ark., 2006; Besseau ve ark., 2012). Bizim
verilerimize gore, JA ve SA aracilikli sinyal yolu duyarli MAP-kinaz kinaz 5
(Ta_S12923226) ve MAP-kinaz kinaz 6 (Ta_S12917674) transkriptleri Mizrak-98 12
hai’de uyarilmistir. Mitojen-aktivasyonlu protein kinazlar, sinyal mekanizma
fonksiyonlarinda o6zellikle MAPK3 ve MAPKG6 ile artis gosterdigi ve bagisiklik
tepkisini arttirdigi daha 6nce bildirmistir (Beckers ve Conrath 2007; Beckers ve ark.,
2009). Bu sonuclar dikkate alindiginda, WRKY70 transkripti F. graminearum
enfeksiyonun’da 12 hai Mizrak-98’de ifade edildigi agiktir. Mizrak-98 12 hai’de bZIP
transkripsiyon faktoriiniin (Ta_S17984954) bastirilmis oldugu bulunmustur. Bu iki
transkripsiyon faktorii antagonistik olarak c¢alistigi sOylenebilir. Mevcut bZIP
monomerlerinin aktivitesi ayrica fosforilasyon ile regule edilebilir. Bu tiir post-
translasyonel modifikasyon yukarida bahsedilen mekanizmalarin TF fonksiyonlarini
kontrol ederek modifiye edebilir. bZIP’ler gibi, WRKY’ler aktivitesi MAPK yolu
boyunca fosforilasyon ile modiile edilebilir (Lee ve ark., 2010; Llorca ve ark., 2014).
Enfekte edilmis 12 hai Mizrak-98 cesidinde, protein kinaz aktivitesi ile iligkili
transkriptlerin ifadesi % 74 artmistir ve protein fosforilasyonu kontrolii ile

karsilastirildiginda bu oran % 75 olmustur.

Gen ifade analizi siiresince agik bir sekilde cogunlukla gen ifadeleri enfekte
olmus Mizrak-98°de ifadesi artmis, Giin-91°de ifadesi azalmistir. Onceki ¢alismalarda
bazi gevresel kosullar gibi patojenler de translasyon degisikliklerine yol agabilecegini
ortaya konulmustur (Bailey-Serres, 1999). Okaryotlarda protein sentezinin baslamasi
cesitli translasyon faktorleri (elFs) tarafindan kolaylastirilir. Translasyon baslatma
faktori 3 (elF3) kompleksi mRNA ve metionil tRNA ile 40S ribozom ile diger
baglatma faktorleri (Chaudhuri ve ark., 1999) bugday tohumlarindan izole edilmistir
(Checkley ve ark., 1981). Iki gesitte bulunan paylasilan transkriptlerden biri 6karyotik
translasyon baglatma faktori 3 alt birim d (Ta_S17890113) Giin-91’de gii¢lii olarak
ifade edilmistir. Son zamanlarda yapilan c¢alismalar eIF4E geninin arpada viriislere
kars1 direncte bir rol oynadigin1 gostermistir (Robaglia ve Caranta, 2006). Bu nedenle,
bu genin patojen savunma mekanizmasinda bir rolii olan bazi proteinlerin sentezini

diizene koyabilecegi ileri stirtilebilir.
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Bitkilerin strese nasil tepki verdiklerini ve hangi genlerin ya da yolaklarin bu
streslerde etkili olduklarint anlamak 6nemlidir. Caligmamizda F. graminearum’a tepki
veren 74 yolak bulunmustur ve bizim analizlerimiz, nisasta ve siikroz metabolizmasi,
piirin metabolizmas1 ve Glikoliz / Glukoneogenez’lerin en zengin yolaklar arasinda
oldugunu gostermistir. Bu aciklamalar, bu patojene karst bugdayn erken tepkisini
anlamak i¢in  Onemli ipuclar1  vermektedir. Daha Once karbonhidrat
metabolizmasindaki degisikliklerin bitkilerde patojen stresi esnasinda meydana geldigi
bildirilmistir (Giirkok ve ark., 2015). Diger taraftan, funguslar ve bugday arasinda hem
antioksidan hemde glikoliz yollarinin her ikiside dikkate alindiginda giiglii bir
etkilesim oldugu daha once bildirilmistir (Zhou ve ark., 2006). Ayrica Fusarium
stresinden etkilenen nisasta metabolizma enzimleri bildirilmistir (Zhou ve ark., 2002).
Gen zenginlestirme analizinde, Karbonhidrat metabolizmasina katilan transkript
sayisinda orta derecede hassas ve hassas cesitler arasinda benzerlik olmus, ifadesi
azalan diizenlenmis transkript sayist Mizrak-98’de Giin-91’c gore daha yiiksek
olmustur. Diger taraftan, karbonhidrat metabolizmasi veya nisasta sentezi bu ¢esitlerde
Onemli bir rol oynamaktadir.

Hassas ve orta derecede hassas c¢esitler arasinda mantar patojeni F.
graminearum’a karsi bugday yapraklarinda erken yaniti kesfetmek igin transkriptom
profilleme uygulanmis olup hem MS hemde S gesitlerinin F. graminearum
enfeksiyondan etkilendigi ve kendi savunma sistemlerini farkli sekillerde harekete
gecirdiklerini, Ornegin farkli PR proteinleri ve TF’ler gibi transkriptlerde
gozlemlenmistir. Uyaranlara ve metabolik stirecle ilgili transkriptler patojenik stresle
en ¢ok etkilenenlerdir. KEGG yolag1 zenginlestirme analizleri, karbonhidrat ve enerji
metabolizmasinda yer alan genlerin ilk tepkimede etkilendiklerini gdstermistir. Ayrica,
genetik varyasyonun olasiligi g6z oniine alindiginda F. graminearum direng agisindan
bugday ¢esitleri arasinda yeterince varyasyon oldugu goriilmektedir. Bizim
calismamiz sonucunda bugdayda kok ve kok bogazi ciirlikliigiine dayanikli ¢esitlerin
gelistirilmesi agisindan bugday yetistiricileri i¢in yeni belirtecler bulmalarina yardimer
olabilir. Gelecek ¢aligmalarda dayanikli ¢esit genom pargasinin entegrasyonu sonucu
olusturulacak izogenik hatlarda yapilacak transkriptomik caligmalar1 daha etkili

sonuclar verecektir. Ayrica RNA dizileme teknolojilerindeki gelismeler sayesinde yeni
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genlerin kesfi ve daha fazla ve etkili SNP markorlerinin olusturulmas: mimkiin

olabilir.
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EKLER

EK.1. Gilin- 91 ve Mizrak-98 ¢esitlerinin dizi, kat degisimi ve p degeri

Giin 12 hai - Giin 12 hai Kontrol

DiZi-1D

Ta_S13122648
Ta_S16205726
Ta_S22369341
Ta_S32494292
Ta_S38676400
Ta_S50378784
Ta_S13130890
Ta_S17890435
Ta_S22369286
Ta_S17985544
Ta_S22390703
Ta_S12915516
Ta_S13048061
Ta_S32524722
Ta_S17893217
Ta_S13103900
Ta_S13145590
Ta_S13164697
Ta_S13152477
Ta_S43837849
Ta_S37831326
Ta_S37811210
Ta_S22391016

Ta_S37861895

p degeri Kat degisimi
0,0075 -4,00395
0,000616  -3,95679
0,00777 -4,07746
0,00297 -4,07364
0,00503 -4,19741
0,00546 -3,74157
0,0466 -3,61602
0,0337 -3,53921
0,0162 -3,43479
0,00884 -3,33179
0,044 -3,23903
0,0485 -3,13243
0,0183 -3,04839
0,0116 -2,94819
0,00115 -2,84979
0,0357 -2,74608
0,0159 -2,64627
0,0529 -2,54292
0,0182 -2,44937
0,0195 -2,34874
0,0346 -2,2437
0,00923 -2,04938
0,00148 -1,72302
0,00803 -1,61908

49

Giin 12 hai - Giin 0 hai

DiZi-ID

Ta_S13112037
Ta_S26026058
Ta_S32599956
Ta_S22379618
Ta_S16255717
Ta_S15902661
Ta_S37854081
Ta_S26019886
Ta_S22366915
Ta_S13240304
Ta_S16222474
Ta_S12959575
Ta_S21612359
Ta_S13142938
Ta_S22381097
Ta_S13147310
Ta_S12946867
Ta_S32704543
Ta_S15881474
Ta_S13197690
Ta_S26027910
Ta_S16058440
Ta_S37808814

Ta_S16209202

p degeri Kat degisimi
0,011 -4,668
0,0035 -4,16666
0,00042 -4,14561
0,000199  -3,83648
0,0334 -3,60182
0,0328 -3,47046
0,00149 -3,4316
0,0163 -3,18487
0,00979 -3,18308
0,0197 -3,05473
0,0286 -3,04892
0,0126 -2,85105
0,0518 -2,84958
0,049 -2,84138
0,0198 -2,4669
0,0257 -2,45722
0,012 -2,42885
0,0516 -2,42335
0,0303 -2,4196
0,00925 -2,05593
0,0448 -2,04608
0,0523 -1,57003
0,0346 1,54695
0,0537 1,5518



Ta_S25791174
Ta_$37827894
Ta_S50383970
Ta_S13171354
Ta_S18012838
Ta_S17887803
Ta_$37839317
Ta_S12902838
Ta_S26026714
Ta_S26026245
Ta_S17987494
Ta_S17893086
Ta_S13166630
Ta_S26021235

Ta_S13134419

0,0517
0,0404
0,0336
0,0015
0,0247
0,0473
0,00444
0,00716
0,00721
0,00564
0,0514
0,0201
0,00252
0,0159

0,00662

-1,48672
1,45043
1,68371
2,11867
2,24038
2,56426
2,9514
3,19607
3,37132
3,8443
3,97969
4,24449
4,45844
4,66166

5,08494

Muzrak 12 hai - Mazrak 12 hai Kontrol

DiZi-1D

Ta_S37852892
Ta_S32694279
Ta_S32611859
Ta_S22944963
Ta_S13008532
Ta_S13223570
Ta_S26023418
Ta_S13112803
Ta_S37825175
Ta_S37948633

Ta_S13020758

pdegeri Kat degisimi
0,00715  -4,06912
0,0306 -4,06317
0,045 -3,06005
0,0125 -2,91296
0,0292 -1,45002
0,022 1,45411
0,0187 1,56768
0,0335 1,57505
0,0504 1,64799
0,0168 1,65616
0,0413 1,87529

50

Ta_S15824138
Ta_S17886706
Ta_S17987320
Ta_S17987934
Ta_S13211444
Ta_S13128471
Ta_S37887180
Ta_S13166630
Ta_S17893086
Ta_S13189037
Ta_S13144312
Ta_S16256800
Ta_S26021235
Ta_S13134419

Ta_S512902838

0,00882
0,00969
0,00198
0,0354
0,0112
0,00853
0,00178
0,0536
0,0188
0,0539
0,00527
0,0463
0,0229
0,0157

0,00374

Mizrak 12 hai - Mizrak 0 hai

Dizi-ID

Ta_S17977116
Ta_S32531082
Ta_S37804719
Ta_S17980940
Ta_S13135340
Ta_S13137513
Ta_S37769792
Ta_S18007745
Ta_S17979822
Ta_S13132700

Ta_S40667314

p deferi
0,0125
0,00495
0,0148
0,0178
0,0152
0,0428
0,0428
0,0156
0,0113
0,00000281

0,00441

2,21131
2,49951
2,94944
2,9513
3,48461
3,58462
3,68638
3,82905
3,96492
3,981
3,99023
4,04067
4,17325
4,20774

4,25011

Kat degisimi
-4,17735
-4,12046
-3,72588
-3,63103
-3,35114
-3,29113
-3,28516
-3,06066
-3,04675
-2,76341

-2,75622



Ta_S24623090
Ta_S13071637
Ta_S13193068
Ta_S32432227
Ta_S13220092
Ta_S50383527
Ta_S13043422
Ta_S17976495
Ta_S13145118
Ta_S22366500
Ta_S12976425
Ta_S12963706
Ta_S17889088
Ta_S22379145
Ta_S17977680
Ta_S17885621
Ta_S13263672
Ta_S32509641
Ta_S15903265
Ta_S18006379
Ta_S16227313
Ta_S13256166
Ta_S26027869
Ta_S32718285
Ta_S26019986
Ta_S22388882
Ta_S12983212

Ta_S17893772

0,032
0,00197
0,0341
0,0201
0,0251
0,0434
0,0523
0,0485
0,0404
0,0398
0,0177
0,0277
0,0532
0,034
0,0116
0,00748
0,0534
0,00115
0,0109
0,0342
0,0482
0,0195
0,00274
0,0235
0,0199
0,0147
0,0151

0,0246

1,88778
2,04652
2,04785
2,05455
2,06351
2,13041
2,1316

2,15283
2,44456
2,45189
2,46697
2,54726
2,5538

2,58317
2,74823
2,76961
2,7872

2,84109
2,85304
3,03522
3,03938
3,0666

3,30298
3,34909
3,38857
3,49618
3,75405

4,43784
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Ta_S32684367
Ta_S37443274
Ta_S13207888
Ta_S13124778
Ta_S32684541
Ta_S15881437
Ta_S13002134
Ta_S17987494
Ta_S50377669
Ta_S17890434
Ta_S17988631
Ta_S37823717
Ta_S22389998
Ta_S17888629
Ta_S13206563
Ta_S37859159
Ta_S13270649
Ta_S37946947
Ta_S26019043
Ta_S16465873
Ta_S13185742
Ta_S12983212
Ta_S50084340
Ta_S17896054
Ta_S17893772
Ta_S24623090
Ta_S13020758

Ta_S13144312

0,00968
0,00878
0,0401
0,0473
0,0335
0,00313
0,0326
0,0498
0,0143
0,0423
0,0285
0,0112
0,0441
0,0363
0,00936
0,000684
0,0164
0,0116
0,0398
0,0165
0,0107
0,019
0,0157
0,0372
0,0266
0,0213
0,00632

0,00607

-2,74558
-2,1588
-2,14677
-1,95706
-1,95542
-1,94862
-1,61288
-1,50674
1,51566
1,57475
157765
1,84875
1,85048
2,34117
2,35044
2,7378
2,9104
3,44649
3,47131
3,48578
3,24515
3,5551
3,6862
3,96146
4,08443
4,136
4,30414

4,89075



Mizrak 12 hai - Giin 12 hai

DiZi-1D

Ta_S13166630
Ta_S37887180
Ta_S17987494
Ta_S32596305
Ta_S17893086
Ta_S17989822
Ta_S37875319
Ta_S22371799
Ta_S32678638
Ta_S16058414
Ta_S12913524
Ta_S13146284
Ta_S12990308
Ta_S12954612
Ta_S32628396
Ta_S26028926
Ta_S17977074
Ta_S12890400
Ta_S16058107
Ta_S37889343
Ta_S32554879
Ta_S12967116
Ta_S22390430
Ta_S17979717
Ta_S15903156

Ta_S24623090

pdegeri Kat degisimi
0,0206 -4,3339
0,00141 -4,301
0,045 -4,0795
0,00147  -3,72663
0,0264 -3,47427
0,0302 -3,08104
0,0187 -3,07573
0,00318 -3,03126
0,0136 -2,75832
0,0171 -2,74402
0,0547 -2,55137
0,011 -2,54733
0,0479 -2,54257
0,0182 -2,53755
0,0181 -2,08794
0,0462 -1,85121
0,0536 -1,84609
0,00462  -1,8459
0,046 -1,55099
0,00923  -1,55017
0,0208 -1,54377
0,0079 -1,54307
0,00123  1,54794
0,0472 1,54838
0,0502 1,5505
0,0397 1,70752
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Ta_S18006257
Ta_S13131412
Ta_S$22390757
Ta_S17894795
Ta_S17896588
Ta_S50387834
Ta_S16978100
Ta_S22379145

Ta_S526019986
Ta_S12918982
Ta_S50084340
Ta_512983212
Ta_S13185742

0,0498
0,0124
0,0543
0,0498
0,0014
0,0125
0,0382
0,00826

0,00816
0,0173
0,0106
0,016
0,00586

2,02825
2,24871
2,25317
2,656
3,1222
3,15761
3,15761
3,55493

3,62561
3,74483
4,13701
4,17286
4,42493
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EK.2. Giin- 91 ve Mizrakta-98 transkriptomlarin Gen Ontolojisi ve Biyolojik siireci

GUN-91 12 hai- Kontrol

DiZi ID

BiYOLOJIK SUREC

HUCRESEL BOLUMLER

Hiicre Duvan
Ta_S17893086

Hastalik direnci tepki proteini 206

Membrana bagh vezikiil

Ta_S26026095
Ta_S13112328
Ta_S32704565
Ta_S26027709

Ta_S17893086
Niikleus

Ta_S35718022

Kitinaz 8

Asidik endokitinaz

Glukan- endo- beta- glukosidaz 13
Kitinaz benzeri protein 1

Hastalik direnci tepki proteini 206

c- tekrarlayan baglayici faktor 3benzeri
protein

Protein kompleksi

Ta_S17989822

swi snf kompleks subunit swi3b

MOLEKULER FONKSiYON

Baglayici
Ta_S526028907

DNA helikaz ino80

hidrolaz aktivitesi

Ta_S526026095
Ta_S13112328
Ta_S32704565
Ta_S526028907
Ta_S26027709

Kitinaz 8

Asidik endokitinaz

Glukan- endo- beta- glukosidaz 13
DNA helikaz ino80

Kitinaz benzeri protein 1

Niikleik Asit Baglayici

Ta_S44692914
Ta_S526028907

Ta_S35718022
Ta_S17989822
Ta_S17989822

WRKY transkripsiyon faktorii kismi
DNA helikaz ino80

c- tekrarlayan baglayici faktor 3 benzeri
Protein

swi snf kompleks subunit swi3b
swi snf kompleks subunit swi3b

Transferaz aktivitesi

Ta_S37823230

Glutatyon s-transferaz gstu6
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GO ID

G0:0005618

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0005634

G0:0016514

G0:0005524

G0:0004568
G0:0004568
G0:0016787
G0:0004386
G0:0004568

GO0:0043565
G0:0003677

G0:0003677
G0:0003677
G0:0003682

GO0:0004364

DIiPNOT

Hiicre duvari

Sitoplazmik membran-
Smurh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smurh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smirh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smnirh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smurh vezikiil

Nikleus

SWI/SNF kompleksi

ATP baglama

Kitinaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi
Hidrolaz aktivitesi
Helikaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi

Diziye 6zgii DNA baglama
DNA baglama

DNA baglama
DNA baglama
Kromatin baglama

Glutatyon transferaz
aktivitesi



BiYOLOJIK SUREC

Karbonhidrat Metabolizmasi
Ta_S26026095 Kitinaz 8
Ta_S26026095 Kitinaz 8

Ta S13112328  Asidik endokitinaz

Ta_S26027709
Ta_S26027709
Gelisme

Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1

Ta _S17989822 f-box protein 6
Gen ifade Diizeyi

c- tekrarlayan baglayici faktor 3 benzeri

Ta_S35718022 Protein
Metabolizma

Ta_S26028907 DNA helikaz ino 80

Ta_S26028907 DNA helikaz ino 80
Ta_S26028907 DNA helikaz ino 80

Ta_S26027709
Organizasyon

Kitinaz benzeri protein 1

Ta_S17989822  swi snf kompleks subunit swi3b
Uyaranlara ve Strese Tepki

Ta_S26026095 Kitinaz 8

Asidik endokitinaz
Asidik endokitinaz
Asidik endokitinaz
Asidik endokitinaz
Asidik endokitinaz
DNA helikaz ino80
DNA helikaz ino80

Ta_S13112328
Ta_S13112328
Ta_S13112328
Ta_S13112328
Ta_S13112328
Ta_S26028907
Ta_S26028907

DNA helikaz ino80

Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1

Ta_S26028907
Ta_S26027709
Ta_S26027709
Ta_S26027709
Sinyal fletimi

Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
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G0:0006032
G0:0000272

G0:0005975

G0:0005975
G0:0006032

G0:0010305

G0:0006351

G0:0006306

G0:0045739

G0:0016444

G0:0019222

G0:0006338

G0:0051707

G0:0042631
G0:0009409
G0:0009642
G0:0009651
G0:0009611
G0:0009630
G0:0010048

G0:0009616
G0:0009628
G0:0042221
G0:0006950

G0:0007267

Kitin katabolik stireci
Polisakarit katabolik siireci

karbohidrat metabolizma
siireci

Karbohidrat metabolizma
siireci

Kitin katabolik stireci

Yaprak vaskiiler doku desen
olusumu

Transkripsiyon, DNA-bagl

DNA metilasyonu

DNA onariminin olumlu
diizenleme

Somatik hiicre DNA
rekombinasyonu

Metabolik siireg
diizenlenmesi

Kromatin yeniden
sekillenmesi

Diger bir organizmaya
miidahale

Su yoksunlugu hiicresel
yaniti

Soguga yanit

Isik yogunluguna yanit
Tuzluluk stresine yanit
Yaralanmaya yanit
Gravitropizma
Vernalizasyon yaniti

Viriis ile uyarilan gen
susmast

Abiyotik uyarana yanit
Kimyasal uyaranlara yanit

Strese yanit

Hiicre-hiicre sinyalizasyonu



GUN-91 12 Hai- 0 Hai

DiZi ID

BiYOLOJIK SUREC

HUCRESEL BOLUMLER

Hiicre Duvan
Ta_S17893086

Hastalik direnci tepki proteini 206

Membrana bagh vezikiil

Ta_S15880319
Ta_S17893086
Ta_S26027709

Ta_S32704565

Kitinaz 8
Hastalik direnci tepki proteini 206
Kitinaz benzeri protein 1

Glukan- endo- beta- glukosidaz 13

MOLEKULER FONKSiYON

Baglayici
Ta_S26028907
hidrolaz aktivitesi
Ta_S15880319
Ta_S26027709
Ta_S26028907
Ta_S32704565

DNA helikaz ino80

Kitinaz 8

Kitinaz benzeri protein 1

DNA helikaz ino80

Glukan- endo- beta- glukosidaz 13

Niikleik Asit Baglayici

Ta_S26028907
BiYOLOJiK SUREC

DNA helikaz ino80

Karbonhidrat Metabolizmasi

Ta_S15880319

Ta_S26027709
Metabolik Siirec

Ta_S15880319
Ta_S26027709

Ta_S26027709
Ta_S26028907

Ta_S26028907

Ta_S26028907

Kitinaz 8

Kitinaz benzeri protein 1

Kitinaz 8
Kitinaz benzeri protein 1

Kitinaz benzeri protein 1
DNA helikaz ino80

DNA helikaz ino80

DNA helikaz ino80
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GO ID

G0:0005618

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0005524

G0:0004568
G0:0004568
G0:0004386
G0:0016787

G0:0003677

G0:0000272

G0:0005975

G0:0006032
G0:0006032

G0:0019222
G0:0006306

G0:0016444

G0:0045739

DIiPNOT

Hiicre duvari

Sitoplazmik membran-
Smurh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Sinirl vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smurh vezikiil

Sitoplazmik membran-
Smirh vezikiil

ATP baglama

Kitinaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi
Helikaz aktivitesi
Hidrolaz aktivitesi

DNA baglama

Polisakarit katabolik
suireci

Karbonhidrat
metabolizma stireci

kitin katabolik stireci
kitin katabolik siireci
Metabolik siireg
diizenlenmesi

DNA metilasyonu

Somatik hiicre DNA
rekombinasyonu

DNA onariminin
olumlu diizenlenmesi



Uyaranlara ve Strese Tepki

Ta_S15880319
Ta_S26027709
Ta_S26027709

Ta_S26027709

Ta_S26028907
Ta_S26028907
Ta_S26028907
Sinyal iletimi

Ta_ 526028907

Ktinaz 8
Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1

Kitinaz benzeri protein 1

DNA helikaz ino80
DNA helikaz ino80
DNA helikaz ino80

DNA helikaz ino80
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G0:0051707
G0:0006950
G0:0009628

G0:0042221

G0:0009616
G0:0009630
G0:0010048

G0:0007267

Diger bir organizmaya
miidahale

Strese yanit

Abiyotik uyarana yanit

Kimyasal uyaranlara
yanit

Viriis ile uyarilan gen
susmast

Gravitropizma

Vernalizasyon yaniti

Hiicre-hiicre
sinyalizasyonu



MIZRAK 12 Hai- Kontrol

Dizi ID

BiYOLOJIK SUREC

HUCRESEL BOLUMLER

Hiicre Duvari
Ta_S12995082
Ta_S13000333
Kloroplast
Ta_S18009609
Ta_S12923155
TaS12983212
Membrane
Ta_S12995082
Ta_S13000333
TaS12983212

Peroksidaz 15-like
Endo- beta-glukanaz

Glutatyon s-transferaz ul7
Lipooksigenaz 3
Glutatyon transferaz

Peroksidaz 15
Endo- beta-glukanaz
Glutatyon transferaz

Membrana bagh vezikiil

Ta_S18011877
Ta_S26027709
Ta_S12995082

Ta_S13000333
Mitokondr
Ta_S18006573
Niikleus
Ta_S17984954
Digerleri
Ta_S12995082
Ta_S13000333
Ta_S36162740
Ta_S12995082
Ta_S13000333
Ta_S12983212

Peroksidaz 2

Kitinaz benzeri protein 1
Peroksidaz 15

Endo- beta-glukanaz

Peroksidaz 5

bZIP transkripsiyon faktorii

Peroksidaz 15
Endo- beta-glukanaz

WRKY transkripsiyon faktor 70

Peroksidaz 15
Endo- beta-glukanaz

Glutatyon transferansi

MOLEKULER FONKSiYON

Baglayic

Ta_S37760603
Ta_S26028907
Ta_S18011877
Ta_S12995082
Ta_S18006573
Ta_S12917674

Peroksidaz 2

DNA helikaz ino80
Peroksidaz 2
Peroksidaz 15
Peroksidaz 5

MAP kinaz kinaz 6
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GO ID

G0O:0009505
G0:0005618

G0:0009507
G0:0009507
G0O:0009570

G0:0005886
G0:0005886
G0:0005886

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0005739

G0:0005634

G0:0048046
G0:0048046
G0:0009536
GO:0005773
G0:0005773
G0:0048046

G0:0005488
G0:0005524
G0:0020037
G0:0020037
G0:0020037
G0:0005524

DIiPNOT

Hiicre duvari
Hiicre duvari

Kloroplast
Kloroplast
Kloroplast stroma

Hiicre zar1
Hiicre zar1

Hiicre zar

Sitoplazmik membran- Sinirlh
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirli
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirli
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirlh
vezikiil

Mitokondri

Niikleus

Apoplast
Apoplast
Plastid
Vakuol
Vakuol
Apoplast

Baglayici

ATP baglayici
Heme baglayict
Heme baglayici
Heme baglayici
ATP baglayici



Ta_S12923226
Ta_S12983212

hidrolaz
aktivitesi

Ta_ 526028907
Ta_S26027709
Iyon baglama
Ta_S18011877
Ta_S12923155
Ta_S12995082
Ta_S18006573

MAP kinaz 5
Glutatyon transferaz

DNA helikaz ino80
Kitinaz benzeri protein 1

Peroksidaz 2
Lipooksigenaz 3
Peroksidaz 15
Peroksidaz 5

Niikleik Asit Baglayici

Ta_S26028907
Ta_S17984954
Ta_S36162740
Digerleri

Ta_S12995082
Ta_S18006573
Ta_S18011877

DNA helikaz ino80
bZIP transkripsiyon faktorii
WRKY transkripsiyon faktdr 70

Peroksidaz 15
Peroksidaz 5
Peroksidaz 2

oksidorediiktaz etkinligi

Ta_S37760603

Protein baglama

Ta_S17984954

Peroksidaz 2

bZIP transkripsiyon faktorii

Protein Kinaz Aktivitesi

Ta_S12917674
Ta_S12917674
Ta_S12923226

MAP kinaz kinaz 6
MAP kinaz kinaz 6
MAP kinaz 5

Transferaz Aktivitesi

Ta_S13048864
Ta_S13109610
Ta_S17892747
Ta_S18009609

Glutatyon transferaz
Glutatyon -s-transferaz 4
Glutatyon- s-transferaz gstu6
Glutatyon- s-transferaz ul7

Tasiyici

Aktivitesi

TaS12983212 Glutatyon transferaz
BiYOLOJIK SUREC

Karbonhidrat Metabolizmasi

Ta_S26027709
Ta_S26027709
Ta_S13000333
Gelisme

Ta_S17984954
Ta_S17984954
Ta_S18009609

Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1
Endo -beta-glukanaz

bZIP transkripsiyon faktorii
bZIP transkripsiyon faktorii
Glutatyon- s-transferaz ul7
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G0:0005524
G0:0043295

G0:0004386
G0:0004568

G0:0046872
G0O:0005506
G0:0046872
G0:0046872

G0:0003677
G0:0043565
G0:0043565

G0:0004601
G0:0004601
G0:0004601

G0:0016491

G0:0005515

GO:0004707
G0:0004708
G0:0004707

G0:0004364
G0:0004364
G0:0016740
G0:0004364

G0:0004364

G0:0005975
G0:0006032
G0:0005975

G0:0009911
G0:0048573
G0:0048527

ATP baglayici
Glutatyon baglayict

Helikaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi

Metal iyonu baglayici
Demir iyonu baglayici
Metal iyonu baglayici
Metal iyonu baglayici

DNA baglama
Diziye 6zgii DNA baglama
Diziye 6zgii DNA baglama

Peroksidaz aktivitesi
Peroksidaz aktivitesi
Peroksidaz aktivitesi

Oksidorediiktaz aktivitesi

Protein baglama

MAP kinaz aktivitesi
MAP kinaz aktivitesi
MAP kinaz aktivitesi

Glutatyon transferaz aktivitesi
Glutatyon transferaz aktivitesi
Transferaz aktivitesi

Glutatyon transferaz aktivitesi

Glutatyon transferaz aktivitesi

Karbohidrat metabolizma siireci
Kitin katabolik siireci
Karbohidrat metabolizma siireci

Cicek gelisiminin pozitif
regulasyonu
Fotoperiyodizm, ¢iceklenme

Lateral kok gelisimi



Ta_S12923155
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S$12923226

Ta_S12923226
Ta_S$12923226

Enerji
Ta_S12923226

Lipooksigenaz 3
MAP kinaz 5
MAP kinaz 5
MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

Hormonal Diizenleme

Ta_S18009609
Ta_S12923155
Ta_S12923155
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12983212
Lokalizasyon
Ta_S12923226
Metabolizma
Ta_S26028907
Ta_S26028907
Ta_S26027709
Ta_S12923155
Ta_S12923226
TaS12983212
Digerleri
Ta_S12995082
Ta_S12995082

Glutatyon s-transferaz ul7
Lipooksigenaz 3
Lipooksigenaz 3

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

Glutatyon transferaz

MAP kinaz 5

DNA helikaz ino80
DNA helikaz ino80
Kitinaz benzeri protein 1
Lipooksigenaz 3

MAP kinaz 5

Glutatyon transferaz

Peroksidaz 15
Peroksidaz 15

Oksidasyon- Rediiksiyon

Ta_S12923155
Ta_S12995082
Ta_S18006573

d-3-fosfogliserat kloroplastik
s-norcoclaurine sentaz 1
myb-ilgili protein

Protein Modifikasyonu

Ta_S12917674
Ta_S12917674
Ta_S12923226
Ta_S12923226

Aktin-ilgili protein 7
Aktin-ilgili protein 7

5 -3 deoksiriboniikleaz 4
Beta- galaktosiltransferaz 7

Uyaranlara ve Strese Tepki

Ta_S26028907
Ta_S26028907
Ta_S26028907
Ta_S17984954
Ta_S17984954
Ta_S18011877
Ta_S26027709

DNA helikaz ino80

DNA helikaz ino80

DNA helikaz ino80

bZIP transkripsiyon faktorii
bZIP transkripsiyon faktorii
Peroksidaz 2

Kitinaz benzeri protein 1

60

G0:0048364
G0:0010229
G0:0010374
G0:0048481

G0:2000037

G0:2000038

G0:0019684

G0:0080167
GO0:0009737
G0:0009753
G0:0009697
G0:0009867
G0:0080167

G0:0006612

G0O:0006306
G0:0045739
G0:0019222
G0:0031408
G0:0010120
G0:0006749

G0:0009826
G0:0045926

G0:0055114
GO0:0055114
G0:0055114

G0:0016568
G0:0016567
G0:0006487
G0:0006486

G0:0009616
G0:0009630
G0:0010048
G0:0009410
G0:0010200
G0:0006979
G0:0006950

Kok gelisimi
Cigeklenme gelisimi
Stoma kompleks gelisimi
Tohum taslagr gelisimi

Stoma kompleks desen
diizenlenmesi

Stoma kompleks desen
diizenlenmesi

Fotosentez, Isik tepkisi

Karrikan yanit

Absisik asit uyarisina yanit
Absisik asit uyarisina yanit
Salisilik asit biyosentetik siireci
Jasmonik asit aracili sinyal yolu

Karrikan yanit

Protein zara hedeflenmesi

DNA metilasyonu

DNA tamiri olumlu diizenleme
Metabolik siire¢ diizenlenmesi
Oksilipin biyosentetik siireci
Kamaleksin biyosentez siireci
Glutatyon metabolik siireci

Tek boyutlu hiicre biiyiimesi

Biiylimenin negatif diizenlenmesi

Oksidasyon- rediiksiyon siireci
Oksidasyon- rediiksiyon siireci
Oksidasyon- rediiksiyon siireci

Kromatin modifikasyonu
Protein ubiquitinatiyon
Protein N-bagl glikozilasyon
Protein glikosilasyon

Viriis ile uyarilan gen susmast
Gravitropizma

Vernalizasyon yaniti
Ksenobiyotik uyarana yanit
Kitin yanit1

Oksidatif strese yanit

Strese yanit



Ta_S26027709
Ta_S26027709
Ta_S18009609
Ta_S18009609
Ta_S18009609
Ta_S17892747
Ta_S12995082
Ta_S12995082
Ta_S12995082
Ta_S12995082
Ta_S12995082
Ta_S12995082
Ta_S18006573
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S12923226
Ta_S13000333
Ta_S13000333
Ta_S13000333
Ta_S12983212
Ta_S12983212
Ta_S12983212
Ta_S12983212
Ta_S12983212
Sinyal iletimi

Ta_S26028907
Ta_S12917674
Ta_S12923226

Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1
Glutatyon s-transferaz ul7
Glutatyon s-transferaz ul7
Glutatyon s-transferaz ul7
Glutatyon s-transferaz gstu6
Peroksidaz 15

Peroksidaz 15

Peroksidaz 15

Peroksidaz 15

Peroksidaz 15

Peroksidaz 15

Peroksidaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

MAP kinaz 5

Endo -beta-glukanaz
Endo -beta-glukanaz
Endo -beta-glukanaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz

DNA helikaz ino80
MAP kinaz kinaz 6
MAP kinaz kinaz 5
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G0:0009628
G0:0042221
GO:0009704
G0:0046686
G0:0060416
G0:0050896
G0:0006979
G0:0009416
G0:0009651
G0:0010043
G0:0042742
G0:0050832
G0:0006979
G0:0042742
G0:0050832
G0:0009595
G0:0031348
G0:0080136
G0:0010200
G0:0009409
G0:0001666
G0:0006970
G0:0006979
G0:0010224
G0:0009611
G0:0009409
GO:0009617
G0:0009651
G0:0006979
G0:0009409
G0:0009635
G0:0042631
G0:0046686

G0:0007267
G0:0000165
G0:0000165

Abiyotik uyarana yanit
Kimyasal uyaranlara yanit
de-etiolatiyon

Kadmiyum iyonu yanit
Biiyiime hormonu uyarisina yanit
Uyarana yanit

Oksidatif strese yanit

Isik uyarisina yanit
Tuzluluk stresine yanit
Cinko iyonu yanit1

Bakteri savunma yaniti
Mantar savunma yanit
Oksidatif strese yanit
Bakteri savunma yaniti
Mantar savunma yaniti
Biyotik uyaran algilama
Savunma yanit olumsuz diizenleme
Hiicrenin strese ilk tepkisi
Kitin yanit1

Soguga yanit

Hipoksiyaya tepki

Ozmotik strese verdigi yanit
Oksidatif strese yanit

UV-B yanit

Yaralanmaya yanit

Soguga yanit

Bakteriye yanit

Tuzluluk stresine yanit
Oksidatif strese yanit
Soguga yanit

Herbisit yanitt

Su yoksunlugu hiicresel yanit

Kadmiyum iyonu yanit

Hiicre-hiicre sinyalizasyonu
MAPK cascade
MAPK cascade



MIZRAK 12 Hai- 0 Hai

DizZi ID BiYOLOJIK SUREC GO ID DiPNOT
HUCRESEL BOLUMLER
Kloroplast
Ta_S12923155 Lipooksigenaz 3 G0:0009507 Kloroplast
TaS12983212 Glutatyon transferaz G0:0009570 Kloroplast stroma
Membrane
TaS12983212 Glutatyon transferaz G0:0005886 Plasma membrani
Niikleus
Ta_S17984954 bZIP transkripsiyon faktorii GO:0005634 Niikleus
Digerleri
Ta_S33578941 Endo-beta -glukanaz GO0:0071944 Hiicre ¢eperi
TaS12983212 Glutatyon transferaz G0:0048046 Apoplast
MOLEKULER FONKSiYON
Baglayici
Ta_S12917674 MAP kinaz kinaz 6 G0:0005524 ATP baglama
TaS12983212 Glutatyon transferaz G0:0043295 Glutatyon baglama
Iyon baglama
Ta_S12923155 Lipooksigenaz 3 G0:0005506 Demir iyonu baglayici
Niikleik Asit Baglayici
Ta_S17984954 bZIP transkripsiyon faktoric GO:0043565 Diziye 6zgii DNA baglama
Protein baglama
Ta_S17984954 bZIP transkripsiyon faktoric GO:0005515 Protein baglama
Protein Kinaz Aktivitesi
Ta_S12917674 MAP kinaz kinaz 6 G0:0004707 MAP kinaz aktivitesi
Ta_S12917674 MAP kinaz kinaz 6 G0:0004708 MAP kinaz kinaz aktivitesi

Transferaz Aktivitesi
Glutatyon- s-transferaz

Ta_S17892747 gstué G0:0016740 Transfer aktivitesi
TaS12983212 Glutatyon transferaz G0:0004364 Glutatyon transferaz aktivitesi
BiYOLOJIK

SUREC

Karbonhidrat Metabolizmasi

Ta_S33578941 Endo-beta-glukanaz G0:0005975 Karbohidrat metabolizma siireci
Gelisme

Cigek gelisiminin pozitif
Ta_S17984954 bZIP transkripsiyon faktérii GO:0009911 regulasyonu
Ta_S12923155 Lipooksigenaz 3 G0:0048364 Kok gelisimi
Hormonal Diizenleme
Ta_S12923155 Lipooksigenaz 3 G0:0009737 Absisik asit uyarisina yanit
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Ta S12923155
TaS12983212
Metabolizma
Ta_S12923155
TaS12983212

Lipooksigenaz 3
Glutatyon transferaz

Lipooksigenaz 3
Glutatyon transferaz

Oksidasyon- Rediiksiyon

Ta_S12923155

Lipooksigenaz 3

Protein Modifikasyonu

Ta_S12917674
Ta_S12917674

MAP kinaz kinaz 6
MAP kinaz kinaz 6

Uyaranlara ve Strese Tepki

Ta_S17984954
Ta_S17984954
Ta_S17984954
Ta_S33578941
Ta_S33578941
Ta_S33578941

Ta_S17892747
TaS12983212
TaS12983212
TaS12983212
TaS12983212
TaS12983212
Sinyal iletimi
Ta_S12917674

bZIP transkripsiyon faktorii
bZIP transkripsiyon faktorii
bZIP transkripsiyon faktorii
Endo-beta-glukanaz
Endo-beta- glukanaz
Endo-beta- glukanaz

Glutatyon s-transferaz
gstu6

Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz
Glutatyon transferaz

MAP kinaz kinaz 6
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G0:0009753
G0:0080167

G0:0031408
G0:0006749

GO0:0055114

G0:0000187
G0:0006468

G0:0009410
G0:0010200
G0:0048573
G0:0006952
G0:0009628
G0:0051707

G0:0050896
G0:0006979
G0:0009409
G0:0009635
G0:0042631
G0:0046686

G0:0000165

Jasmonik asit uyarisina yanit

Karrikan yanit

Oksilipn biyosentetik yanit
Glutatyon metabolik siireci

Oksidasyon- rediiksiyon siireci

MAPK aktivitesinin aktivasyonu
Protein fosforilasyonu

Ksenobiyotik uyarana yanit
Kitin yaniti

Fotoperiyodizm, ¢igeklenme
Savunma yaniti

Abiyotik uyarana yanit

Diger organizmalara yanit

Uyarana yanit

Oksidatif strese yanit

Soguga yanit

Herbisite yanit

Su yoksunlugu hiicresel yanit

Kadmiyum iyon yaniti

MAPK cascade



MIZRAK 12 Hai- GUN- 91 12 Hai

Dizi ID BiYOLOJIK SUREC

HUCRESEL BOLUMLER

Hiicre Duvari
Ta_S17893086
Ta_S12995082
Kloroplast
TaS12983212
Membrane
Ta_S32554879
Ta_S12995082
TaS12983212

Membrana bagh vezikiil

Hastalik direnci tepki proteini 206
Peroksidaz 15

Glutatyon transferaz

Glukan endo- beta-glukosidaz 4
Peroksidaz 15
Glutatyon transferaz

Ta_S17893086 Hastalik direnci tepki proteini 206

Ta_S26027709 Kitinaz benzeri protein 1

Ta_S26026095 Kitinaz 8

Ta_S32554879 Glukan endo-beta-glukosidaz 4

Ta_S33578944 Endo-beta -glukanaz

Ta_S17987935 Peroksidaz 1

Ta_S26022505 Glukan endo- beta-glukosidaz

Ta_S12995082 Peroksidaz 15
Digerleri
Ta_S12995082
Ta_S33578944
Ta_S36162740
Ta_S12995082 Peroksidaz 15

TaS12983212  Glutatyon transferaz

protein kompleksi

Ta_S17989822 swi snf kompleks subunit swi3b
MOLEKULER FONKSIYON

Baglayic

Ta_S17989822 swi snf kompleks subunit swi3b
Ta_S37760603 Peroksidaz 2

Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
Ta_S12995082 Peroksidaz 15

Peroksidaz 15
Endo-beta- glukanaz
WRKY transkripsiyon faktor 70
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GO ID

G0:0005618
G0:0009505

G0:0009570

G0:0046658
G0:0005886
G0:0005886

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0016023

G0:0048046
GO0:0071944
G0:0009536
G0:0005773
G0:0048046

G0:0016514

G0:0003682
G0:0005488
G0:0005524
G0:0020037

DIiPNOT

Hiicre duvari
Bitki hiicre duvari

Kloroplast stroma

Plazma zarina baglantili
Plasma membrani

Plasma membrani

Sitoplazmik membran- Sinirl
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirlt
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirh
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirl
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirlt
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirl
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirh
vezikiil

Sitoplazmik membran- Sinirlt
vezikiil

Apoplast
Hiicre Ceperi
Plastid
Vakuol
Apoplast

SWI/SNF kompleksi

Kromotin baglama
Baglma

ATP baglaam
Heme baglama



Ta_S17987935
TaS12983212

Peroksidaz 1
Glutatyon transferaz

hidrolaz aktivitesi

Ta_S26028907
Ta_S26026095
Ta_S26027709
Iyon baglama
Ta_S32554879
Ta_S12995082
Ta_S17987935

DNA helikaz ino80
Kitinaz 8
Kitinaz benzeri protein 1

Glukan endo- beta-glukosidaz 4
Peroksidaz 15
Peroksidaz 1

Niikleik Asit Baglayici

Ta_S17989822
Ta_ 526028907
Ta_S36162740
Digerleri

Ta_S32554879
Ta_S12995082
Ta_S17987935

swi snf kompleks subunit swi3b
DNA helikaz ino80
WRKY transkripsiyon faktor 70

Glukan endo--beta-glukosidaz 4
Peroksidaz 15
Peroksidaz 1

Oksidorediiktaz Aktivitesi

Ta_S37760603

Peroksidaz 2

Transkripsiyon Faktor aktivitesi
Transferaz Aktivitesi

Ta_S17892747
Ta_S26018841
TaS12983212

Glutatyon s-transferaz gstu6
Glutatyon s-transferaz
Glutatyon transferaz

BiYOLOJIK SUREC

Karbonhidrat Metabolizmasi

Ta_S26027709
Ta_S26027709
Ta_S526026095
Ta_S26026095
Ta_S32554879
Ta_S33578944
Ta_S526022505

Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz benzeri protein 1
Kitinaz 8

Kitinaz 8

Glukan endo- beta-glukosidaz 4
Endo-beta- glukanaz

Glukan endo-beta-glukosidaz

Hormonal Diizenleme

TaS12983212
Metabolizma
Ta_S26027709
Ta_S26028907
Ta_S26028907
Ta_S12983212

Glutatyon transferaz

Kitinaz benzeri protein 1
DNA helikaz ino80
DNA helikaz ino80
Glutatyon transferaz
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G0:0020037
G0:0043295

G0:0004386
G0:0004568
G0:0004568

G0:0043169
G0:0046872
G0:0046872

G0:0003677
G0:0003677
G0:0043565

G0:0016881
G0:0004601
G0:0004601

G0:0016491

G0:0016740
G0:0016740
G0:0004364

G0:0005975
G0:0006032
G0:0000272
G0:0006032
G0:0005975
G0:0005975
G0:0005975

G0:0080167

G0:0019222
G0:0006306
G0:0045739
G0:0006749

Heme baglama

Glutatyon baglama

Helikaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi
Kitinaz aktivitesi

Katyon baglama
Metal iyonu baglama

Metal iyonu baglama

DNA baglama
DNA baglama
Diziye 6zgii DNA baglama

Asit, amino asit ligaz aktivitesi
Peroksidaz aktivitesi
Peroksidaz aktivitesi

Oksidorediiktaz aktivitesi

Transferans aktivitesi
Transferans aktivitesi
Glutatyon transferaz aktivitesi

Karbonhidrat metabolizma siireci
Kitin katabolik siireci

Polisakarit katabolik yanitt

Kitin katabolik siireci
Karbonhidrat metabolizma siireci
Karbonhidrat metabolizma siireci

Karbonhidrat metabolizma stireci

Karrikan yanit

Metabolik siire¢ diizenlenmesi
DNA metilasyon
DNA tamiri olumlu diizenleme

Glutatyon Metabolik siireci



Organizasyon

Ta_S17989822 swi snf kompleks subunit swi3b
Digerleri

Ta_S12995082 Peroksidaz 15

Oksidasyon- Rediiksiyon

Ta_S17987935 Peroksidaz 1

Ta_S12995082 Peroksidaz 15

Uyaranlara ve Strese Tepki

Ta_S17989822 swi snf kompleks subunit swi3b
Ta_S26027709 Kitinaz benzeri protein 1
Ta_S26027709 Kitinaz benzeri protein 1
Ta_S26027709 Kitinaz benzeri protein 1
Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
Ta_S26026095 Kitinaz 8

Ta_S33578944 Endo-beta-glukanaz
Ta_S33578944 Endo-beta- glukanaz
Ta_S33578944 Endo-beta- glukanaz
Ta_S17987935 Peroksidaz 1

Ta_S17892747 Glutatyon -s-transferaz gstué
Ta_S26022505 Glukan endo- beta-glukosidaz
Ta_S12995082 swi snf kompleks altbirim swi3b
Ta_S12995082 Peroksidaz 15
Ta_S12995082 Peroksidaz 15
Ta_S12995082 Peroksidaz 15
Ta_S12995082 Peroksidaz 15
Ta_S12995082 Peroksidaz 15

TaS12983212  Glutatyon transferaz
TaS12983212 Glutatyon transferaz
TaS12983212  Glutatyon transferaz
TaS12983212 Glutatyon transferaz
TaS12983212  Glutatyon transferaz

Sinyal iletimi

Ta_S26028907 DNA helikaz ino80
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G0:0006338

G0:0009826

GO0:0055114
GO0:0055114

G0:0048573
G0:0006950
G0:0009628
G0:0042221
G0:0009616
G0:0009630
G0:0010048
G0:0051707
G0:0006950
G0:0009628
G0:0051707
G0:0006979
G0:0050896
G0:0006952
G0:0006979
G0:0009416
G0:0009651
G0:0010043
G0:0042742
G0:0050832
G0:0006979
G0:0009409
G0:0009635
G0:0042631
G0:0046686

G0:0007267

Kromatin yeniden olusumu

Tek boyutlu hiicre biiylimesi

Oksidasyon- rediiksiyon siireci
Oksidasyon- rediiksiyon siireci

Fotoperiyodizm, ¢igeklenme
Strese verdigi yanit
Abiyotik uyarana yanit
Kimyasal uyaranlara yanit
Viriis ile uyarilan gen susmast
Gravitropizma
Vernalizasyon yaniti

Diger organizmalara yanit
Strese verdigi yanit
Abiyotik uyarana yanit
Diger organizmalara yanit
Oksidatif strese yanit
Uyaranlara yanit

Savunma yaniti

Oksidatif strese yanit

Isik uyarisina yanit
Tuzluluk stresine yanit
Cinko iyonuna yanit
Bakteriye savunma yanit
Mantar savunma yaniti
Oksidatif strese yanit
Soguga yanit

Herbisit yanit

Su yoksunlugu hiicresel yanit

Kadmiyum iyonu yanit

Hiicre-hiicre sinyalizasyonu





