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arasinda qarsiliqli alaganin miisayyan edilmasi asasinda stresa davamliliq mexanizminin konseptual
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Diqgat! Biitiin malumatlar 12 ol¢tilii Arial srifti ils, 1 intervalla doldurulmalidir

Diqgat! Uygun malumat olmadig1 toqdirde miivatiq bolmas bos buraxilir

Hesabatda asagidaki masalalor isiglandirilmalidir:

1 ' Layihonin hayata kegirilmasi iizrs yerins yetirilmis islor, istifade olunmus iisul ve yanasmalar

» Publik Malumat Bazalarindan quragligla induksiya olunan RNTseq malumatlari alda
edilmis ve muvafig bioinformatik programlarla analiz edilerak asas acgar genlar
secilmigdir;

> NCBI Verilonlor Bazasindan Dreb ve secilmis diger genlerin ekzon sahalorinin
nukleotid ardicilliglari  haqqinda melumatlar yldklenarak MAFFT  v7.427
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) CLUSTAL format dizlenma programi ile
muqayiseli analiz olunmus va asas konservativ sahaler muayyan edilmisdir;

> Primer3Plus (http://www.bioinformatics.nl/cqi-bin/primer3plus/primer3plus.cqi)
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programi ile RT-gPZR telablerine cavab veran praymerler dizayn edilmis ve
effektivliyi yoxlanilimisdir;

Bugda genofondundan pasport malumatlari asasinda abiotik streslera davamliligina,
mahsuldarhigina ve diger fizioloji gdstericilarina gora ferglenan genotiplar secilmisdir;

10 bioloji va 3 texniki tekrarda 2 variantda (stres ve kontrol) 3 marhalada (stresdan
sonra 3, 7 va 11-ci gunlar) 100-a yaxin parametrin Olgllmasina imkan veran
randomize edilmis butov bloklar Gzre eksperimental dizayn sxemi iglanilib
hazirlanmisdir;

Stres markerloari kimi yarpaqda serbast radikallarin migdari ve nisbi su tutumu (NST)
toyin edilmigdir;

Fotosintezin flloresensiya parametrlori, pigmentlor, o cUmledan Xla, Xilb,
karotinoidler, antosianlar, yas va quru biokltle tayin edilmisdir;

Stresin indikatoru hesab olunan malondialdehidin migdari dlgtlmusdur;

Antioksidant midafie sisteminin fermentativ komponentleri kimi askorbatperoksidaza (APO),
katalaza (KAT) ve qvayakolperoksidaza (QPO) fermentlarinin faalligi spektrofotometrik
metodla teyin olunmusdur;

Azot ve fotosintetik karbon metabolizminin NAD-malatdehidrogenaza (NAD-MDH),
aspartataminotransferaza  (ASAT), alaninaminotransferaza (ALAT) va fosfoenol-
piruvatkarboksilaza fermentlarinin (FEPK) fealligi spektrofotometrik yolla tayin edilmisdir;

Bugda genomunun donorlari hesab olunan T. urartu (Au), Ae. speltoides (B) ve Ae.
tauschi (D) diploid névlerden DREB geni izolyasiya edilerek molekulyar xarakteristikasi
verilmisdir;

EnsemblPlant Verilonlar Bazasindan ChinesSpring yumsaq bugdanin Dreb genina
mavafig genom sahesi yuklenarek analiz edilmis va Primer3Plus software
(http://www.bioinformatics.nl/cqgi-bin/primer3plus/primer3plus. _cgi) programi ile gen-
spesifik praymerlar dizayn edilmigdir;

Dreb geninin identifikasiyasi Ugun gen spesifik praymer cuti ile preparativ PZR apariimis,
amplikonlar gel-elektroforez metodu ile analiz edilarek, ISOLATE Il PCR & Gel Kit
vasitasile tamizlanmig va sekvens edilmisdir;

integrativ resurs kimi EnsemblGenomes ve NCBI Verilonlor Bazalarindan istifade
etmakle sekvensin naticaleri FGENESH, BLAST, INTERPROSCAN, SMART, MAFFT,
ExPASy, ProteinPredict va  PSIPRED bioinformatik programlari vasitesile analiz
edilmigdir;

Bugdanin A genomunun donoru olan Triticu urartu ndévinin DREB geninda qeyri-
sinonimik SNP-ler (Single Nucleotid Polymorphism), o cumladen 1 tranzisiya ve 5
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transversiya agkar edilmigdir;

» Bugdanin B genomunun donorlarindan biri olmasi giman olunan Aegilops speldoides
névina maxsus DREB geninda ¢oxsayli SNP-ler ve 9 indel agkar edilmisdir;

» Heksaploid bugdanin D genomunun donoru olan Triticum tauschii névinin DREB
geninda qeyri-sinonimik SNP-ler, o cuimladan 1 tranzisiya ve 2 transversiya askar
edilmisdir;

» Oksigenin feal formalarindan olan ve stresin esas gostaricilarinden hesab olunan
hidrogen peroksidin (H,O,) migdari dlgulmusdur;

» Antioksidant mudafis sisteminin fermentativ komponentlari kimi askorbat peroksidaza
(APOQO), katalaza (KAT) ve qvayakolperoksidaza (QPO) fermentlerinin izoenzim tarkibi
elektroforetik yolla nativ poliakrilamid gelinden istifade etmakls teyin olunmusdur;

» Quraqhgin tasirinden bugda yarpaqglarinin ultrastrukturunda bas veran dayisikliklar isiq
mikroskopu vasitesile analiz olunmusgdur;

» Normal suvarilmis va quraqliq stresine maruz qalmis yumsaq bugda genotiplarinin
yarpaglarinda NADF-malatdehidrogenaza (NADF-MDH) ve NADF- malik enzim (NADF-
ME) fermentloarinin aktivliyi ontogenezin 12-ci ginindan baslayaraq suvarmadan 2, 4, 6, 8
va 10 gun sonra tadqiq edilmisdir;

» Ragemsal fenotiplema texnologiyasindan (RFT) istifade etmakla bitkinin fizoloji veziyyati
geyri-invaziv olaraq (25 parametrin hesablanmasi asasinda) giymatlandirilmisdir;

» Hoall olan zulallarin Gmumi miqdari dlguimusdur;

» Antioksidant miudafie sisteminin fermentativ komponentlarinden olana glutationreduktaza
(QR) va superoksiddismutaza (SOD) fermentlarinin faalligi teyin olunmusdur;

» QR va SOD fermentlerinin izoenzim terkibi tedqiq olunmusdur;

» Yumsaq bugda genotiplerinin yarpaglarindan aspartataminotransferaza (ASAT) va
alaninaminotransferaza (ALAT) fermentlerinin foalliginin subhlceyro fraksiyalarinda
paylanmasi tadqiq edilmisdir;

» Quraqghgin tasirinden bugda yarpaglarinin ultrastrukturunda bas veran dayisikliklar elektron
mikroskopu vasitasile analiz olunmusgdur;

> Ik defs olaraq yerli bugda genotiplarinin D genomunun 3D xromosunda lokalize olunmusg
DREB geni izolyasiya olunaraq sekvens edilmis, bioinformarik programlarla analiz
olunaraq genin qurulusunu aks etdiran genetik xaritanin minimodeli qurulmusdur.




Layihanin hoayata kegirilmasi {izra planda nazards tutulmus islarin yerina yetirilma daracasi (faizls
giymatlondirmali)

100 faiz

Hesabat dovriindes alinmig elmi naticalar (onlarmn yenilik daracesi, elmi ve tacriibi shamiyyati, naticalerin
istifadesi ve tatbigi miimkiin olan sahaler aydin sakilda gosterilmalidir)

Bugdada quraqgligla induksiya olunan transkriptom in silico analiz edilmisdir. Dreb
geninin tadqigi magsadlis NCBI (The National Center for Biotechnology Information) Mslumat
Bazasindan qgebul némraleri (AF303376.1, AB193608.1, KM520370.1, DQ195068.1) olan
genlar hagginda malumatlar alds edilmisdir. Har bir genin nukleotid ardiciliglarini 6zinds aks
etdiron FASTA malumatlari yiklanmisdir. Genlarin ekzon-intron qurulusu haqqinda malumatlar
alda olunmusdur. Har bir genin kodlasdirdigi proteinlerin aminturgu ardicilhiglari bazanin
“translyasiya” funksiyasindan istifade ediloarek yuklanmisdir. Muvafiq genlerds alternativ
splaysinqdas istirak eds bilecak ekzonlar ehtimal olunmusdur.

Olda olunan FASTA malumatlari CLUSTAL format alignment by MAFFT v7.427
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server) programi ile mugayisali analiz edilmisdir. Bu genlerds
asas konservativ sahsler musayyan edilmis ve praymerloerin dizayn edilmasinds istifade
edilmisdir. Taedqiq edilen genlar ve hayata kegiriloan bitlin bioinformatik analizlerin naticaleri
asagida taqdim olunur.
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Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhgr asagidaki kimidir:

Triticum aestivum AP2-containing protein (Drebl) mRNA, complete cds
GenBank: AF303376.1

GenBank Graphics
>AF303376.1 Triticum aestivum AP2-containing protein (Drebl) mRNA, complete cds

CAAAACCAAGGCGGCGGCAGCGGGGCGGGAGAGCGGGGAGCACCGACCGACACCGGCCGACAGGGTGGGL
TGCATGCGGAGCTGAGGCGAGGCGAGGCGAGGCGGGGAGAGATCCGGCGCGGGTGCCACCGCCGGLCCGGL
CGCGGGAGATCTGGTTGGTGGCGCCGCCCGGATAAGGGAGAGGCGGCGAGGGGAGAGCAGCCGGGGGAGA
CCGAGGCGAGAGGAGATCTCTCTCGTCCCTCTTCTCGCTCCATGGAGACCGGGGGTAGCAAGCGGGAAGG
AGACTGCCCCGGGCAGGAAAGGAAGAAGAAAGTGCGCAGGAGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGCTGAA
ACCATCAAGAAGTGGAAGGAGGAAAACCAGAAGCTCCAGCAAGAGAATGGATCCCGGAAAGCACCGGLCCA
AGGGTTCCAAGAAAGGGTGCATGGCAGGGAAAGGAGGTCCAGAGAATTCAAACTGCGCTTACCGCGGTGT
GAGGCAGAGGACGTGGGGGAAATGGGTTGCTGAGATCCGTGAGCCCAACCGTGGCAATCGGCTGTGGCTT
GGTTCATTCCCTACCGCAGTCGAAGCTGCACGTGCATATGATGATGCGGCAAGGGCAATGTATGGCGCCA
AAGCACGTGTCAACTTCTCAGAGCAGTCCCCGGATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCC
GATGTCTAATGGGGCAACCGCTGCGTCACATCCTTCTGATGGGAAGGATGAATCGGAGTCTCCTCCTTCT
CTTATCTCAAATGCGCCGACAGCTGCGCTGCATCGGTCTGATGCTAAGGATGAGTCTGAGTCTGCAGGGA
CCGTGGCACGTAAGGTGAAAAAAGAAGTGAGCAATGATTTGAGAAGTACCCATGAGGAGCACAAGACCCT
GGAAGTATCCCAACCAAAAGGGAAGGCTTTACATAAAGCAGCGAACGTAAGTTATGATTACTTCAACGTC
GAGGAAGTTCTTGACATGATAATTGTGGAATTGAGTGCTGATGTAAAAATGGAAGCACATGAAGAGTACC
AAGATGGTGATGATGGGTTTAGTCTTTTCTCATATTAGGGTTTTAGCTATGAGGGTTGCAGTCATGCGGA
GCAATAGGGATAACTTTCATTCTAGCTGCTAGGAAATACTTCAAATCTGCAACCCGAAGCTTTGTAGTCA
CTTATGGTTTTCATCTTACTGGAGAGAATAGCTTTATACCATAAGTCAACGGGTACAAGAAGTTGTCCTG
TGCGTTGAGTTCATGTACTATGGTAAAAGTTG
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Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhgr asagidaki kimidir:

Triticum aestivum Wdreb2 mRNA for EREBP/AP2 type transcription factor, complete cds
GenBank: AB193608.1

GenBank Graphics

>AB193608.1 Triticum aestivum Wdreb2 mRNA for EREBP/AP2 type transcription factor, complete cds
ACGCGGGGCCGACTTTTCTTTCTCTCTTCCTCCAACTCTCTATCCAAGTCGACGCAGCGAAGAAAACAGG
CGACAAGATTGCGAACGCTAGATATCTGGACCCGATCCGGATCGGGTCGGCCATGACGGTAGATCGGAAG
CACGCCGAGGCGGCGGCGGCGGCGCCCTTCGAGATCCCGGCGCTCCAGCCTGGAAGGAAAAAGCGACCTC
GGAGATCACGTGATGGGCCTAATTCAGTCTCTGAAACGATCAGGCGATGGAAAGAAGTGAACCAACAACT
GGAGCATGATCCACAGGGTGCAAAGAGGGCGAGGAAGCCACCTGCAAAGGGTTCGAAGAAGGGCTGTATG
CTGGGGAAAGGAGGACCTGAGAATACACAATGTGGATTCCGTGGTGTAAGGCAACGTACTTGGGGGAAGT
GGGTTGCTGAAATTCGGGAGCCAAATCGGGTGAGCAGGCTCTGGCTGGGAACGTTCCCCACTGCTGAGGA
TGCTGCCCGTGCTTATGACGAGGCAGCCAGAGCAATGTATGGCGCACTGGCTCGTACCAACTTCCCTGTG
CATCCTGCACAAGCTCCTGCTGTGGCTGTACCAGCGGCAATCGAAGGTGTTGTACGTGGTGCTTCAGCAT
CATGCGAGTCTACTACAACGTCCACCAACCACTCAGATGTTGCTTCTTCCTTGCCGAGACAAGCTCAAGC
TCCTGAGATTTACTCCCAGCCAGATGCGCTTGAGTCCACAGAATCAGTTGTGCTGGAGTCTGTCGAGCAT
TACAGCCATCAAGACACTGTTCCTGACGCTGGCTCAAGCATTTCAAGGAGCACATCCGAAGAGGATGTGT
TCGAGCCATTGGAGCCTATTTCCAGTTTGCCGGATGGAGAAGCAGACGGTTTTGATATAGAAGAATTATT
GAGATTGATGGAAGCCGACCCAATTGAAGTCGAGCTGGTCACTGGGGGCTCCTGGAATGGTGGAGCCAAC
ACTGGCGTGGAGATGGGCCAGCAGGAACCTCTCTACCTGGATGGCTTGGACCAAGGCATGCTGGAGGGCA
TGCTGCAGTCTGATTATCCTTACCCAATGTGGATATCAGAGGATCGGGCCATGCACAACTCTGCCTTCCA
TGATGCTGAGATGAGCGAGTTCTTCGAAGGGTTGTGATCCCCTACCGGCGGCCAAACCATGTCTATGGTG
TTTGGTCGGCTTGCCCTTCGGTGTCCGCTGCTGCGCTCCAATGAAGATCAAATGGTCGACCGGATTGGAT
TCCTCTGCAGAACTAATAAGCTCCTAAGCTAGTTTTTTGTGCTTCGTTTGTAGTTCTGTTAGGCATGGGA
ACTCTTCTCTGTTTCGATGTTTCTTGTGATAAGAAACCTTGATTGTGCATCACGATCTTTGGAAGGTGGA
AAAAGAAAATGTGAAAATGCATTTCCCTGTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAANAANAAN

DRF1 geninin in silico analizi
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OEFINITION Triticum turgidum subsp. durum cultivar Mohawk chromosome 18L AP2
transcriptionsl activator 1 (ORF1) gene, exons 1 through 4 and
partial cds, alternatively spliced. Recent activity &
ACCESSION  KM520370 Tunof Giear
VERSION K1520370.1 =
KEYWORDS % [ Triticum turgidu msbspcmm: trvar
SOURCE Triticum tu gm m subsp. durum (durum wheat) Moh: chromosome 1BL AP
ORGANISM Triticum turgidum s
Eukaryots; Viridipl sxreptopn/u Embryophyta; Tr i:heoghy(a ]
Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Poales; Poace
clade; Pooidese; Triticodse; Triticese; Triticinse;
REFERENCE 1 (bases 1 to 2943)
AUTHORS ~ Cantale,C., Di Bianco,D., Thiyagarajan,K., Ammar,K. and Galeffi,p.
TITLE An indirect functional marker derived from the TJORF1 gene and
associated to grain yield in drought environments
JOURMAL  Unpublished
REFERENCE 2 (bases 1 to 2948)
AUTHORS  Cantale,C., Thiyagarajom,K., Ammar,K. and Galeffi,P.
TITLE Direct Subsission
JOURMAL  Submitted (12-SEP-2014) UTAGRI INN, ENEA - Italian National Agency See more.

Tniticum aestivum Wdreb2 mRNA for
EREBP/AP type transcription factos

B Tocum aestivum AP2-containing poten
(Dreb1) mRNA, complete cds -

Wahn13 gene for group2
18 abundant protes o

for New , Energy and le Economic

Vvia Anguillarese, 301, Rome, RM 00123, Italy
comeNT [WARNING) On Nov &, 2019 this sequence was replaced by K1520370.2.
FEATURES Location/Qualifiers

source 1..2948

/organises"Triticum turgidum subsp. durum”
/mol_types"genomic ONA™
/cultivar="tHohawk"
/sub_species="durun"
/db_xrefs"tax
/chromozomes"
/tissue_type="leaves from drought-stressed plants™
<1..>2948



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB193608.1?report=genbank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB193608.1?report=graph

JKM520370.1/ a« U0

cRTaIN

1 tgagatc tEotEocpp CACCLECTEC TRETEatggt
63 tRgETEtERE EERETELETE aTtEnengy
1 ttcpptert:

TEBATTEATE TTIEERCANE

ataactacts

£ et
Erttocttts ctppattoer

ttattenget
Egcgrctage

s S Ao
t grottttott thopet

acaagctcaa
tgageattac aa
agag patptpttt

ttt gatatagasgd
EEtesce gEEELetcct
EEatgEctty gaccaagge
ageatceed

Join(el. 22,1055, 1109, 1217, . 1304, 2060 . . > 2048)
You a0k Bace: NCE > DNA & RNA » Nuckectide Datatuse Sl pwonoaras

Jproducts”aP2 transcriptioral activater 1 variant 17
GETTING STARTED RESOURCES POPULAR FEATURED NCBI INFORMATION

= ] Datsits (2 ' Dispisy: FASTA QaoBank Laic '®

Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhdi asagidaki kimidir:

Triticum turgidum subsp. durum cultivar Mohawk chromosome 1BL AP2 transcriptional
activator 1 (DRF1) gene, exons 1 through 4 and partial cds, alternatively spliced

GenBank: KM520370.1
This sequence has been updated. See current version.

GenBank Graphics

>KM520370.1 Triticum turgidum subsp. durum cultivar Mohawk chromosome 1BL AP2
transcriptional activator 1 (DRF1l) gene, exons 1 through 4 and partial cds,

alternatively spliced

TCCCGGCGCTCCAGCCTGGAAGGTGAGATCTTCTGTCCGGCACCTGCTTCTTGTTATGGTTTGCTCTGGG
GGTTCGAAATCGGTGGGCGATACGGTCCCGGGAGTGTTTTATTTTCTGGTGTCTGATCGATTTAGGTGCT
TGGAGTTGGGAATTGTGTGGTTCGGTGGTCGACTTGGCCGGTCTTGGTGCCTGTGTTGTAGGAATTTGGG
GATTAGGGTTTCAGTTTAGGGTTGTATTGGCAATTGGGAGTTACTTTCTACTTCCAATTAATTAACACCG
AATATAAGTATCGGGAGTGATGTGTGAAATCAGAATAAATCATGGAAATTGTTGGTGCTTTAGTAGTATT
AGGTTGACACTAGCTCACCTTTTGATACTTTAGATACAACAGTGTGTTAATTAATTTATATTCGGTCAAG
ATTTCAGAGAATATGTGCAATTTTAGTTACATAACTACTATACCAGACGAGGTATTGTTTCTTGTAGCTG
CTCTAGAAGAGAAGTTGTTAACTGTAATCAGTACCATCTCCACAGAAACAATTGTGCCAGTTATTCTGCT
CACAGGACCAGGTTCCTTTACTGGATTGGGACTTTGGGAGCGATGTTTATGGCGCCTAGCATAAAATTTG
TTAAATTCATTCAGTACCATCTCCACAGAATGTTTGTACGAGCATGGGACCATGTGTATGTCTCCCTAGG
ATAAGAAAGTTGTTAACTTCAGTCAATACCATCAGTTTGTTGGTATCCTACCCTTGGGGTCTGTTTGTTT
CCTGGATTAGGAGTGATGTTTATGTTGCCTAGCAATGAAGTTGGTAACTTCAGTCAGTACTAAGTTCGCT
TTGACCTATCTAACTTGTTCTGTTGCATCCTGTTGTCAAATTGTTGTCTTGTTTGTCAGTTTTGTTAGTT
TATCCACTCCAGTCTCTGATATGTCTTATTTGTCAGTTTTGTTTGTTTATCCAGTCTCTGATATGTCTTG
TTTTTCAGTTTTGTTAGTTTATCCATTCTCTGATATGTGTTGTCCTGTTTGTCTTTTCTTTTCGGTAACT
AGAACTTGTGGAGCAGAGGAAAGTACCCGGAGTCATGTTCTCGTCAAACCAATAGGTATGCTGCTTTGAT
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CACTCCTGTAAACAAAAGCATGAACTATGACTGAGATGGGTACCTCGCGTTTGACTCTGGAGAAGTCAGC
AGAAATAACTGTTTGTGTTTCAGCAGGAAGCAGTAATCTTCCCTGTAATGAATATGCACTCTTGGCGCGG
CAAAACCCCAAGGGAGATGCGCAGCCAGTGGCATCTATTCTGCGGTGTGTTTAACCGTTCTGTGTCTGGC
TGCTCTATCTGTTATAGAGCATGTGAGCTATGACTAAGAGTTCCAGCCAACCTTTTGGCTGTTTTGCCTT
ATCATTCTAATAGTTGGTTTCATAGTGGCTTCTATTGAACCATTGTCTTGAACTCTTGATGGTATCACTC
TCTATGGATGTGATCTCATTTAAACTTACTCTAGGTGTTGTTGAACAATTTTGCACCAAGAGTTCCTGCC
AACCTTTGGACCATTTTGCGTCGTCATTCTAATAGTTGGTTTCTTACTGGCTGCTATTGAACCATTGTCT
TGCTCTTGGTTGATAGTACCACTCTCTGTGGATGTGATCTCACCTAAACTGACTCTAGGTGTTACTAAAC
AGTTTTGTAGTGGCTAATTTTTTCCATGTCCTTTCTGATTTATCAGTCTTAAGTGTCAGGGTCTGACGTT
TATTTTATTTTTGTCATATCTTGTTAACTCATTTAGGGTTAGGAGCCGATTAGTACGATTTAACATGGTA
TCGTTTTCTGTGGAGATGGTATGTCCGCAAGGAAGTTTATATGTCCCTGTTGCTGTACATCTGTTCCTGT
GGGGATGGTCTGTTTGTGTACATTTAGTAACAGTTTAGTTGTTGAACAAAATGTTTCTGTGGAGATGGTC
TATTTAGGTGCTTCAATTGTTTTGCATTCTTTCTTGATTGTACCTTGTGCTTATATTGGGTGAAGAGAAT
ATAAGGTACTAACTGCTGCTCTACTCTTTGTTCTACAGGAAAAAGCGACCTCGGAGATCACGTGATGGGC
CTAATTCAGTCTCTGAAACGATCAGGCGATGGAAAGAAGTGAACCAACAACTGGAGCATGATCCACAGGG
TTCAAAGAGGTCGAGGAAGCCACCTGCAAAGGGTTCAAAGAAGGGCTGTATGCAGGGGAAAGGAGGACCT
GAGAATACACAATGTGGATTCCGTGGTGTAAGGCAACGTACTTGGGGGAAGTGGGTTGCTGAAATTCGGG
AGCCAAATCGGGTGAGCAGGCTCTGGTTGGGAACGTTCCCCACTGCTGAGGATGCTGCCCGTGCTTATGA
CGAGGCAGCCAAAGCAATGTATGGCGCACTGGCTCGTGCCAACTTCCCTGTGCATCCTGCACAAGCTCCT
GCTGTGGCTGTAGCAGCGGCAATTGAAGGTGTTGTACGTGGTGCTTCAGCGTCATGTGAGTCTACTACAA
CATCCACCAACCACTCAGATGTTGCTTCTTCCTTGCCGCGACAAGCTCAAGCTCTTGAGATTTACTCCCA
GCCAGATGTGCTTGAGTCCACCGAATCTGTTGAGCATTACAGCCATCAAGACAGTGTTCCTGACGCTGGC
TCAAGCATTGCAAGGAGCATATCCGAAGAGGATGTGTTTGAGCCGTTGGAGCCTATTTCCAGTTTGCCGG
ATGGGGAATCTGACGGTTTTGATATAGAAGAATTATTAAGATTGATGGAAGCCGACCCAATTGAAGTTGA
GCCGGTCACCGGGGGCTCCTGGAATGGCGTGGAGATTGGCCAGCAGGAACCTCTCTACCTGGATGGCTTG
GACCAAGGCATGCTGGAGGGCATGCTGCAGTCTGATTATCCTTACCCAATGTGGATATCGGAGGATCGGG
CCATGTAC

D genomunda yerlasan Dreb1 geninin in silico analizi

ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/DQ195068.1

= NCBl Resources ™ How To (¥ Sig0 Into NCHY
Nucleotide Nucleotide || | scorch |
Advanced 2
GenBank » Send to: =
Change region shown =

Triticum aestivum genome D dehydration-responsive element-binding protein
(Dreb1) gene, complete cds

GenBank: DQ195068.1
FASTA Graphics Analyze this sequence
Run BLAST

Customize view o

Goto ¥ .
Pick Primers

Locus DQ195068 1748 bp Dha linear PLN 18-SEP-2005 o
DEFINITION Triticum aestivum genome D dehydration-responsive element-binding Highlight Sequence Fealures
protein (Drebl) gene, complete cds. Find in this Sequence
ACCESSION  DQ195068
VERSION DQ195868.1
KEYWORDS .
SOURCE Triticum aestivum (bread wheat) Articles about the Dreb1 gene =]
ORGANISM Triticum aestivum

Characterization of <i>TaDREB1</i> in wheat

Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embrycphyta; Tracheophyta; genotypes with difierent seed gi [Hereditas. 2018

Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceas; BOP
clade; Pooideae; Triticodae; Triticeae; Triticinae; Triticum.
REFERENCE 1 (bases 1 to 1748)
AUTHORS  Wei,B., Jing,R. and Chang,X.
TITLE Isolation and characterization of TaDREB1 from A, B and D genomes
of wheat More about the gene Dreb1 !

See al

JOURNAL  Unpublished
REFERENCE 2 (bases 1 to 1743)
AUTHORS  Wei,B., Jing,R. and Chang,X.
TITLE Direct Submission
JOURNAL Submitted (@5-SEP-20@5) Institute of Crop Sciences, The Chinese Related information -
Academy of Agricultural Sciences, 12 Zhongguancun South Street,
Beijing 190081, China
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1748
forganism="Triticum aestivum”™ Full text in PMC
[/mol_type="gencmic DNA"
fdb_xref="taxon:4565" Gene
pene forergEneme © PubMed (Weighted)
/gene="Drebl”
mRNA join(1..69,771..1748)

Dreb1 gene

Protein

Taxonomy




& ncbinim.nih.gov/nuccore/DQ195068.1 * O *@O

EREBFAFL type Transcnphon faco b

Jtronslotiona=HE TIKKNKEENGK

LOQENGSRKAPAKGSKXCHAGK GGPENSHC AYRGYRQRTIGKNNAE TREPNAGHRLI B Totcum sestum AP containg proten

LGSFPTAVERAR TLAPPLPHMSNGATAASH (Dreb1) mANA, complete cds bociecnce
TSHAPTAAL EVSNDLRSTHEEHS,

™ EVLDMITVEL SADVEMEAHEEY QDN ’ oo mere

sy

exon 771..1748
Jgenes"Dreb1”
Jnusbered

3R 1558..1743
Jgenes"Dreb1”

ORIGIN

1 TR, tguscgccsg anccacteee tecatctota cttgtatccc gccgcgn:c
121 geteg scgggeatty 55

181 tgegegtgtt TocgCRRTEE FUCEETECTE T S CCATCTARAR cAgTTatecy
241 ctactcgttt cotgttaccg cEECECELEt CEEPCTaghc GLAGETCEES SETEELEgeS
BB CBCCEEETLt CCRCCRRety tagaattatg
361 guuttcc; ter cucggt TREEEATEER SETTCEECEA gAttAgagc EETRCETERC
421 goactytcy LELEERRLCE BETERICER <ROCE gaatcggat geagaag
481 coatgt t

541 sctatatctt BTTEegRTEE gracccamce cABgLgAta
501 tastcrcett BACETTTTES COCCODEEAD MCIDGEITAR ((ctg(tt(g TEtIgrttta

tttttttt totgtgagaa agatt tat gact:

Join(1..69,771..1748)
/gene="Orer1”
/product="dehydration-responsive element-binding protein”

fou are here: NCBI > DNA & RNA » Nuzieotide Datsbase

B 1o0f1 DQ195064 © 2 segments

Details (]

x

Desplay: FASTA GenBank Help

Genin FASTA formatinda nukleotid ardiciligi asagidaki kimidir:

Triticum aestivum genome D dehydration-responsive element-binding protein (Drebl)
gene, complete cds
GenBank: DQ195068.1

GenBank Graphics

>DQ195068.1 Triticum aestivum genome D dehydration-responsive element-binding

protein (Drebl) gene, complete cds

TCGTCCCTCTTCTCGCTCCATGGAGACCGGGGGTAGCAAGCGGGAAGGAGACTGCCCCGGGCAGGAAAGG
TGAGCGCCGGAACCACTCCCTCCATCTCTACTTGTATCCCGCCGCGTTTCGCTCGAATCTACGGGCATTG
CTGAGGCGGCGGCGGCGCGCCGTCGCCGCGACATGGAATTTGCGCGTGTTTCCGCGGTTGGTCGGTGCTG
TGAAACATGCCCATCTAAAGCAGTTATCCGCTACTCGTTTCCTGTTACCGCGGCGCGTGTCGGACTAGTC
GTAGGTCGGCGGTGGTCGCCCTAGGTCGATGGCTGTCCTCCAGTTCGGTTCGCCGGGTTTCCGCCGGCTG
TAGAATTATGGTTTCCTCCGTCTTCTCGGTTGGGGATTGGAGTTCGGCGAGATTCAGAGCGGTGCGTGGC
GAACTGTCGGTGTTGGGTCGGGTGAGGCGGCGCCGTCCTCTGAATCGGATGCAGAAGTCCCCATGTCCAT
GGCGGCGGTCGGGGATTGCCCATGCCATGGCGGTACGATTGCTGGTGCACAGCATCATAAACTATATCTT
CGGGAGCTCGATTGCGGTTGGTACCCAACCCAAGTGATAATAATCTCCTTGACTTTTTTCCACCAAGGAA
ACAAGGATAGCCCTGCTTCGTTTTGTTTTAGATTTATACGACTTTTTTTTTCTGTGAGAAAGATTCATAT
GACTCTGACTGCTTATGTTTTTGGTTTCAACGTGTTTTCACCTTGTGATATGGATTGCCTTGATGAACAG
GAAGAAGAAAGTGCGCAGGAGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGCTGAAACCATCAAGAAGTGGAAGGAG
GAAAACCAGAAGCTCCAGCAAGAGAATGGATCCCGGAAAGCACCGGCCAAGGGTTCCAAGAAAGGGTGCA
TGGCAGGGAAAGGAGGTCCAGAGAATTCAAACTGCGCTTACCGCGGTGTGAGGCAGAGGACGTGGGGGAA
ATGGGTTGCTGAGATCCGTGAGCCCAACCGTGGCAATCGGCTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCAGTC
GAAGCTGCACGTGCATATGATGATGCGGCAAGGGCAATGTATGGCGCCAAAGCACGTGTCAACTTCTCAG
AGCAGTCCCCGGATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGGGCAACCGC
TGCGTCACATCCTTCTGATGGGAAGGATGAATCGGAGTCTCCTCCTTCTCTTATCTCAAATGCGCCGACA
GCTGCGCTGCATCGGTCTGATGCTAAGGATGAGTCTGAGTCTGCAGGGACCGTGGCACGTAAGGTGAAAA
AAGAAGTGAGCAATGATTTGAGAAGTACCCATGAGGAGCACAAGACCCTGGAAGTATCCCAACCAAAAGG
GAAGGCTTTACATAAAGCAGCGAACGTAAGTTATGATTACTTCAACGTCGAGGAAGTTCTTGACATGATA
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ATTGTGGAATTGAGTGCTGATGTAAAAATGGAAGCACATGAAGAGTACCAAGATGGTGATGATGGGTTTA
GTCTTTTCTCATATTAGGGTTTTAGCTATGAGGGTTGCAGTCATGCGGAGCAATAGGGATAACTTTCATT
CTAGCTGCTAGGAAATACTTCAAATCTGCAACCCGAAGCTTTGTAGTCACTTATGGTTTTCATCTTACTG
GAGAGAATAGCTTTATACCATAAGTCAACGGGTACAAGAAGTTGTCCTGTGCGTTGAGTTCATGTACT

MAFFT duzlenma programi ile miqayisali analizin naticalari agagida verilir:

CLUSTAL format alignment by MAFFT (v7.481)

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.

R N N R N N N N N

R N

—————————————————— CGGGAAGGAGACTGCCCCGGGCAGGAAAGGAAGAAGAAAGTG
TTCAACGTGTTTTCACCTTGTGATATGGATTGCCTTGA--TGAACAGGAAGAAGAAAGTG
GGCGGCGGCGGCGCCCTTCGAGATCCCGGCGCTCCAGC--CTGGAAGGAAAAAGCGACCT
ACTAACTGCTGCTCTACTC-—=—==———————— TTTGT--TCTACAGGAAAAAGCGACCT

* kA Kk hkk Kk k *

CGCAGGAGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGCTGAAACCATCAAGAAGTGGAAGGAGGAA
CGCAGGAGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGCTGAAACCATCAAGAAGTGGAAGGAGGAA
CGGAGATCACGTGATGGGCCTAATTCAGTCTCTGAAACGATCAGGCGATGGAAAGAAGTG
CGGAGATCACGTGATGGGCCTAATTCAGTCTCTGAAACGATCAGGCGATGGAAAGAAGTG

Kk kk ok k| kkk kkk _ kkkk Kk kkkkkkk Akkk Kk kkkAk Kk _*x
AACCAGAAGCTCCAGCAAGA-——————=———— GAATGGATCCCGGAAAGCACCGGCCAAG
AACCAGAAGCTCCAGCAAGA-——————=———— GAATGGATCCCGGAAAGCACCGGCCAAG

AACCAACAACTGGAGCATGATCCACAGGGTGCAAAGAGGGCGAGGAAGCCACCTGCAAAG
AACCAACAACTGGAGCATGATCCACAGGGTTCAAAGAGGTCGAGGAAGCCACCTGCAAAG

* ok Kk kK * kK *k Kk Kk kk * K * * * kK k Ak Kk kk kkKk

GGTTCCAAGAAAGGGTGCATGGCAGGGAAAGGAGGTCCAGAGAATTCAAACTGCGCTTAC
GGTTCCAAGAAAGGGTGCATGGCAGGGAAAGGAGGTCCAGAGAATTCAAACTGCGCTTAC
GGTTCGAAGAAGGGCTGTATGCTGGGGAAAGGAGGACCTGAGAATACACAATGTGGATTC
GGTTCAAAGAAGGGCTGTATGCAGGGGAAAGGAGGACCTGAGAATACACAATGTGGATTC

*khkkhkkk khkkkkk kk kk kkKk khkkhkhkkhkkhkhkkhkkhkhkk *k Khkkkhkk Kk K*Kk Kk Kk K * %

CGCGGTGTGAGGCAGAGGACGTGGGGGAAATGGGTTGCTGAGATCCGTGAGCCCAACCGT
CGCGGTGTGAGGCAGAGGACGTGGGGGAAATGGGTTGCTGAGATCCGTGAGCCCAACCGT
CGTGGTGTAAGGCAACGTACTTGGGGGAAGTGGGTTGCTGAAATTCGGGAGCCAAATCGG
CGTGGTGTAAGGCAACGTACTTGGGGGAAGTGGGTTGCTGAAATTCGGGAGCCAAATCGG

*k kkkkk kkkkKk * kk kkkkhkkhkkhkk kkkkhkhkkhkkhkhkkhkhkk Ak kk kkkkk Ak kK

GGCAATCGGCTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCAGTCGAAGCTGCACGTGCATATGAT
GGCAATCGGCTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCAGTCGAAGCTGCACGTGCATATGAT
GTGAGCAGGCTCTGGCTGGGAACGTTCCCCACTGCTGAGGATGCTGCCCGTGCTTATGAC
GTGAGCAGGCTCTGGTTGGGAACGTTCCCCACTGCTGAGGATGCTGCCCGTGCTTATGAC

* * *kkkikk kkk ok kK * kkkkk kk kk K *k kkkhkkk khkkhkkk KAk kk Kk

GATGCGGCAAGGGCAATGTATGGCGCCAAAGCACGTGTCAACTTCTCAGAGCAGTCCCCG
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DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

e [ R S [ U S [ S S S N I R

R R e e

GATGCGGCAAGGGCAATGTATGGCGCCAAAGCACGTGTCAACTTCTCAGAGCAGTCCCCG
GAGGCAGCCAGAGCAATGTATGGCGCACTGGCTCGTACCAACTTCCCTGTGCATCCTGCA
GAGGCAGCCAAAGCAATGTATGGCGCACTGGCTCGTGCCAACTTCCCTGTGCATCCTGCA

*k kk kK K Ak khkhkkkhkhkkkkhkkkhk * Kk kKK kkkhkkkkikk Kk kK kK%K * *

GATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGGGCAACCGCT
GATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGGGCAACCGCT
CAAGCTCCTGCTGTGGCTGTACCAGCG--GCAATCGAAGGTGTTGTACGTGGT-GCTTCA
CAAGCTCCTGCTGTGGCTGTAGCAGCG--GCAATTGAAGGTGTTGTACGTGGT-GCTTCA

* Kk R R kKK Kk Kk _kxk ok _k kk | Kk K
GCGTCACATCCTTCTGATGGGAAG———-——— GATGAATCGGAGTCTCCTCCTTCTCTTATC
GCGTCACATCCTTCTGATGGGAAG—————— GATGAATCGGAGTCTCCTCCTTCTCTTATC

GCATCATGCGAGTCTACTACAACGTCCACCAACCACTCAGATGTTGCTTCTTCCTTGCCG
GCGTCATGTGAGTCTACTACAACATCCACCAACCACTCAGATGTTGCTTCTTCCTTGCCG

* Kk kKK * K % * * * * kk kK * kk kk k% *

TCAAATGCGCCGACAGCTGCGCTGCATCGGTCTGATGCTAAGGATGAGTCTGAGTCTGCA
TCAAATGCGCCGACAGCTGCGCTGCATCGGTCTGATGCTAAGGATGAGTCTGAGTCTGCA
AGACAAGCTCAAGCTCCTGAGATTTACTCCCAGCC—————— AGATGCGCTTGAGTCCACA
CGACAAGCTCAAGCTCTTGAGATTTACTCCCAGCC——=-=--— AGATGTGCTTGAGTCCACC

* Kk Kk K% * *kx k% * * Kk Kk Kk K * ok Kk k kK *

GGGA-——————— CCGTGGCACGTAAGGTGAAAAAAGAAGTGAGCAATGATTTGAGAAGTA
GGGA-——————— CCGTGGCACGTAAGGTGAAAAAAGAAGTGAGCAATGATTTGAGAAGTA
GAATCAGTTGTGCTGGAGTCTGTCGAGCATTACAGCCATCAAGACACTGTTCCTGACGCT
GAA-—————————————— TCTGTTGAGCATTACAGCCATCAAGACAGTGTTCCTGACGCT

* * x * * ok * * x * * % *k  Xx

CCCATGAGGAGCACAAGACCC—===—————— TGGAAGTATCCCAACCAAAAGGGAAGGCT
CCCATGAGGAGCACAAGACCC—===—————— TGGAAGTATCCCAACCAAAAGGGAAGGCT
GGCTCAAGCATTTCAAGGAGCACATCCGAAGAGGATGTGTTCGAGCC---ATTGGAGCCT
GGCTCAAGCATTGCAAGGAGCATATCCGAAGAGGATGTGTTTGAGCC---GTTGGAGCCT

* * kX * Kk Kk k * *k Kk kk K * Kk k * kk  kk

TTACATAAAGCAGCGAACGTAAGTTATGATTACTTCAACGTCGAGGAAGTTCTTGACATG
TTACATAAAGCAGCGAACGTAAGTTATGATTACTTCAACGTCGAGGAAGTTCTTGACATG
ATTTCCAGTTTGCCGGATGGAGAAGCAGACGGTTTTGATATAGAAGAATTATTGAGATTG
ATTTCCAGTTTGCCGGATGGGGAATCTGACGGTTTTGATATAGAAGAATTATTAAGATTG

* * *k kK * K * K * * Kk Kkkk X * * K

ATAATTGTGGAATTGAGTGCTGATGTAAAAATGGAAGCACATGAAGAGTACCAAGATGGT
ATAATTGTGGAATTGAGTGCTGATGTAAAAATGGAAGCACATGAAGAGTACCAAGATGGT
ATGGAAGCCGACCCAATTGAAGTCGAGCTGGTCACTGGGGGCTCCTGGAATGGTGGAGCC
ATGGAAGCCGACCCAATTGAAGTTGAGCCGGTCACCGGGGGCTCCTGGAA-—————————

* K * * K * kK * * * * * %
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AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

AF303376.
DQ195068.
AB193608.
KM520370.

GATGATGGGTTTAGTCTTTTCTCATATTAGGGTTTTAGCTATGAGGGTTGCAGTCATGCG
GATGATGGGTTTAGTCTTTTCTCATATTAGGGTTTTAGCTATGAGGGTTGCAGTCATGCG
AACACTGGCGTGGAGATGGGCCAGCAGGAACCTCTCTACCTGGATGGCTTGGACCAAGGC
————— TGGCGTGGAGATTGGCCAGCAGGAACCTCTCTACCTGGATGGCTTGGACCAAGGC

* K K * * * * * *  x * *k kK Kk * Kk Kk

I S S

GAGCAATAGGGATAACTTTCATTCTAGCTGCTAGGAAATACTTCAAATCTGCAACCCGAA
GAGCAATAGGGATAACTTTCATTCTAGCTGCTAGGAAATACTTCAAATCTGCAACCCGAA
ATGCTGGAGGGCATGCTGCAGTCTGATTATCCTTACCCAATGTGGATATCAGAGGATCGG
ATGCTGGAGGGCATGCTGCAGTCTGATTATCCTTACCCAATGTGGATATCGGAGGATCGG

* K * Kk Kk Kk * K * * * * * * *

I S

GCTTTGTAGTCACTTATGGTTTTCATCTTACTGGAGAGAATAGCTTTAT----————- AC
GCTTTGTAGTCACTTATGGTTTTCATCTTACTGGAGAGAATAGCTTTAT----————- AC
GCCATGCA--CAACTCTGCCTTCCATGATGCTGAGATGAGCGAGTTCTTCGAAGGGTTGT
GO A TG A= Cmmm — = = = oo o

* K * Kk Kk *

N

Nukleotid ardicilhiglarin mugayisasine asaslanan filogenetik agacda AF303376.1 ve
DQ195068.1 genlari bir grupda, AB193608.1 voe KM520370.1 genlari ikinci grupda

yerlagdiri

Bugdani

Imisdir.

n Dreb genlarinin nukleotid ardicilliglarinin miugqayisali analizina

asaslanan filogenetik agac

Archasopieryx.js 1.0835

1_AF3033. lete_cds

- B

— Clepiay Data

Node Name > 4_DQ1950. lete_cds

Branch Length
External Labals SEEL___ o 2_AB1938. lete_ods
External Nodes

3_KM5203.._gene__ e
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Eyni zamanda DREB geni ile yanagi quraqgligla induksiya olunan bir sira digar genler do
analiz edilmigdir:

2-ci qrup LEA ziilallarina aid olan Wdhn13 geninin in silico analizi

@ ncbinim.nih.gev/nuccore/ABS53588.1

GanBank = Send i =

Change region shown =
Triticum aestivum Wdhn13 gene for group2 late embryogenesis abundant protein,
complete cds

GenBank: ABS535858.1
FASTA Graghic Analyze this sequence =
Run BLAST

Customize view =

Gotn ¥ Pick Primars
Locus ABSE3ISEE 375 bp Dtea linear  PLN 96-NOV-2013
DEFINITION Triticum aestivum Wdhnl3 gene for group? late embryogenesis
abundant protein, complete cds, Find in this Sequence
ACCESSION  ABSEISES
VERSION ABSE35E8.1
KEYHORDS .

Highlight Saquence Features

SOURCE Triticum sestivum (bread wheat) Related information -
ORGANISM Triti aestives Protein
Eukaryota; viridiplantae; Streptophyta; Embrycphyta; Tracheophyta;

Spermatophyta; Magnoliopside; Liliopside; Poales; Poscese; BOP Taxenany
clade; Pooideas; Triticodse; Triticese; Triticinae; Triticum.
REFERENCE 1
AUTHORS  Heidari,P., Falaknaz,M., Mehrabi,i.d., Kahrizi,D. snd Yari,k.
TITLE D04 sequence analysis of the Wdhnl3 (LEA) gene Cultivated bread Recent activity =

wheat, durus snd their genomic donor species
JOURNAL  Unpublished

REFERENCE 2 (bases 1 to 375) Q, wdhni3 (16)
AUTHORS  Falaknaz,M., Mehrabi,d.A., Kshrizi,D., Yari,K. and Heidari,P.
TITLE Direct Submission
JOURNAL  Submitted (31-0CT-2813) Contact:Parviz Heidsri Sari Agricultural B Triteum aestvum Wdha13 gene for group2
Sciencesand Natural Resources University, Plant breeding; Sea road, late embryogenesis abundant profen Nucksse
Sari, Mazandarsn 587, Iran URL :http://en.sanru.sc.ir/ Phone - ;
tas.mams e 108 08H1513830668 =] Ilg:‘a.e.m:.rg)es[ (Siliana) Dehydrin mRINA.'“_'
FEATURES Location/Qualifiers L4 :
source 1.9 B Tdurum Dest. (Siliana) Dehydrin mANA,
Jorgonise="Triticum aestivim™ clone pTd16 Nclestice
/mol_type="genomic DNA™
feultivars"Sardari” Q, TdDHN1E (T
/db_xref="taxon: 4565
gene 1..37%
/gene="wdhn13" St mone,
o8 1..37%
/gene="rdha13"

Jeodon_startal
/product="group? late embryogenesis abundant protein”
fprotein_{d="B2004192.17

translations"HEHQGAGAGEKXKGIVES ITERLPOGHADHOQATOATYGOOGHTE

Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhdi asagidaki kimidir:

Triticum aestivum Wdhnl3 gene for group2 late embryogenesis abundant protein,
complete cds

GenBank: AB863588.1

GenBank Graphics

>AB863588.1 Triticum aestivum Wdhnl3 gene for group2 late embryogenesis

abundant protein, complete cds
ATGGAGCACCAGGGGCACGGCGCAGGCGAGAAGAAGGGCATCGTGGAGAGCATCACGGAGAAGCTCCCCG
GTGGCCATGGTGATCACCAGCAGGCCACCGGTGGCACGTACGGGCAGCAAGGACACACCGGAGTTACCGG
CACAGGCACCGGCACCGGCGAGAAGAAGGGCGTCGTCGAGAACATCAAGGAGAAGCTTCCCGGTGGCCAC
GGTGACCACCAGCACACCACTGGAATGACCGGCTCGAAGACGCATGCCACCACAGCCACCACCGATGGCA
ACTACGGGAAGTCGGGACACACCGGCACTGACAGCACCGATGAGAACAAGAGCATGATGGACAAGATCAA
GGACAAGCTGCCTGGACAGCACTAA
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB863588.1?report=genbank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB863588.1?report=graph

= NCBI Resources = How To (¥

MNucleotide Nucleotide v |

Advanced

Graphics Send to: »

Triticum aestivum Wdhn13 gene for group2 late embryogenesis abundant protein, complete cds

GenBank: AB863585.1
GenBank FASTA
ink To This View | Feedback

! 020 (30 940 |50 (6070 (80|80 00 |0 _ (20 130 |W0_p50 (60 (70180 (180 (200 |2I0 (220 |230 [240 250 (260 (270 |280 |230 [300 |30 (320 |330 ]340 p@s0 | 3M
¥

) 2 ABs63se8.1 ~ | Find: ~ | &acp| @, [id o 1= B2 A Tools ~ | ¥ Tracks = ¥, Dowmload = @ 7 =
i e e |30 |40 5o (se [7e (s |30 [100 |ue |20 [150 [140 {50 [160 |i70 10 [150 [200 (210 220 (230 [240 |20 (260 [270 (260 |29 |30 |30 |30 (330 [0 |0 | 7S

| (60 |90 [ee |48 |1z0 139 [140 |i5o [160 |i7e [180 150 (280 |20 |220 (230 |240 |250 (260 |27 |60 (290 |00 (30 [320 (330 340 |36 | m
ABB53588.1: 1..375 (375 nt) /" ¥ Tracks shown: 2/5

|0 28 |30 40 [e  [se

/protein id="BA004192.1"
/translation="MEHQGHGAGEKKGIVESITEKLPGGHGDHQQATGGTYGQQGHTG
VIGTGTGTGEKKGVVENIKEKLPGGHGDHOQHTTGMTGSKTHATTATTDGNYGKSGHTG
TDSTDENKSMMDKIKDKLPGQH"

LEA/RAB alaqgali COR ziilalini kodlagdiran Wrab17 geninin in silico analizi

= NCBI Resources ) How To ™ Sign in to NCBI
Nucleotide [Nucleotide  ~||| |
Advanced Help
GenBank ~ Sendto: »
Change region shown =

Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-related COR protein (Wrab17)
mRNA, complete cds
GenBank: AF255053.1

Customize view x

FASTA Graphics Analyze this sequence =
Run BLAST
Goto: (¥ Pick Primers
LoCus AF255853 735 bp mMRNA linear PLN 17-0CT-2000 N
DEFINITION Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-related COR protein Highlight Sequence Features
(Wrabl?) mRNA, complete cds. Find in this Sequence

ACCESSION  AF255@53
VERSION AF255853.1
KEYWORDS
SOURCE Triticum aestivum (bread wheat) Articles about the Wrab17 gene =
ORGANISM Triticum aestivum
Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta;
Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceae; BOP
clade; Pocideae; Triticodae; Triticeae; Triticinse; Triticum. New bers of a cold i up-3

Functional characterization of the Wrab17 gene
in the interaction pi1 [Plant Physiol Biochem. 2018]

ro
REFERENCE 1 (bases 1 to 735) Lea/Rab-related Cor g [Genres Gengl Syst 2000)
AUTHORS  Tsuda,K., Tsvetanov,S., Takumi,S., Mori,N., Atanassov,A. and
Nakamura,C. Seeall...
TITLE New members of a cold-responsive group-3 Lea/Rab-related Cor gene
family from common wheat (Triticum aestivum L.)
JOURNAL  Genes Genet. Syst. 75 (4), 179-188 (2000)
PUBMED 11126566 More about the gene Wrab17 —
REFERENCE 2 (bases 1 to 735) Wrab17 gene

AUTHORS  Nakamura,C., Tsuda,K. and Tsvetanow,S.
TITLE Direct Submission
JOURNAL  Submitted (1@-APR-2009) Biological and Environmental Science,

Faculty of Agriculture, Kobe University, 1-1 Rokkodai-Cho, Nada-Ku, Related information =i
Kobe 657-8581, Japan Protein
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..735 PubMed
Jorganism="Triticum aestivum"
/mol_type="mRNA" Taxonomy

Jdb_xref="taxon:4565"
Jchromosome="5A; 48; 40"
gene 1..735

Full textin PMC
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/557357653

Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardiciligi asagdidaki kimi olmusdur:

Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-related COR protein (Wrab17) mRNA,
complete cds

GenBank: AF255053.1

GenBank Graphics
>AF255053.1 Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-related COR protein (Wrabl7)

mRNA, complete cds
CAAATTAGTACGTACCAACACTCCATCAACTTCAAAAATGTCTGGTTGGTTTCAAGAGAAGTCCGGCGAC
GCCACCAAGACGGCGTCCGAGACGGGGCAGACCATTCAAGACCGCGCCGTCGAGGCAAAAGACCAGACCG
GGGCCTTCCTTGGTGAGAAAAGCGAGGCTGTCACGAAGGCTGCCTCCGAGACTACCGAGGCGGCTAAAAA
GATGGGCGGCGAGGCCATGGGGAAGGCGTCCGAGACGGTGGAAGCCGGTAAGGATCACGCCGTCGAGGGC
AAAGACCAGGCAGGCAGCTTTTACGGCGACAAGACTGACGCTGTCAAGAAGACGGCCACCGAGACTGCCG
ATGCCACCAAGGAGAAGTCCACCGAGGCCGCCCAGCATGTCCAGGACACCGCTGCACAGTACACCAAGGA
TACCCCGGTCGCCCCCAAGGAAAACGTCTTCCAGCAGGCCGGCGGGAATATGGTGGGTGCCGCTACAGAC
GCCAAGGACGCTGTCATGAACACGCTCGGGATGGGAGGAGACAAGTGAGATGCGGGTGGTGCCACCAAGA
AGACCACAAAGGATAATAGGCGCGTCTGCGCTTGCTTGCCCTAGCCCTCCTTCTGTTTCGCTATTCCTTC
AATATAATTTAATTTCCAGTTCCATGGCACTAATTACACATGCTCCTTGGTGTAACTTTGTATGATGTAT
CCGACCGAGGTATGAATATATTTTCCACCAATCAT

= NCBI Resources ¥ HowTo
Nucleotide Nucleotide v [
Advanced

Graphics » Send o »

Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-related COR protein (Wrab17) mRNA, complete cds
GenBank: AF255053 1
GenBank FASTA
Link To This View | Feedback

! 20 |40 B0 B0 W0 (20 (W0 (B0 (B0 (200 [220 (240 (260 |2B0 |300 |320 340 |3E0 |380 400 (420 (440 |4980 |480 |500 |520 |540 |60 |GBO |BO0 |E20 |E40 |BED |EBD 70O 7.

) 2 AF255053.1 - | Find: hik= =2y o 2= R Todks » | £ Tradks » #, Download » G0 ¥
b e 40 |sv |eo oo 1o 40 |50 |i#0 o090 [220 |24p (250 (289 300 [320 340 |60 [380 |460 420 |44 [460 |489 500 [s20 [s40 |59 (590 |60 620 [E40 [BER [60 |Ted 739

20 |48 6D |80 109 [120 [14D 150 [169 [200 [220 [240 (260 (209 [300 |320 340 (360|380 (400 [420 |440 460|488 |500 520 [s40 |50 580 |Em0 620 [E4e [660 680 [Tee 7S
AFZ55053.1: 1..735 (735 nt) /' ¥ Tracks shown: 2/5

/protein id="AAF68628.1"
/translation="MSGWFQEKSGDATKTASETGQTIQDRAVEAKDQTGAFLGEKSEA
VTKAASETTEAAKKMGGEAMGKASETVEAGKDHAVEGKDQAGSEFYGDKTDAVKKTATE
TADATKEKSTEAAQHVQDTAAQYTKDTPVAPKENVEFQQAGGNMVGAATDAKDAVMNTL
GMGGDK"
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AF255053.1?report=genbank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AF255053.1?report=graph
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/7716956

Triticum durum-—da rast galinmis dehidrin geninin (pTd27e klonu) in silico analizi

= NCBl Resources ) How To (¥ Sign in to NCBI
Nucleotide Nucleotide  ~  Search |
Advanced Help
GenBank ~ Send to: ~
Change region shown =
T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd27e
Customize view =
GenBank: X78431.1
FASTA  Graphics
— Analyze this sequence =.
;[
Gw® Run BLAST
Locus X78431 751 bp  mANA  linear  PLN 13-FEB-1996 Pick Primers
DEFINITION T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRMA, clone pTd27e.
ACCESSION  X78431 Highlight Sequence Features
VERSION X78431.1
KEYWORDS  dehydrin. Find in this Sequence
SOURCE Triticum turgidum subsp. durum (durum wheat)
ORGANISM Triticum turgidum subsp. durum
Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; -
Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceae; BOP Related information
clade; Pooideae; Triticodae; Triticeae; Triticinae; Triticum. Protein
REFERENCE 1
AUTHORS  Labhilli,M., Joudrier,P.H. and Gautier,M.F. Taxonomy
TITLE Characterization of cDNAs encoding Triticum durum dehydrins and E Il
their expressions patterns in cultivars that differ in drought unctional Class
tolerance
JOURNAL Plant Sci. 112, 219-239 (1995)
REFERENCE 2 (bases 1 to 751) ) -~
AUTHORS  Geutier,M. Recent activity
TITLE Direct Submission Tem Off Clear
JOURNAL  Submitted (17-MAR-19%4) M. Gautier, I N R A, Laboratocire de B T durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA
Techologie des Cereales, 2 Place viala, 34060 Montpellier, Cedex clone pTd27e Hisciaoilda
@1, FRANCE
FEATURES Location/Qualifiers Q XT8431 (D)
source 1..751
forganism="Triticum turgidum subsp. durum”
/mol_type="mRNA" B Shaping Durum Wheat for the Future: Gene
/strain="Siliana” Exp Analyses and Metabolites Pro..
fsub_species="Desf."
/db_xref="taxon:4567" Q TdDHN15(2) o
/clones"pTd27e" e
tissue_type="dehydrated root B Triticum aestivum cold-responsive LEA/RAB-

[dev_stage="4 day old seedling”

related COR protein (Wrab17) mRN; tuciectde

Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhdr asagidaki kimidir:

T.durum Destf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd27e
GenBank:

X78431.1

GenBank Graphics

>X78431.

1 T.durum Desf. (Siliana)

Dehydrin mRNA,

clone pTd27e

CAAAGAGCAAAAGCTAAAGCCACAACCAAGTCCAGTTTAGGAAGAGGCAGAGATGGAGTTCCAAGGGCAG
CACGACAACCCCGCCAACCGCGTCGACGAGTACGGCAACCCGTTCCCGCTGGCCGGCGGCGTGGGGGGAG
GACACGCCGCTCCTGGCACCGGCGGGCAGTTACAGGCCCGCAGGGGAGAGCACAAGACCGGTGGGATCCT
GCATCGCTCCGGCAGCTCCAGCTCCAGCTCGTCTTCCGAGGACGACGGCATGGGCGGGAGGAGGAAGAAG
GGCATGAAAGAGAAGATCAAGGAGAAGCTCCCCGGCGGCCACAAGGACAACCAGCAGCACATGGCGACTG
GTACAGGGACTGGAGGAGCCTACGGGCCGGGGACTGGAACTGGTGGAGCCTACGGGCAGCAAGGCCACGC
AGGAATGGCCGGCGCCGGCACTGGCACCGGCGAGAAGAAGGGGATCATGGACAAGATTAAGGAGAAGCTG
CCGGGACAGCACTGAGCCGACGGCTCCGGCTGGCCGCTTCCTTTGCATAGCTACACGCGTCAATGCCTTC
TAGTTCCACGTGATCTTTTTGTTCAATAATAATAAGATGAAGCAGAACGAAAACTTGTCTCTGATCTCGT
CTGTGTCAGGGACACTTTTCTGTATACAGCGTGCGTCGTGTTTGTTATGTTTTGTGTGTTGTGTCTTCAT

GTTGAAACAAATTTAGTGTACAACTGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/X78431.1?report=genbank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/X78431.1?report=graph

=2 NCBI Resources ™) How To ()

Nucleotide [Nucleotige ||
Advanced

Graphics » Send to: =

T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd27e
GenBank: X78431.1
GenBank FASTA
Link To This View | Feedback

! |20 305080 [0 |20 |WO 160 (180|200 (220 |240 |260 [280 |300 (320 [390 |380 |30 400 (420 {40 [460 |4B0 (500 |520 (540 |50 |5BO_|G00_[620 (840 860 _|680_|700 [7z0 704

| |

S xrmaata - | Find: | I~ |l i @ e 7 Tooks = | §§ Tracks = #, Download = 2 7 =
b |20 |48 |so_ |sa 0o |iz0 |46 (160 |10 (200 [:20 [240 |260 |250 300 (320 (340 (360 [360 |400 |420 440 |450 (450 500 520 [s40 [50 [550 |6ep |6ze |s40 |eeo [eso |ee (7o 7y

olyh_signal Features W o L0
putative [l
putative [l
putative [l
olyR_site Features 0y @O L 0%
putativa |
|0 |40 |60 |80 100 20 140 160 [150 (200|220 |240 |260 (280 |00 (320 (340 |360 (360|400 420 440 [460 [450 |S00 [S20 (540 [S60 |58 (600 [6E0 (640|660 |6e0 |70 |20 7SI
X78431.1: 1..751 (751 nt) /" £ Tracks shown: 4/7

/db xref="UniProtKB/TrEMBL:Q41601"
/translation="MEFQGQHDNPANRVDEYGNPFPLAGGVGGGHAAPGTGGQLQARR
GEHKTGGILHRSGSSSSSSSSEDDGMGGRRKKGMKEKIKEKLPGGHKDNQQHMATGTG
TGGAYGPGTGTGGAYGQQGHAGMAGAGTGTGEKKGIMDKIKEKLPGQH"

LEA D-11 dehidrini tgiin Wdhn13 geninin in silico analizi

Nucleotide  [Nugeciee ] 5o

Advanced Help

GenBank » Sendlo:
Change region shown >

Triticum aestivum Wdhn13 mRNA for LEA D-11 dehydrin, complete cds
GenBank: ABOTE80T 1

Customize view =

EASTA Graphcs
- — - Analyze this sequence =
Goto Run BLAST
LOCUS ABATEERT 657 bp  mANA  linear  PLN 25-JUN-2002 Pick Primers
DEFINITION Triticum sestivum Wdhnil mRNA for LEA D-11 dehydrin, complete cds.
ACCESSION  ABG7EBOT Highlight Sequence Features
VERSION ABOTEBET.1
KEVWORDS . Find in this Sequence
SOURCE Triticum asstivis (bread wheat)
ORGANISM Triticum sestivem
Eukaryota; Viridiplantase; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta;
Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceae; BOP More about the gene Wdhn13 =
clade; Pooidese; Triticodae; Triticeae; Triticinae; Triticum. Wdhn13 gene
REFERENCE 1
AUTHORS  Ohno,R., Takumi,5. and Nakamura,l.
TITLE Comparative analysis of transcript and protein accusulation of a
novel 1 lecular-weight, cold LEA D-11 dehydrin in Related information -
wheat Protein
JOURNAL  Unpublished
REFERENCE 2 (bases 1 to 657) Taxonomy
AUTHORS ~ Ohno,R., Takumi,S. and Nakssura,C.
TITLE  Direct Submission Gene
JOURNAL  Submitted (22-DEC-28@1) Ryoko Ohno, Kobe university, Faculty of
Agriculture; Mada-ku, Rokkedai-cho 1-1, Kobe, Hyogo €57-8501, Japan
(E-mail:963d828n@yku. kobe-u.ac. p, Tel:B1-78-803-5868, =41, .3ms
Fax:§1-78-503-5859) Recy /gene="Hdhn13~
FEATURES Location/Qualifiers fcodon_startel
souree 1..657 fproduct="LEA D-11 dehydrin™
forganise="Triticum aestivum”™ B fprotein_ige" BaCeiliZ.] -
Smol_types"mRNA" ftransl TEKL WEHOEHTE
feultivar="Mironovskaya 508" [ 1 VIGTGTGTGEKKGWVENTKEKLI TAT
fdb_xrefs™taxon:4565” 1| TOSTGENESHMOKTKDKLPEOH"
fehromosomes"7"
1, . ABOTEE07 : 1 segment Details (%) I Display: FASTA GenBank Help *
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https://www.uniprot.org/uniprot/Q41601

Cari genin FASTA formatinda nukleotid ardicilligi asagidaki kimidir:

Triticum aestivum Wdhn13 mRNA for LEA D-11 dehydrin, complete cds
GenBank: AB076807.1

GenBank Graphics

>AB076807.1 Triticum aestivum Wdhnl3 mRNA for LEA D-11 dehydrin, complete cds
TGAGGGCAAGATGGAGCACCAGGGGCACGGCGCAGGCGAGAAGAAGGGCGTCATGGAAAGCATCACGGAG
AAGCTCCCCCGTGGCCATGGTGATCACCAGCAGGCCACCGGTGGCACGTACGGGCAGCAAGGACACACCG
GAGTTACCGGCACAGGCACCGGCACCGGCGAGAAGAAGGGCGTCGTCGAGAACATCAAGGAGAAGCTTCC
CGGTGGGCACGGTGACCACCAGCACACCACTGGAATGAGCGGCTCGAAGACGCATGCCACCACAGCCACC
ACCGATGGCAACTACGGGAAGTCGGGACACACCGGCACTGACAGCACCGGTGAGAACAAGAGCATGATGG
ACAAGATCAAGGACAAGCTGCCTGGACAGCACTAAGCCCAGCCGGTCTGCCCACGCCCGCGCCCGACCCG
CTACTTTGCAGAATATATAATAAGATGGCCAACTTCCACCGTGTATACATGAATTTAAGCTTTCATGGAG
GAGCGCCCCAATTCATCTGGGTTTAAGCTTTCATGGACAACAGTGTGTCGAGGGTTTTCGTTTGTTTACA
ATTTGCATACTTTGACATGGAAATTTCCTTTTGGTTCAACCGGTGCATGGTATGCTATGGCATCTAATAT
AAATATAAGCAAAATGTTAAGTTTGCA

e = ———
e NCBl Resources () How To [»)

Nucleotide Nucleotide v ||
Advanc:

ed

Graphics = Send to: =

Triticum aestivum Wdhn13 mRNA for LEA D-11 dehydrin, complete cds

GenBank: ABOT6807.1

GenBank FASTA

Link To This View | Feedback
F 20 (40 g0 (80 |00 (20 (M0 |60 (80 (200 |220 (240 (280 (200 300 (320 340 (360 330 400 (420 |440 460 480 500 520 /540 (560 (560 e00 520 | edd
) 2 ABO76807.1 = | Find: LA l= =] @M= T SR Tools + | £ Tracks = #, Downkoad = @2 7 =
_ 2 |48 [0, |0 |18 26 |46 li58 liee |00 220 240 260|260 |00 [320 |4 |30 [360 |00 [420 |40 460 e |See 520 [S4b [S68 [See jeee [s20 | 657]

ey - >~ |
|26 |40 6@ |88 108 [120 [148 160 (160 |08 |20 (240 |66 (260|300 [320 340 360 330 4B [420 |44 |450 450 560|520 [54p |56 [s80  |eod (620 | 657

| ABO7ES07.1: 1..657 (657 nt) 7 & Tracks shown: 2/5

/protein id="BACO01112.1"
/translation="MEHQGHGAGEKKGVMESITEKLPRGHGDHQQATGGTYGQQGHTG
VIGTGTGTGEKKGVVENIKEKLPGGHGDHQHTTGMSGSKTHATTATTDGNYGKSGHTG
TDSTGENKSMMDKIKDKLPGQH"
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB076807.1?report=genbank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB076807.1?report=graph
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/21624242

Triticum durum-—da rast galinmis dehidrin geninin (pTd16 klonu) in silico analizi

S NCBI  Resources (¥) How To [#)

Nucleotide  [nusote ]|

Advanced

GenBank ~

T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd16

GenBank: X78429.1
FASTA  Graphics

Send to: =

5o

Change region shown

Customize view

Sign in to NCBI

Goto ™

LoCuUs X78429 814 bp mRNA linear PLN 18-JAN-1296
DEFINITION T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTdil6.
ACCESSION  X78429

VERSION X78429.1
KEYWORDS  dehydrin,
SOURCE Triticum turgidum subsp. durum (durum wheat)

ORGANISM Triticum turgidum subsp. durum
Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embrycphyta; Tracheophyta;
Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceae; BOP
clade; Pooideas; Triticodae; Triticeae; Triticinae; Triticum.

REFERENCE 1

AUTHORS  Labhilli,M., Joudrier,P.H. and Gautier,M.F.

TITLE Characterization of ¢DNAs encoding Triticum durum dehydrins and
their expressions patterns in cultivars that differ in drought
tolerance

JOURNAL Plant Sci. 112, 219-23@ (1995)

REFERENCE 2 (bases 1 to 814)

AUTHORS  Gautier,M.

TITLE Direct Submission

JOURNAL  Submitted (17-MAR-1994) M. Gautier, I N R A, Laboratoire de
Techologie des Cereales, 2 Place viala, 34060 Montpellier, Cedex

@91, FRANCE
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..814

Jorganism="Triticum turgidum subsp. durum”
/mol_types="mRNA"
fstrain="5iliana"
/sub_speciess"Desf."
Jdb_xref="taxon:4567"
felone="pTd16"
/tissue_type="dehydrated root"
Jfdev_stage="4 day old seedling”
cDs 35..515

Analyze this sequence
Run BLAST

Pick Primers
Highlight Sequence Features
Find in this Sequence

Related information
Protein

Taxonomy

Full text in PMC

Recent activity

Tumn Off Clear

B Tdurum Desf (Siliana) Dehydrin mRNA,

clone pTd16
TdDHN1E (0)

Nucleotide

Nucleotide

clone:JO23096D05, full insert seque: Nucleatide

LOC4350452 [Oryza sativa Japonica Group)

Q
B Oryza sativa Japonica Group ¢cDNA
g
qQ

Gane

RAB16C AND (alive[prop]) (1)

Tadqiq olunan genin FASTA formatinda nukleotid ardicilhdi asagidaki kimidir:

T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd16
GenBank: X78429.1

GenBank Graphics
>X78429.1 T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA,

clone pTdlé

CAGATTTCTGAGATAATCAAAATCAGCACCTGTGCAAGATGGAGTACCAGGGACAGCAGCAGCACGGCCA
GGCGGCGACCAACCGCTTCGCCGAGTACGGTAACCTGGTGGCCGGACATGGTGCCGGCACCGGGATGGCT
GCGCACGGCGGCGTCGGCACCGGTGCCGTTGCGGCTGCAGGTGGGCATTTCCAGCCCACGAGGGAGGAGC
ACAAGGCCGGAGGGATCCTGCAGCGCTCCGGCAGCTCCAGTAGCTCCAGTTCGTCTGAGGATGATGGCAT
GGGCGGGAGGAAGAAGAAGGGCATCAAGGATAAGATCAAAGAGAAGCTTCCGGGTGGCCACGGCGACCAG
CAGCAGACCGCCGGCACCTACGGACAGCAAGGTCATACGGGAACGGCCGGCACCGGCGGCACTTACGGCC
AACCGGGACACACCGGAATGGCTGGCACCGACAGCACCGGTGAGAAGAAGGGCATCATGGACAAGATCAA
GGAGAAGCTGCCCGGACAGCACTGAGCCCGGCCCGCAGCAGCTACTCGAGAGTTGAGGTGCCGATCTGGC
CACCTTTGCAGAATAATAAGATGGAGATGCAGTAAAACTTCCCGAAATAAAGTGAGCTACTCACTTGTGA
TGTCTGAGTTCTGAGTCTGGTGGACTTGAATTTGGGCTGCTTGTATGTACCCGGGATGTTTTGTGCTCTG
TACTTCGATGTGTGAATTTTCTTTTGGTTGTACTGTGTATTTATTATATGGGGATGTATATCATGGTATA

ATGCAATATATTTTGCCCTTTTACTTGAAAAAAAAAAAAAAAAA

Gane
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/db xref="UniProtKB/TrEMBL:Q41600"
/translation="MEYQGQQOQHGQOAATNRFAEYGNLVAGHGAGTGMAAHGGVGTGAV
AAAGGHFQPTREEHKAGGILORSGSSSSSSSSEDDGMGGRKKKGIKDKIKEKLPGGHG
DOQQTAGTYGQOQOGHTGTAGTGGTYGQPGHTGMAGTDSTGEKKGIMDKIKEKLPGQH"

Triticum durum-—da rast galinmis dehidrin geninin (pTd38 klonu) in silico analizi

S NCBI  Resources © How To © Sign in to NCBI
Nucleotide | Nuclectide w || |
Advanced Help
GenBank - Send to: Change region shown
ange = -
T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd38
Customize view =
GenBank: X78432.1
FASTA Graphics
Analyze this =
Y 1
Selo @ Run BLAST
Locus N7B432 555 bp mRHA linear PLN 13-FEB-1996 Pick Primers
DEFINITION T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd38.
ACCESSION  X78432 Highlight Sequence Features
VERSION N7B432.1
KEYWORDS  dehydrin. Find in this Sequence
SOURCE Triticuem turgidum subsp. durum (durum wheat)
ORGANISM Triticum turgidum subsp. durum
Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; - - =
Spermatophyta; Magnoliopsida; Liliopsida; Poales; Poaceae; BOP Related information
clade; Pooideae; Triticodae; Triticeae; Triticinae; Triticum. Protein
REFERENCE 1
AUTHORS ~ Labhilli,M., Joudrier,P.H. and Gautier,M.F. Taxonomy
TITLE Characterization of ¢DNAs encoding Triticum durum dehydrins and
their expressions patterns in cultivars that differ in drought
tolerance o
JoURNAL  Plant Sei. 112, 219-230 (1995) Recent activity =
REFERENCE 2 (bases 1 to 555) Tum Off Clear
AUTHORS — Gautier,M.
TITLE Direct Submission ] Tlduml?‘?;g[ (Siliana) Dehydrin le:IA. y
JOURNAL  Submitted (17-MAR-1994) M, Gautier, I N R A, Laboratoire de clone p e
Techologie des Cereales, 2 Place viala, 34860 Montpellier, Cedex B T durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA
01, FRANCE clone pTd16 Nucleotide
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..555 Q, TdDHN1E (0)
forganisme"Triticum turgidum subsp. durum” Husieonise
/mol_type="mRNA"
fstrain="Siliana”™ B Oryza sativa Japonica Group eDNA
fsub_species="Desf.” clone:JO23096D05, full insert sequer Nucleatice
fdb_xrefs="taxon:4567"
Jelone-"pTd3g" B LOC4350452 [Oryza sativa Japonica Group)
[tissue_type="dehydrated root” e
/dev_stage="4 day old seedling”
DS 64. . 34 See more.
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Bu genin FASTA formatinda nukleotid ardiciligi asagidaki kimidir:

T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd38
GenBank: X78432.1

GenBank Graphics

>X78432.1 T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd38
ACACAACCAAGACAAGTAAACAGCAGCACTAGTAGATTTCCCGAGTGACAAGTTCAGCGCAACATGGAGC
ACCAGGGACACGGCACCGGCGAGAAGAAGGGCATCATGGAGAACATCAAGGAGAAGCTCCCCGGTGGCCA
AGGTGACCACCAGCAGACCGCTGGCACCCACGGGCAGCATGGACACACTGGAATGACAGGCACGGAGATG
CATGACACCACGGCCACCGGCGGCACCCATGGGCAGCAGGGGCTTACCGGAACGACTGGCACTGGGACAC
ACGGCACCGGTGAGAAGAAGAGCCTCATGGACAAGGTGAAGGAGAAGCTGCCTGGACAGCACTAAGCTCG
GTCTGCCCACGGCCGCCACCTTTGCAGAATAATACTCCACCGTATATGAATTGATCTGAGTCTAGTTCAC
CTAGCTCACTTGGTCGTTGGAGGAGCAAATGTATCTCTGGTTTAAGTTTTCACGGACAACAGTGTGTTCA
CAGTTTTCGTCTATTTACACTCCGTCATGCAAATTTCCTTTTTGTTCCAAAAAAAAAAAAAAAAA

2 NCBI  Resources ) How To (@

Nucleotide Nucleotide ||

Advanced

Graphics » Send to: =

T.durum Desf. (Siliana) Dehydrin mRNA, clone pTd38
GenBank: X78432.1
GenBank FASTA
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/db xref="UniProtKB/TrEMBL:Q42409"

/translation="MEHQGHGTGEKKGIMENIKEKLPGGQGDHQQTAGTHGQHGHTGM
TGTEMHDTTATGGTHGQQGLTGTTGTGTHGTGEKKSLMDKVKEKLPGQH"

Praymerlarin dizayn edilmasi Primer3Plus software
(http://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus. cgi) programi ile RT-
PZR telablarini daxil etmakls hayata kegirilmisdir:
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Primer pair 1
Ho mispriming librarvy specified
Using l-bassed sequence positions

OLIGO start len tm gc® any th 3' th hairpin seg
LEFT PRIMEER 2 20 59,04 45.00 4.00 ©.00 RARARCCAGRAXRGCTCCAGCRA
RIGHT PRIMER 229 20 589,603 S2.00 3.00 0.00 COGTAGGGRARTGRACCRRGR

SEQUENCE SIZE: 281
INCLUDED EREGICH SIZE: 231

FRODUCT SIZE: Z04, PRIE ANY COMPL: 3.00, PAIR 3' CCMPFL: 0.00

1 gasaccatcaagaagtggaaggaggaaaaccagaagotoccagcaagagaatggatcocogg
el e el e e e e e e
61 azsagcaccggcocaagggttocaagasagggtgoatggoagggasaggaggtoccagagaat

121 tcaaaatocgtttacotoggtgtgagycagaggacgTgggggaaatggygTtgotgatate

181 cgagagcccaaccgtggcaaccggoTgtgtottggttcattococctaccgeagtogaacct
e e e e
241 geacgtgcatatgatgatgoggoaagggoaatgtatggocge
Primer pair 2
No mispriming library specifisd
Using l-based sequence positions

QLIGO start len il gc% any th 3" th hairpin seq
LEFT PRIMER 2 19 59,00 57.8% n.o0  0.00 0.00 ATGECAGGGRRAGGAGGTC
RIGHT PRIMER 213 20 5B8.15 50,00 17.22 8.30 0.00 TCTGRGAAGTTIGACACGIGC

SEQUENCE SIZE: 250
INCLUDED REGION SIZE: 230

PRODUCT SIZE: 212, PRIR RNY TH COMPL: 0.00, FAIR 3' TH COMPL: 0.00

1 catggoagggaaaggaggtocagagaattcaaactgogottacogoggtytgaggcagag
SRR e
61 gacgtgggggaaatgggttgotgagatocgtgagocoaaccgtggcaatoggotgtggot

121 tggttcattecctactgoagtocgaagotgoacgtgoatatgatgatgoggoaagggoaat

181 gtatggcgccaaagocacgtgtcaactictocagagocagteccoggatgoocaactotggtog
ALt ia Lt L et L it et Ldd
241 cacgectggea

Primer pair 3
No mispriming librarvy specifisd
Using l-based sedquence positions

QLIGD start len T gc:® any th 3" th hairpin seq
LEFT PRIMER ] 20 59.11 5E.00 0.00 0.00 0.00 CIGIGGCIIGETITCATTICCC
RIGHT PRIMER 21g 20 56.12 50.00 0.o00 0.00 0.00 ACTCCGRTITICATCCTTCCCA

SEQUENCE SIZE: 313
INCLUDED REGICH SIZE: 313

PRODUCT SIZE: 208, PRIR ANY TH CCMPL: 0.00, PAIR 3' TH COMPL: 0.00
1 gcoaatcggotgtggottggttocattooctactgoagtogaagotgoacgtgocatatgatyg
sl Bl e e
6l atgcggcaagggcaatgtatggogccaaagoacgtgtoaacttotcagagoagtooccgg
121 atgocaactctggttgoacgotggycacctocattgotgacgtotaatggggoaacegotyg
181 catcacatcctteotgatgggaaggatgaatoggagtotoctocttotottatctoaaatyg
AL AL E L L L LEC Lt ddy

241 ggccgacagotgogotgogtoggytotgatgctaaggatgagtotgagtotgoagggacog

301 tggcacgtaagdt
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Primer pair 4
No mispriming library specified
Using l-bassed sequence positions

QLIGD start len T gc% any th 3" th hairpin seq
LEFT PRIMER 26 20 59.34 55.00 0.0o 0.00 0.00 CGCTGCATCACARTCCTICTG
RIGHT PRIMER 303 21 59.32 47.62 0.0o 0.00 0.00 TGICARGRACTTCCTCGRCGET

SEQUENCE SIZE: 391
INCLUDED EREGIOH SIZE: 351

PRODUCT 3IZE: 278, PRIR ANY TH COMPL:

0.00, PATR 3' TH COMPL: 0.00

1 cattgotgacgtotaatggggoaacogotgocatcacatcctiotgatgggaaggatgaat
el g e e S
61 cggagtctoctcottctottatotcaaatgggocgacagoctgogotgogtoggtotgaty

121 ctaaggatgagtoctgagtotgoagggaccgtggcacgtaaggtyaagaaagaagtgagoa

181 atgatttgagaagtacccatgaggagcacaagaccotggaagtatcocaaccaaaaggga

241 aggctttacataaagaagcgaacgtaagttatgattacttcaacgtocgaggaagttottg

Ll

301 acatgataattgtggagttgagtgotgatgtaadaatggaagoacatgaagagtaccaag

L

36l atggtgatgatgggtttagoottttotcata

Primer pair &

PRIMEE. PICEING RESULTS FOR
Tenplate masking not selected
Ho mispriming library specified
Using l-bassd sequence positions

QLIGO start len T gc: anv th 3' th hairpin seqg
LEFT PRIMEE 22 20 59,649 50.00 3.B3 0.00 0.00 aatatgcattcttggcgogg
RIGHT PRIMER 253 20 59.08 55.00 0.o0 0.00 0.00 ccteocctttocococtgoataca

SEQUENCE SIZE: Z2B1
INCLUDED REGICHN SIZE: 231

PRODOCT SIZE: 232, PRIR RANY TH COMPL: 0.00,

PAIR 3' TH COMPL: 0.00

1 gcagtaatcttoccoccTgtaatgaatatgocattottggogoggocaasaccocaagggagaty
el e e e
6l cgctgocagtggoatctattoctygoggadaaagogacctoggagatcacgtgatgggocta

121 attcagtctotgasacgatcaggcgatggaaagaagtgaaccaacaactggagoatgate

161 cacagggtgcaaagagggoyaggaagoCacoTgcaaaggyiicadagaagggctgtatgo

aaessas

241 aggggaaaggaggdacctgagaatacacaatgtggattccgt

el el

Bugda bitkisinin quraqliq stresine mearuz qalmasinin asas gostericisi olan va lipidlarin
peroksidlesmasi naticasinde amala galen malondialdehidin (MDA) miqdari olgulmusdar.
Muayyan olunmusdur ki, nezarast (suvarilan) variantlarinda batin genotiplarin yarpaqglarinda
MDA-nin miqdari quragliga meruz galmis variantlarla migayiseda asagidir. Quraghgin
tasirinden yarpaglarda MDA-nin migdari artmis ve bu artim Aran va Qizil bugda
genotiplerinde daha nazaragarpan olmusdur (uygun olaraq 3,7+0.3 ve 4,2+0.4 mkmol/q yas
biokutla). Bele ki, Aran genotipinin yarpaglarinda MDA-nin miqdari nazaratle muqayisede
2,6 dafs, Qizil bugdada ise 2,8 defe artmisdir. Bu ise hamin genotiplerin daha ¢ox strese
maruz galdigini gosterir. Zirve-85 ve Murov-2 genotiplarinds ise bu godstaricinin giymatinda

nisbatan az (1,5 defe) artim musahida olunmusdur.
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Yumsaq bugda genotiplerinin yarpaglarinda MDA-nin Heath ve Packer (1968) metoduna
asasan spektrofotometrik tadqiqi.

Quragliga maruz qalmigs yumsaq bugda genotiplarinin  yarpaglarinda MDA-nIn
migdari

Genotipler Variantlar | MDA
(mkmol/q yas biokitla)

Zirva-85 nazarat 1.1+0.1

stres 1.7+ 0.2
Aran nazarat 1.4+£0.1

stres 3.7+0.3"
Murov-2 nazarot 1.9+0.2

stres 2.8+0.3"
Qizil bugda nazarot 1.5+0.1

stres 4.2+0.4"

AsT-GSH tsiklinin asas komponentlarinden olan askorbatperoksidaza fermenti
(APO) stres zamani bitki hlceyrelarinde yaranan H,O,-nin pargalanmasinda mahdm rol
oynayir. Spektrofotometrik metodla aparilan analizler naticesinde miayyan olunmusdur ki,
normal seraitde APO-nun konstitutiv fealligi Zirve-85 genotipinde 19.9+ 0.9umol/mq zilal
daq, Aran genotipinde 12.8+0.6umol/mq zllal daq, Murov-2 genotipinda 14.9 0.7
pmol/mq zilal deq, Qizil bugdada ise 19.4+0.9 ymol/mq zllal deq olmusdur. Quraqgliq butin
genotiplerin yarpaqglarinda APO-nun faaliginin nazarstle muigayiseda artmasina gatirib
cixarmisdir. Statistik cahatden shamiyyatli artim Zirve-85 ve Murov-2 genotiplerinda
musahide olunmusdur (uydun olaraq, 1,8 ve 2,3 dafs). Aran genotipinda statistik shamiyyatli
dayisiklik misahida edilmamis, Qizil bugdada ise bu artim tadqiq olunan digar genotiplarden
forgli olarag suvarilan variantla miqayisada quraqlig zamani asagdi olmusdur (texminan 1,2
dafa).
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Quragliga meruz qalmis yumsaq bugda genotiplerinin  yarpaglarinda askorbat-
peroksidazanin fealligi

Genotiplar Variantlar | APO
umol askorbat/(mq ztlal
daq)
Zirva-85 nozarat 19.9+£ 0.9
stres 26.2 +1.3"7
Aran nazarst 12.820.6
stres 14.1 0.7
Murov-2 nazarat 14.9 0.7
stres 33.9+1.7"
Qizil bugda nazarat 19.4+0.9
stres 22.3+1.1

lIl sinif peroksidazalarin numayandalarindan sayillan qvayakolperoksidaza (QPO)
ligninin biosintezinda foal istirak edarak stres zamani huiceyra divarinin méhkamlenmasinds ve
bitkinin stresden mudafiasindas shamiyyatli rola malikdir. Quraqliq zamani tedqiq olunan
genotiplerds stresin tasirine cavab olaraq bu fermentin fealligi mixtslif saviyyeloerda artmis,
Aran genotipinde digar genotiplarle muqgayiseda daha nazaragarpan olmus, Zirve-85ds ise
statistik shamiyyaetli dayisiklik mugsahide olunmamisdir.

Quraghga meruz qalmig yumsaq bugda genotiplerinin  yarpaqglarinda qvayakol-
peroksidazanin fealligi

Genotipler Variantlar QPO
pumol qvayakol/(mq zulal daq)

Zirva-85 nazarat 0.024+0.003

stres 0.032 +0.004"
Aran nazarot 0.031+0.004

stres 0.055 +0.008™
Murov-2 nozarot 0.031+0.004

stres 0.054 +0.008"
Qizil bugda nazaret 0.021+0.003

stres 0.032 +0.004"

Bitkinin quraghga davamlihginin formalagsmasinda mihim shamiyyatas malik olan
katalaza fermenti (KAT) stres zamani sintezi guclenan hidrogen peroksidi su ve oksigena
parcalamagqla onun zararli tesirini neytrallasdiran asas antioksidant fermentlardendir.”Bizim
tacribalerda quraqliq zamani KAT-in faalidi bitlin genotiplarde artmigdir. Belos ki, Zirve-85 va
Murov-2 genotiplerinde quraqgliq zamani katalaza fermentinin fealligi suvarilan variantlarla
muqayisede 1,2 ve 1,3 dafe artmig, Aran va Qizil bugdada ise statistik ahamiyyatli artim
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mugahida olunmamigdir.

Quraghga maruz gqalmis yumsaq bugda genotiplarinin yarpaglarinda
katalazanin feallig

Genotiplar Variantlar KAT
pumol H,04/(mq zllal daq)

Zirva-85 nozarat 14.04+1.35

stres 17.21 +1.55
Aran nazarst 13.77+£1.24

stres 14.95 +1.35™
Murov-2 nazarst 9.41+0.85

stres 12.48+1.12°
Qizil bugda nazarat 8.79+0.79

stres 9.31 +0.84™

Belslike, suni iglim kamerasinda cucerti saviyyasinde aparilan tecrubslardan alinan
naticaler asasinda muayyan olunmusdur ki, tadgiq olunan yumsaq bugda genotiplarindan
Zirve-85 va Murov-2 genotiplerinin yarpaglarinda Aran ve Qizil bugda genotiplari ile
mulgayisede quraqliq zamani MDA-nin migdarinda nisbatan azalma, antioksidant
fermentlorin fealliginda iss daha yiiksek artim misahids olunur. Ilkin olaraq laboratoriya
soraitinda alda olunan naticaler asasinda bels genaate galmak olar ki, Zirve-85 ve Murov-2
genotipleri quraglidin tasiri naticesinde yaranan oksidlagdirici stresa qarsi daha gucli midafie
gabiliyyatina malikdir.

Osas azot metabolizmi fermentlarinden olan NAD-malatdehidrogenazanin (NAD-
MDH) faalligi ham normal suvarilan, ham de 5 gunluk quraqliq stresine maruz galmis bugda
yarpaglarinda mugqayisali sekilde analiz edilmisdir. Bu ferment fotosintetik assimilyatlarin
muxtelif orqganlar arasinda paylanmasinda, fotosintez ve tanaffUs prosesleri arasindaki
tarazligin yaranmasinda muahim rol oynayir. Zirve-85 sortunun yarpaglarinda normal
suvarilan variantda fermentin fealligi 11,4+1,2 umol OA / ziilal daq™, strese maruz galmis
variantda ise 17,38+2,0 pmol OA/ziilal daq™ teskil etmisdir. Basga sozle, stres zamani
fermentin fealliginda 1,5 defe yuksalma muisahida edilmisdir. Aran ve Murov-2 sortlarinda da
NAD-MDH fermentinin faaligi texminan Zirvae-85 sortu Ugun musahide olunan giymatlare
yaxin olmusdur. Diger sortlardan farqli olaraq Qizil bugda sortunda stres zamani fermentin
fealliginda azalma musahide olunmusdur. Bels ki, suvarilan nimunalerin yarpaglarinda NAD-
MDH fermentin faalig1 17,6+1,8 pmol OA / zulal daq?, strese maruz galmis niimunalerds ise
15,0 +1,45umol OA / ziilal daq™ teskil etmisdir. NAD-MDH fermentin an yuksak aktivliyi Aran
sortunun stresse maruz qalmis yarpaqlarinda (18,08+2,0 pymol OA/zillal deq™?) misahide
edilmisdir.
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Zirvd Aran Quzil bugda Murov-2

Suni iglim geraitinde becerilmis yumsaq bugda sortlarinin yarpaqglarinda NAD-
malatdehidrogenaza fealliginin dayismasi

Malat nitratin reduksiyasi reaksiyasinin NADH ils temin edilmasi, yag tursularinin
biosintezinin karbon zanciri ile temin edilmasi, fototenaffise yardim, osmotik tezyigin
tonzimlanmasi vasitesile agizciglarin harakati, hiceyra pH-na nazarst, redoks hemostaz va
hiceyro kompartmentloeri arasinda reduksiya olunmus ekvivalentlarin naqli va mubadilasi
kimi bir ¢ox fizioloji proseslards istirak edir. Malatin sintezi FEPK ve MDH-in ardicil
foaliyyatinin naticasidir. Malat canli organizmlerde elektronlarin asas oGturtculeri olan piridin
nukleotidlarinin oksidlesma-reduksiyasi reaksiyalarinda istirak edir. O MDH fermentinin aktivliyinin
inhibitoru olmagla bir gox zdlallarin biosintezina tesir edan faktorlardan biri hesab olunur. Bundan
basqa malat kaliuma aks ion olmagla onunla birlikda bitki hticeyrasinin tonoplastinin kegiriciliyine
tasir edan vakuollarin osmotik potensialini yaradir.

Aspartataminotransferaza (AspAT/ASAT/AAT) fermenti (diger adi qglutamat-
oksalasetattransaminaza (GDH)) a-amin qruplarinin aspartat va qlitamat arasinda
dasinmasini temin edir. Aspartat (Asp) ve a-ketoglutaratin oksalasetat ve L-glitamata (Glu)
cevrilmasi donar reaksiyasini kataliz edir. Aspartat karbohidrat mubadilesi ile amintursu
mubadilasi arasinda slagani tamin edan ham katabolizmi, hem da anabolizminda, purin
asaslarinin biosintezinds, qlikolitik ve oksidlesdirici fosforlasmada mudhim rol oynayir.
Aspartat bir cox metabolitlarin o cimladan avazolunmaz amin tursularinin Arg, Glu, Asn,
aromatik amin tursularin (Tyr n Phe), zilal metabolizminin ve Krebs tsiklinin araliq
metabolitidir. Aspartat araliq metabolit kimi bitkinin boyima va inkisafinda, stresa davamliliq
mexanizminin formalagsmasinda istirak edir. Aspartat quraqlig stresine xususi hassas
metabolitlerden biridir. Aspartatin migdarinin, axininin ve bitkinin toxumalarinda naqlinin
tonzimlanmasi dayisen alverigsiz muhit soraitine uydunlasmada muhim rola malikdir. Bu
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maqgsadle tadqig olunan bugda sortlarinin flaq yarpaqglarinda aspartatamintransferaza
fermentinin faalligi tedqiq olunmusdur.

m kontrol m stres
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Aspartataminotransferaza aktivliyi,

Zirvs-85 Aran Q1z1l bugda Murov-2

Suni  iglim  seraitinde  beceriimis  yumsaq bugda  sortlarinin  yarpaglarinda
aspartataminotransferaza fermentinin fealliginin deyismasi

ASAT fermenti bitlin sortlarin strese mearuz qalmis variantlarinda normal suvarilan
variantlarla migayisede daha ylksak olmusdur. ASAT fermentinin faallig1 Zirve-85 sortunun
suvarilan bitkilerden gétiriilmis yarpaq niimunslarinde 0.059+0,007 pmol mq™.ziilal daq™,
quragliq stresine maruz galmis niimunalards isa 0,116+0,02 pmol mq™.ziilal deq™ tertibinda
olmagla, muqayisade 2 dafe yuksalmisdir. Tadqiq edilmis bugda sortlari arasinda an
yuksoek gosterici Zirve-85-in quragliq variantina aiddir. Aran sortunda isa suvarilan (0,054t
0,008 umol mq™*.ziilal deq™) ve strese maruz qalmis niimunalerds (0,056+0,007 pmol mq’
! zillal daq™) fermentin faalligi nisbsten yaxin olsa da, quraqliq variantda gisman yiiksokdir.
Qizil bugda sortunun suvarilan variantlarinda fermentin faalligi 0,088+0,01 pmol mq™.ziilal
doq™, stres variantlarda iss 0,105 + 0,001 umol mq™*.zillal deq™ miisahide edilmisdir. Bu
sortda ASAT fermentinin faalligi 1,2 dafs quraqgliq variantlarda daha yuksak olmugdur. ASAT
aktivliyi Murov-2 sortunun quraqgliq stresine maruz galmis variantlarinda (0,091+ 0,001 pumol
mq™.zilal daq™) suvarilan varianta nisbsten (0,039 pmol mq™.ziilal deq™) 2,3 dafa yilksak
olmusdur. Tecruba ve stres varianti arasinda an boyik ferq Murov-2 sortunda musahida
edilmigdir.

Alaninaminotransferaza (ALT/ALAT) L-alanin (Ala) ve 2-oksiglutaratin piruvat ve L-
glutamata (Glu) cgevrilmasini kataliz edir. Bazi bitkilerde osmoprotektiv birlegsma B-alanin
betains, digarlerinde isa antioksidant homoglutationa cevrilir. Tadqiq olunan bugda
sortlarinda alaninaminotransferazanin fealigi quraqgliq stresine meruz galmis nimunalerda
yuksek olmusdur. Zirve-85 sortunda alaninaminotransferazanin faalligi suvarilan
niimunalerin yarpaqlarinda 0,079 + 0,01 pmol mq™.zilal deq™®, quraqgliq sortuna meruz
galmis bitkilerin yarpaglarinda 0,083+ 0,01 umol mq™.ziilal deq™ olmusdur. Aran sortunda
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ALAT faalli§i suvarilan variantda 0,089+0,01 umol mq™.ziilal deq™, stres varintinda 0,354 *
0,04 pmol mqg™.ziilal deq™ misahids edilmisdir ki, bu da suvarilan variantla miiqayisads 3,9
dafe ylksakdir. Alaninaminotransferaza fermentinin an ylksak fealligi Qizil bugda sortunda,
an asag fealliq ise Zirve-85 sotrunda musahida edilmisdir. Murov-2 sortunda fermentin
fealligi her iki variantda bir-birine yaxin olmusdur. Hesab olunur ki, serbast amin tursulari
formasinda alaninin bitki organizmlarinde toplanmasi yarpaglarin su tachizatinin azalmasi
ile baglidir. Su stresi zamani bitkilarde alaninin toplanmasi, alaninin metabolizminda istirak
edan fermentler va su stresina tolerantliq arasinda musbat korrelyasiya movcuddur.

m kontrol m stres

Alaninaminotransferaza aktivliyi,

Zirva-85 Aran Quz1l bugda Murov-2

Suni  iglim  geraitinde  beceriimis yumsaq bugda sortlarinin  yarpaglarinda
alaninaminotransferaza fermentinin fealliginin dayismasi

Fosfoenolpiruvatkarboksilaza (FEPK) bitkilerde karbonun fotosintetik fiksasiyasinda
muhUm rol oynamagla yanasi qgeyri-fotosintetik toxumalarda anapdleretik funksiyani yerina
yetirarak Krebs tsiklini dord karbonlu Gzvi tursularla temin edarek azotun assimilyasiyasi ve
amin tursularinin biosintezi Ggln lazim olan karbon skeleti ile onlarin temin olmasinda
muhum rol oynayir. Fosfoenolpiruvatkarboksilaza geyri-fotosintetik izoformalari agizciglarin
funksiyasinin tenzimlanmasinda, sitoplazmatik pH-in sabit saxlaniimasinda istirak edirlar. O,
CO; qazinin bikarbonat (HCO3") formasini substrat kimi istifade ederek FEP-In dénmayan 3
karboksillosmasini hayata kegirerok oksalasetatin ve qeyri-tizvi fosfatin emale galmasi
reaksiyasini kataliz edir. Fosfoenolpiruvat karboksilaza faalligina bir gox daxili ve xarici
faktorlar da tesir edir ki, onlara misal olaraq atraf muhitin temperaturunu, muhitin pH ve
eloce do, metabolik effektorlari gdostarmak olar.

FEPK fermentinin faalli§i Zirve-85 sortunun suvarilan variantinda 21,5 umol mq™.zilal
daq™, quraqliq variantinda isa 53,7+6,2 umol mq*.ziilal deq™® qgeyds alinmisdir. Zirve-85
sotrunda quraqlig variantda ALAT fermentinin faalid1 2,5 defs yuksalmisdir. Murov-2
sortunda suvarilan variantda 20,8+2,2 ymol mq™.zilal deq™ olmus, quraqgliq variantinda isa
10,1 # 1,2 pmol mq*.ziilal deq™® seviyyssine gader azalmisdir. Murov-2 ve Qizil bugda
sortunda quraqgliq variantlarinda fermentin faalligi 2 defe azalmisdir.
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Suni iglim seraitinde becarilmis yumsaq bugda sortlarinin yarpaqglarinda fosfoenolpiruvat
karboksilaza fermentinin fealliginin deyismaesi

FEPK fermentinin fealligi tadqgiq olunan yumsaq bugda sortlari arasinda Zirva-85
sortunun strese mearuz qalmis yarpaqglarinda FEPK diger nimunalerle muqgayiseda daha
yuksak olmusdur.Tadgigatlarin naticaleri FEPK-nin anapdulerotik yolunda fosfoenolpiruvatin
artdigini ve bununla da fotoasimilyatlarin paylanmasinin sekarler/nisastadan Uzvi tursular va
amino turgular istigamatinda yerini dayigdiyini gostermisdir. Alinmis naticeler gostarir ki,
tedqiqg olunan fermentlerin faalligi bugdada quraqgliq stresine adaptasiya proseslarinda
karbonun va enerjnin paylanmasinda muhim rola malikdir.

DREB transkripsiya faktoru geninin allel variantlarinin identifikasiyasi vo
onlarin molekulyar xarakteristikasi. DREB geninin bir hissesi konservativ region ugln
dizayn edilmis gen-spesifik praymerlarle amplifikasiya edilmisdir. Asagidaki sekilda Triticum
urartu, Aegilops speltoides, and Aegilops tauschii novlerinden DREB DNT-sinin PZR
mahsullarinin elektroforetik profilleri gdstariimisdir. Gézlanilan 500 bp dlglsinds fragment
tedqig olunan genotiplarde muveffaqiyystle sintez olunmusdur. Hissevi DREB geninin
izolyasiyas! uUgUn preparativ PZR hayata kegirilmisdir. Amplifikasiya mahsullari 1,5%-li
agaroza gelinde ayrilmig, xususi temizlema kiti-reagentlar dastinin kdmayi ile tamizlanarek
sekvensa gondarilmisdir.
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<500 bp

T. urartu (1), Ae. speltoides (2), and Ae. tauschii (3) ndvlerinde DREB DNT-sinin PZR
mahsullarinin gel-elektroforezi. Ox isaresi 500 bp fragmenti, M- 100 bp DNT ladderi
gOsterir.

Fast fourier transform server MAFFT v7.271 insifade etmakla har ¢ ndvden olan
DREB allellerinin nukleotid ardiciligi miqayissli analiz edilmisdir. Ae. tauschi va T. urartu
arasinda cut duzlanmanin hesablanmasi gostarmisdir ki, bunlar arasinda 46240.0. hesabi ila
identiklik 97.52%, Ae. speltoides va T. urartu arasinda 14660.0 hesabi ile identiklik 54,73%
vo nahayat Ae. speltoides va Ae. tauschi arasina 14980.0 hesabi ils identiklik 55.55% toskil
etmisdir. Sakilden gorindlyu kimi, Ae. speldoides cox sayle SNPs, insersiya va delesiyalar
musahida olunur. 43-50-ci pozisiyada musahida olunan 8 nukleotid uzunlugunda insersiya
101-108-ci pozisiyada eyni uzunlugda delesiya ile avez olunur. Bundan sonra muxtslif 6l¢ult
insersiya va delesiyalar bir-birini avez edir. Bu bitkids rast galinean SNP-larin 45%-i
tranzisiyalardir. T. urartu ve Ae. tauschi artasinda da 11 SNP muayyan edilmisdir. Bunlardan
ucl (51, 59 va 506-ci pozisiyalarda) tranzisiya, yerde qalanlari ise (8, 195, 196, 205, 501, 503,
504, va 505-ci pozisiyalarda) transversiyalar taskil edir. Bas veran mutasiyalarin sinonimik,
yaxud geyri-sinonimik olmasini yoxlamaq magsadile nukleotid ardiciligi aminturgu
ardicilhgina translyasiya edilmigdir.
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Turartu_Az/1-487 1TTAT
Ae speltoides_A/1-429 1 TTAT
Ae tausehi_Az/1-481 1

Caonsensus
TTATGGATTGCCTTGATGAACAGGAAGAAGAAAGTGCGCAGGGCCTTGATGGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGCTGAAACCATCAAGAAGTGGAAGGAGGAAAACCAGAAGCTCCAGCAAGAGAATG
crstaney —
1‘50 18 70 2‘10 250
Turartu_Az/1-487 122 CCCGGRAN- - - - - CA, TC AGGGTG AGG AAAETC ACCGC GAGGACGTGGGGGAAATGGGTT ATGA
Ae speltoides_A/1-429 122 T G AGA G AG CACRBRGTA.- - - - - T GA GA GA G CA 6 T AT A TCT <] GATTGEETATE TTEEA- - - - - - - - - - - - o G| T
Ae tauschi_Az/1-481 118 CCCGRAN- - - - - CA TC AGGGTGLATEGCAGS AGG AATTEAAA G ACCGC GAGGACGTGGGOGAAATGGGTTRA A

Consensus
GATCCCGGAATCAATAGCACCGGCCAAGGGTTCCAAGAAAGGGTGCATGGCAGGGAAAGGATGTCCAGAGA+ TTCAAACTGCGCTTACCGLGGTGTGAGGCAGAGGALGTEGGGGAAATGGGTTGATGA

Occupancy

370

230 ZIQD BIUD : 340 .’.150 3 .’.180
TE}EGTGAGC TGG. TTGGTTGTGGCTTGGTTCATTC MH} --------------------------- AAGCTGCACGTGCA- - ----- - i GAT GCA
ATTTCAGTT ﬂ TA CTC CCTTORGGRATIINABAGEACAT T CAT TCAAG.&GGAGTAGAGGATGAﬂTGAGAGG GABTCEEC ARG CAC ATG
TCCGTGAGT TG TTGGTTIGTEGCTTGETTEATTCECTACCEE . - - - - - - - oo e oo AAGCTGCACGTGCA- ------- GAT GCA

GATCCGTGAGCCCAACCGTGGCAATTGGTTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCCAAGAGGAGTAGAGGATGAATCAGAGGAGTCGAAGCTGCACGTGCAGGATGAATTATGATGATGCGGCAAGGGCA

Turartu_Azf-487 248 5
Ae speltoides_A/1-429 224 A
Aetauschi_Az/1-481 242 §

Consensus

Decupancy

390 4UU

450 4?0 48U 190 qDU 5:10
Turartu_Az/1-487
Ae speltoides AM1-429 353

0 ETCTATEOC6CEAAABCACETETCARCTTE cCAKE 6TT6CACGETOOCACETEEATTOCC6ATGTCTAATEE66CAACEOCTECOTECCATTCETRETEAT
---------------------------- T[: 686G EARGEATcHA ... ........................... . GEBAGGC
TﬁmususnannnsamamTunnana TCECCBGATEECAAC GTTGGAEGﬂTGGEAEGTGGATTGEEGATGTGTAATEGGGEAAEEG(}TGGGTGGEATTEET TGAT

Ae tauschi_Az/1-481 338

Consensus

ATGTATGGCGCCAAAGCACGTGTCAACTTCTCAGAGCAATCCCCGGATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGGGCAACCGCTGCGTCCCATTCCTTCTGATGGGAA

Decupancy

520
Turartu_Az/-487 s ART . o cA
Aeme!foldesfﬂi-fﬁ 395 TCACGLCGGGAAGGAGAATLGE
Ae fauschi_Az/'1-481 TGCE- - - - - - - - e e e

Consensus

GGATGAATCGGAGTCACGLGGGAAGGAGAATCH+

Decupaney

— |

T. urartu, Ae. speldoides ve Ae. tauschi -den izolyasiya edilmis hissavi DREB geninin
MAFFT analizi. Nukleotidlerin konservativliyi goy raengin muxtalif calarlari ile gostarilmisdir.

T. urartu -nun 487 bp DNT ardiciliginda FGENESH programi 1 ekzondan ibarst va texminan
148 amintursu ardicillinda 1 geni prognozlasdirir. Bu ekzon 16-462-ci pozisiyalarda yerlasir.
Ae.tauschi-nin 481 bp uzunlugunda ardiciliginda FGENESH programi 148 amintursu
uzunlugunda bir polipeptidi kodlasdiran 1 ekzonu prognozlasdirir. Bu ekzonun 12-458-ci
pozisiyalarda olub 447 bp uzunlugunda olmasi giman edilir.

120
o V
ATTCCTTGATGAACAGGAAGAAGAAAGTGCGLCAGE - - - - - - - - AGC CUE TCCT CTEAA E.RAETEEA GGRRRRCCAEAA A 121
G T AT CAGHGTABAGAG GG A ACAGG A AGGTCAAGHGEA. - - - - - - - CAGT T 121
TIG GCECAGE- - - - - - - - AGCACTGGTCCT CTGAA GAAGTGG A GGAAAACCAGAA A 17

245
223
24

338
352
335

488
305
484

487
429
431
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Triticum urartu

FGENESH 2.6 Prediction of potential genes in Triticum genomic DNA

Seq name: test sequence

Length of sequence: 487

Number of predicted genes 1: in +chain 1, in -chain 0.

Number of predicted exons 1: in +chain 1, in -chain 0.

Positions of predicted genes and exons: Variant 1 from 1, Score:53.528088

Aegilops tauschi

FGENESH 2.6 Prediction of potential genes in Triticum genomic DNA

Seq name: test sequence

Length of sequence: 481

Number of predicted genes 1: in +chain 1, in -chain 0.

Number of predicted exons 1: in +chain 1, in -chain 0.

Positions of predicted genes and exons: Variant 1 from 1, Score:50.756277

B cost Mepsi Wepsi  Elcpse € pola ¥ 1ss Bcpst Mcosi Mcpsi  Ecpse ¢ pola V1ss
1 1
[ | I |
I T AR AN A A | | A A A I A A N A A A N RSN AR
16 50 100 150 200 250 300 400 462 12 50 100 150 200 250 300 350 400 458
14 1 CDso 16 - 462  69.95 16 - 462 427 14 1 cDso 12 - 158 67.16 12 - 458 447

Predicted protein(s):

>FGENESH: [mRNA] 1 1 exon (s) 12 - 458 447 bp, chain +
ATGAACAGGAAGAAG GTGCGCAGGGGAAGCACTGGTCCTGATTCGGTTGC TGARACC
ATCARGRAGTGGARGGAGGARARCCAGAAGCTCCAGCARGAGAATGGATCCCGGARAGCA
CCGGCCARGGGTTCCARGARAGGGTGCATGGCAGGGARAGGATGTCCAGAGAATTCARAC
TGCGCTTACCGCGGTGTGAGGCAGAGCACGTGGGGGAAATGGGTTGATGAGATCCGTGAG
CCCAARCCGTGGCAATTGGTTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCAGTCGARGCTGCACGT
GCATATGATGATGCGGCAAGGGCARTCTATGGCGCCAAAGCACGTGTCARCTICTCAGAG
CAATCCCCGGATGCCAACTCTGGTTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGG
GCAACCGCTGCGTCCCATTCCTTCTGA

>FGENESH: 1 1 exon (s) 12 — 458 148 aa, chain +
MNREKKVRRGSTGPDSVAET IKKWKEENOKLOQENGSRKAPAKGSKKGCMAGKGCPENSN
CAYRGVRQRTWGKWVDEIREPNRGNWIWLGSFPTAVEAARAYDDAARAMYGAKARVNFSE
QSPDANSGCTLAPPLPMSNGATAASHSF

Predicted protein(s):

>FGENESH: [mRNA] 1 1 exon (s) 16 -
ATGAACAGGAAGAAGAAAGTGCGCAGGAGAAGCACCGETCCTGATTCGGTTGCTGAARCC
ATCARAGARGTOGARGGAGGARARCCAGAAGC TCCAGCARGAGAATGEATCCCGGARAGCA
CCGGECCARGGETTCCAAGAARGGGETGCATGGCAGEGARAGEATGTCCAGAGCCTTCARAC
TCCGCTTACCGCGGTGTGAGGCAGAGGACGTGGGGGARATGGCTTGATGAGATCCGTGAG
CCCARCCGTGECARTTGGTTGTGGCTTGGTTCATTCCCTACCGCAGTCGRAGCTGCACGT
GCATATGATGATGCGGCARGGGCAATGTATGGCGCCARAGCACGTGTCARCTTCTCAGAG
CAATCCCCGEATGCCAACTCTGETTGCACGCTGGCACCTCCATTGCCGATGTCTAATGGSE
GCARCCGCTGCGTCCCATTCCTTCTGA

SFGENESH: 1 1 excn (s) 16 - 462 148 aa, chain +
MNREKEVRRRSTGPDSVAETI FKWKEENQFELOQENGS REAPAKGSKEGCMAGKGCPEPSN
SAYRGVRQRTWGKWVDE IREPNRGNWLWLGSFFTAVEARRAYDDARRAMYGAKARVNFSE
QSPDANSGCTLAPPLPMSNGATAASHSF

462 447 bp, chain +

FGENESH programi tersfindan prognozlasdirilan ekzonlarin pozisiyalari ve in silico analizi.
CDSf - birinci ekzon, CDSi —internal ekzon, CDSI — sonuncu kodlasdirici segment, CDSo —
tok ekzon, PolA - polyA segmenti, TSS — transcripsiyanin start sahasi

Paralel olaraq, onlayn translyasiya aletlarinden (web.expasy.org/translate/)t istifade
etmakle, nukleotid ardicilliglart mUmkidn olan 6 oxunma ¢ergivalerine translyasiya
edilmisdir. Bu programlarla Ae.speltoides-de prognozlasdirilan amintursu ardicilliglari tigun
NCBi-da shemiyyetli uygunlug tapiimamisdir. T.urartu-ya uygun amintursu ardiciliginin
NCBI-da BLASTp axtarisi naticesinds segcilan ilk onlugda query coverage 94-98% olmagla
identiklik 86-97%, Ae.tauschi Ggln ise query coverage 94-97% olmagla identiklik 96-97%
olmusdur.

Amintursu qaliglarinin avazleanmoalarine sabab olan SNP-ler. T.urartu va
Ae.tauschi-den ayriimis DREB genlerin  kodlasdirdigi  amintursu  ardicilhiglarin
INTERPROSCAN va SMART programlarinin kémayile muqayisali analizi AP2 domeni
toyin etmaya imkan vermisdir. Konservativ sahalarin identifikasiyasi Ugun alda olunmus
DREB geninin amintursu ardicilliglari ilo Poaceae fosilosne mensub olan ve NCBI
GenBank-inda mdévcud olan 23 névde AP2-a malik vo DRE-birlesdiran zillallart MAFFT
v7.271 programinin kdmayile muqayisali analiz edilmigdir. Novbati sakilde de alignment
naticelari verilmisdir. Sakilden gértiinduyu kimi T. urartu-da 77-ci pozisiyada asparagin (N)
prolinle (P), 80-ci pozisiyada iss sistein (C) serinla (S) avaz olunub. Ae. tauschi-ds ise 29-
cu pozisiyada arginin (R) glisinle (G) eavez olunub. Eyni zamanda alignment olunmusg diger
bitkilerden faqli olaraq haer iki bitkide musahide olunan amin tursu avazlanmalari da diqgati
calb edir. Bunlar 74-cu pozisiyada glisinin (G) sisteinla (C), 95-ci pozisiyada alaninin (A)
aspartic acid-lIs (D) va 105-ci pozisiyada arginin (R) triptofanla (W) avez olunmalaridir.
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http://web.expasy.org/translate/
https://en.wikipedia.org/wiki/Poaceae

NCBI GenBank-inda movcud olan va Poaceae fasilosine mansub olan

malik va DRE-birlesdiran zulallar

23 novda AP2-5

Taksonomiyasi

Kodlasdirdigi zilal

NCBI némrasi

Triticum aestivum AP2-containing protein AAL01124

Triticum urartu Dehydration-responsive element-binding protein 2A EMS47871

Aegilops speltoides Dehydration-responsive  element-binding  protein, AGL08025
partial

Aeqilops tauschii Dehydration-responsive  element-binding  protein, AGL08026
partial

Aegilops biuncialis DREB2 protein CBX87024

Aegilops peregrina Dehydration-responsive  element-binding  protein, AGL08027
partial

Aegilops cylindrica DREB2, partial ANV28412

Triticum dicoccoides

Dehydration-responsive element-binding protein 2A-
like

XP_037404368

Thinopyrum elongatum AP2/EREBP transcription factor AEI98920

Agropyron mongolicum Dehydration-responsive element binding protein 3 AWDO06787
Leymus ginghaicus DRE-binding protein 2 AFO12477
Lolium arundinaceum Dehydration-responsive element binding protein 2 AQM73725

Brachypodium distachyon

Dehydration-responsive element-binding protein 2A

XP_024314715

isoform X4

Poa pratensis Putative DRE-binding protein DREB2 AAS59530
Pseudoroegneria spicata Dreb-like protein, partial AlY22668
Dasypyrum villosum Dreb-like protein, partial AlY22669
Avena sativa Putative DRE-binding protein DREB2, partial ABS11171
Hordeum vulgare subsp. AP2/EREBP-like protein AEI54696
vulgare

Phyllostachys edulis DRE-binding protein DREB2 ABY19375
Agrostis stolonifera Dehydration-responsive element-binding protein 2A, AMQ26201

partial

Panicum virgatum

Dehydration-responsive element-binding protein 2A-
like

XP_039814231

Bromus japonicus Dehydration responsive element binding protein, AKAQ09671
partial
Oryza sativa DREB2A QKE42669
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https://en.wikipedia.org/wiki/Poaceae
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAL01124?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/EMS47871?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AGL08025?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AGL08026?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/CBX87024?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AGL08027?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ANV28412?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_037404368?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AEI98920?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AWD06787?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AFO12477?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AQM73725?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_024314715?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAS59530?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AIY22668?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AIY22669?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ABS11171?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AEI54696?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ABY19375?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AMQ26201?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_039814231?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AKA09671?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/QKE42669?report=genbank&log$=taxrep&RID=HARZM6G9016
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Azerbaycan mangaeli T. urartu ve Ae. tauschi -nin DREB geninin kodlasdirdigi zulalin
amintursu ardicilid ile NCBI GenBank-inda mévcud olan ve Poaceae fasilesine mansub
olan 21 noévin DRE-birlagdiran zulallarin multialignment naticelari

Eyni zamanda alignment naticaleri asasinda filogenetik agac qurulmusdur.
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https://en.wikipedia.org/wiki/Poaceae

I: 12_AQMT73725_1_dehydration-responsive_element_binding_protein_2__ Lolium_arundinaceum
15_ABS1171_1_putative_DRE-binding_protein_DREE2__partial_Avena_safiva

e 13 _AMQ26201_1_ehydration-responsive_element-binding_profein_2A_ partial_ Agrosfis_stolonifera

s 13_XP_024314715_1_dehydrafion-responsive_element-binding_protein_24_isoform_X4_ Brachypodium_distachyon
17_ABY19375_1_DRE-binding_protein_DREB2_ Phyllostachys_edulis

| 21_OKE42569_1_DREB2A_Oryza_safiva

19_XP_039814231_1_dehydration-responsive_element-binding_protein_2A-like_Panicum_virgatum
11_AFQ12477_1_DRE-binding_protein_2__Leymus_ginghaicus
—mﬁgﬁj_ﬁkuEHEBF-like : protein_Hordeum_vulgare_subsp_ vulgare
s {()_AWD0E787_1_dehydration-responsive_element_binding_protein_3__ Agropyron_mongelicum
2_EM547871_1_Dehydration-responsive_slement-binding_protein_2A_ Triticum_urartu
& XP_037404365_1_dehydration-responsive_slement-binding_protein_2A-ke__ Triticum_dicoccoides
3_AGLOB025_1_dehydrafion-responsive_element-binding_prolein__partial_Aegilops_speltoides
9_AEI93920_1_APZ/EREBP _transcriplion_factor__Thinopyrum_elangatum
1_AALO1124_1_AP2-conlaining_protein_ Triticum_aesfivum
22 T Urartu_Az
23 Ae fauschi_4z }
T_ANV25412_1_DREE2_ partial Aegilops_cylindrica
5_CBXaT024_1_DREB2_protein_ Aeqilops_biuncialis
4 AGLOGOZ26_1_dehydration-rezponsive_element-binding_protein_ partial_ Aegilops_tauschii
6_AGLOB027_1_dehydration-responsive_element-binding_prolein__parfial__Aegilops_peregrina
14_AIY22665_1_Dreb-lke_prolein__parfial__Pseudoroegneria_spicata
20_AKADIET1_1_dehydrafion_responsive_element_binding_protein__parfial__Bromus_japonicus

Azarbaycan mensali T. urartu ve Ae. tauschi ils (qirmizi méterize ile isars edilib) NCBI
GenBank-da vyerlosdiriimis olan Poacea fasilasine aid 21 numayende arasinda yaxinliq
alaqgalerini aks etdiran filogenetik agac

T. aestivum (Assembly IWGSC) genomunda amin tursu avazlenmalarine sebab olan
SNP-lerin yerini miayyan etmak Ugun, EnsemblGenomes Verilonlar Bazasinda BLASTp
hayata kegcirilmigdir. ©lda olunan naticaler asagidaki cadvalda 6z aksini tapmisdir.

T. urartu ve Ae. tauschi -de deteksiya olunmus geyri-sinonimik avazlanmalar va onlarin T.
aestivum (IWGSC) genomunda lokalizasiyasi

SNPs-da .
Genom Amin tursu
avazolunmalarin . Gen . L
tipi lokalizasiyasi dayiskanliyi
GIT 3A: 64028923 Glycine/Cysteine
AlC 3A: 64028914 A i a/Prol
; sparagine/Proline
T. aestvum '/ 3A: 64028913 patad
[T. urartu TraesCS3A02G099200 - ;
G/C 3A: 64028904 Cysteine/Serine
C/A 3A: 64028859 Alanine/Aspartic acid
C (AT 3A: 64028830 Arginine/Tryptophan
AIG 3D:51102507 Arginine/Glycine
T. aestivum GIT 3D:51102372 TraesCS3D02G099500 Glycine/Cysteine
[Ae. tauschi CIA 3D:51102308 Alanine/Aspartic acid
C (AT 3D:51102270 Arginine/Tryptophan
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Zirve-85 genotipinin yarpaglarinda quraqgliq variantinda hidrogen peroksidin miqdari
suvarilan variantla miqgayisede 1,4 dafe, Aran genotipinda 1,6 defs, Murov-2 genotipinda
1,5 defe, Qizil bugdada ise 1,8 defe artmisdir. Qizil bugda va Aran genotiplerinin
yarpaglarinda suvarilan variantla mugayisade statistik ehamiyyatli dayisikliyin musahida
olunmasi bu genotiplerin daha ¢ox abiotik strese maruz qalmasi haqqinda fikir yariatmaya
imkan verir. Quraqglig zamani bugda bitkisinin yarpaglarinda H,O»-nin toplanma
dinamikasina asasan bu gostariciden davamli sortlarin skriningi zamani istifade etmak olar.
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Yumsaq bugda genotiplarinin yarpaglarinda H,O»-in migdarinin spektrofotometrik tedqiqi

Bitki  huceyraleri  hidrogen  peroksidi  pargcalamaq Ug¢un  peroksidazalar,
peroksireduksinler, glutationtransferazalar kimi bir sira fermentlera malikdir, lakin bunlarin
icinde peroksisomlarda rast gslinan katalazanin, membranlarda Iokaliza olunan
peroksidazanin  ve  xloroplastlarda,  sitozolda, mitoxondrilerde  rast  galinan
askorbatperoksidazanin xtsusi shamiyyati var. Quraqliq stresi zamani hiceyrslari oksigenin
feal formalarinin  zerarli tesirinden mudafie edan asas fermentlarden biri
askorbatperoksidazadir. O, fototenafflis zamani hiiceyrede amala gealan ve kifayst qader
toksiki olan hidrogen peroksidin parcalanmasini hayata kegirir. Tadqgiq olunan bugda
genotiplerinin  yarpaq hiceyralerindan alinmis bitki ekstraktlarinin nativ  PAAG-ds
elektroforetik analizi zamani APO-nun yarpaq huceyralerinde 7 izoformasi musahida
edilmisdir. Bu izoformalardan 5-i orta, 2-si ise yungul molekul kitlesina malikdir. Suvarilan
variantlarla miugayisede quraqliq variantlarinda bu izoformalarin sayinda ferq olmasa da,
onlarin intensivliyinin dayismasi musahide olunmusdur.
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Suni iglim kameralarinda becerilon yumsaq budda genotiplerinin yarpaglarinda
askorbatperoksidaza (APO) fermentinin izoenzim terkibi. 1 — Zirve-85, 2 — Aran, 3 — Qizil
bugda, 4 — Murov-2; a — suvarilan variant, b — quraqliq variant

Elektroforetik analizin naticalerine esasen muayyan olunmusdur ki, tedqig olunan
batin ndmunslerde katalazanin 1 izoformasi moévcuddur. Quraqgliq variantinda bu
izoformalarin intensivliyi artmis, lakin bu artim Zirve-85 ve Murov-2 genotiplerinde daha
gabariq nazers ¢carpmisdir.

la 1b 2a 2b 3a 3b 4a 4b

Sdni iglim kameralarinda becarilon yumsaq bugda genotiplerinin yarpaglarinda katalaza
(KAT) fermentinin izoenzim terkibi. 1 — Zirve-85, 2 — Aran, 3 — Qizil bugda, 4 — Murov-2; a —
suvarilan variant, b — quragliq variant

Muaayyan olunmusdur ki, normal seraitde butin genotipde QPO-nun agir molekul
katleli 3 (QPO1, QP02 va QPO3) konstitutiv izoformasi mdévcuddur. Elektroforeqramdan
gorunduyu kimi, quraqgliq variantda QPO1-in intensivliyi azalmig, QPO2-nin intensivliyi isa
glclenmigdir. Bu farq Zirve-85 ve Murov-2 genotiplerinde daha qabariqg nazers carpir.
QPO2-nin intensivliyinin artmasina asasan bu izoformanin bitkinin quragliga davamliliginda
muhum rol oynamasi guman olunur.
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Suni iglim kameralarinda becsrilon yumsaq budda genotiplerinin yarpaglarinda
gvayakolproksidaza (QPO) fermentinin izoenzim terkibi. 1 — Zirve-85, 2 — Aran, 3 — Qizil
bugda, 4 — Murov-2; a — suvarilan variant, b — quraqliq variant

Yarpagin bioloji funksiyasi onun qurulusundan, hiceyra ve organoidlerin
ultrastrukturundan asilidir. Bu istigameatde tedqigatlarin apariimasi bitkinin  Gmumi
fotosintetik statusunu miuayyenlagdirmak Ugun vacibdir. Subhiceyra saviyyssinda quraghgin
tosiri xloroplastlarda bas veran modifikasiyalarla sartlonir. Tadqgiq olunan bugda
yarpaglarinin isiq mikroskopunda analizi zamani suvarilan Zirve-85 genotipinin
yarpaglarinda epidermis huceyralarinin turqor vaziyysti ve xloroplast danaciklerinin nizamli
duzuligt musahida edilmigdir. Muayyan edilmisdir ki, Zirve-85 genotipinda quragligin
tesirindan epidermis huceyraleri gisman susuzlasmis, xloroplastlarin nizaml duzulisu ise
gisman perakanda duzulisle avez olunmusdur. Eyni zamanda suvarilan variantlarin
yarpaglarinda agizciglar agiq, quraqglq variantlarinda isa gapali olmasi musahida edilmisdir.

Zirva-85 genotipinin yarpaqglarinin suvarilan (A) va quraqlig (B) variantlarinin isiq
mikroskopunda gorunusu

Murov-2 genotipinin yarpaglarinin en keasiyini tedqiq edarkan su ile tamin olunmus
yarpaglarda agizciglarin aksar hissasinin agiq, saffaf epidermis huceyralarinin turgor
vaziyyaeti izlenilmisdir. Quraqliq variantinda isa stresin tesirinden epidermis hlceyralarinin
turgoru itirmasi, agizciglarin baglanmasi ve xloroplastlarin lokalizasiyasinda ise gisman
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dayisikliyin olduguni musahids edilir.

Murov-2 genotipinin yarpaglarinin suvarilan (A) ve quraqliq (B) variantlarinin isiq
mikroskopunda gorunusu

Suvarilan Aran genotipinde epidermis huceyralerinin boyuk gisminin turqor vaziyysati,
vahid yarpaq sahasina dugan azsayli xloroplast denaciklerinin nizamli dizulistd musahide
edilmisdir. Quragliga maruz qalmis variantda quragligin tesirindan epidermis hiceyralarinin
susuzlagsmasi izlenilmigdir. Bitkiden suyun buxarlanmasinin qargisini almaq ugun
agizciglarin boyuk gismi baglanmisdir. Fotosintez prosesina cavabdeh olan xloroplastlarin
yerlasmasi, sayi ve ronginda dayisikliklar bas vermisdir.

Aran genotipinin yarpaglarinin suvarilan (A) ve quraqlig (B) variantlarinin isiq
mikroskopunda gorunusu

Qizil bugda genotipinin yarpaglarinin suvarilan variantinin isiq mikroskopu ile analizi
zamani bu genotipin morfoloji cehatdan digerlerindan zsif oldugu gorunur. Bels ki, suvarilan
variantin epidermis huceyralerinda ardicilligin pozulmasi, bazi hiuceyralards ise turqorun
itirlmasi mugahida edilir. Xloroplastlarin lokalizasiyasinda da digar genotiplerde mugahida
olunan nizamhliga rast gelinmir. Quragliga maruz galmig numunalarin epidermis
hldceyralerinde turqorun temamile itirilmasi ve agizciglarin yari aciq va baglh olmasi
musahida edilir. Xloroplast huceyralerinda de nizamliliq ve rengin itirilmasi, hacmin kicilmasi
musahida edilir.

41




Qizil bugda genotipinin yarpaglarinin suvarilan (A) ve quraqglig (B) variantlarinin igiq
mikroskopunda gorunusu

Belaliklo, bitki organizminda eyni bir katalitik funksiyani yerina yetiron bir necs
fermentin olmasi ¢ox shamiyyatli bir xlsusiyyet olub organizmin hayat faaliyyati Ugun
muhim olan adaptiv imkanlari genislandirir. Tadqiq olunan budda genotipleri quraqliq
stresina antioksidant fermentlarin izoenzim tarkibinin keyfiyyat dayisiklikleri ilo cavab verirlor.
Stresin tasirinden bazi izoformalarin intensivliyinin artmasi onlari kodlasdiran genlarin
ekspressiyasinin guclenmasi ile elagadar ola biler. Otraf muhitin qeyri-alverigli soraiti
zamani bitki yarpaqglarinin ultrastrukturunda bas veran dayisiklikler bitkilarin strese cavab
reaksiyalari ile determinasiya olunur. Bu baximdan ilkin marhalada isig mikroskopu
vasitasila genotiplarin heam suvarilan, heam de quraqgliq variantlarinin tedqiq edilmasi sonraki
marhaleda elektron mikroskopu vasitesile tadgigatlarin davam etdiriimasi UGg¢lin zemin
yarada biar.

NADF-MDH-nin faallidi isigla modulyasiya olunur. Fotosintetik elektron naqlinin izafi
elektronlari NADF-in reduksiya olunmus formasinda NADF-den asili MDH vasitesile OA-In
malata reduksiyasinda istifade edilir vo elektron akseptoru olan NADF regenerasiya olunur.
NADF-MDH, subhasiz, redokstanzimlenan, isiqda aktivlesgen ve qaranligda geyri-aktiv olan
fermentdir.

Torpaq quraghginda bugda genotiplerinin yarpaglarda NADF-MDH aktivliyinin
dayisma dinamikasi

Genotip Variant NADF-MDH aktivliyi, EU/mq zulal
Quraqgligin ginleri
2 4 6 8 10
Murov-2 suvarilan 15,69+1,4 16,71+£1,7 17,9+2,0 18,7117 18,9+2,0
quraqliq 13,04+1,3 18,3+2,0 20,5+2,1 21,742,3 16,9 +1,8
Zirve-85 suvarilan 18,71+1,4 18,9+2,2 20,71+1,7 24,942.7 22,0£2,3
quraqliq 17,33+1,5 19,1+2,0 25,71+1,7 24,9425 15,9+1,3
Aran suvarilan 8,51+0,8 8,9+0,6 10,8+1,2 14,9+1,3 15,9+1,5
quraqgliq 7,1+0,7 7,91£0,9 8,7£1,0 7,910,6 6,7£0,4
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13,1+1,8
13,1+1,9

18,9+1,6
13,9+1,1

19,8+1,9
13,7+1,3

24,9+2.3
11,911

16,915
7,7+0,1

Qizil suvarilan
bugda quraqliq

NADF-MDH an yuksak aktivliyi Murov-2 va Zirve-85 genotipinde mugahide edilmisdir.
Murov-2 genotipinde fermentin fealligi suvarmadan 4 giin sonra 40,0%, suvarmadan 6 gun
sonra 57,2% artmigdir. Zirve-85 genotipinin yarpaqglarinda NADF-MDH fermentinin aktivliyi
suvarilan va tecrubs variantlarda oxsar deayismisdir. Tadqiq olunan bugda genotiplerinds
fermentin an asagi fealligi i Aran genotipinde musahida edilmigdir. Qizil bugda genotipinin
yarpaglarinda quragliq variantda fermentin faalligi quraglhidin tesirindan tadricen azalmisdir.
Suvarmadan 10 gun sonra Qizil bugda genotipinin yarpaglarinda fermentin fealligi texminan
2 defe azlasa da, suvarilan variantda bunun oksina olarag fermentin fealligi 1,3 defe
yuksalmisdir. Uzunmuddetli torpag quraghginin tasirinden fotosintezin pigmentlarinin
migdarca azalmasi xloroplast fermenti - isigla tenzim olunan NADF-MDH faalliginin tedrican
azalmasina gatirib ¢ixarmisdir.

Torpaq quragliginda bugda genotiplarinin yarpaglarda NADF-ME faalliginin dayisma
dinamikasi

Genotip Variant NADF-ME faalligi, EU/mq zdlal
Quraqgligin glinleri
2 4 6 8 10
Murov-2 suvarilan 1,38+0,12 1,76+0,18 1,88+0,12 2,27+0,12 2,68+0,12
quraqliq 1,24+0,14 1,54+0,16 1,68+0,19 2,54+0,25 1,14+0,36
Zirva-85 suvarilan 1,18+0,1 1,3+0,02 1,45+0,15 1,5+0,16 1,8+0,2
quraqliq 1,54+0,18 1,7+0,2 2,45+0,15 3,5+0,35 2,310,1
Aran suvarilan 0,28+0,02 0,8+0,01 0,84+0,07 1,24+0,05 1,36+0,15
quragliq 0, 0, 0,52+0,02 0,4+0,05 0,76+0,09
24+0,02 44+0,02
Qizil suvarilan 0,31+0,04 0,34+0,04 0,44+0,04 0,74+0,06 1,48+0,17
bugda quraqliq 0, 0, 0,59+0,05 0, 0,
24+0,03 36+0,03 27+0,03 16+0,05

MADF-ME fermentinin an yuksak faalligi1 Zirve-85 genotiplarinin yarpaglarinda suvarilmadan
8 gun sonra musahide edilmisdir (3,5+0,35 EU/mq zulal). Murov-2 genotipinin suvarilan
variantindan géturilmis nimunalarde fermentin faalligi tadrican ylksalmisdir. Bunun aksina
olaraq quraqgliq variantlarda fermentin faallig1 ylksalsa da, suvariimadam 10 gin sonra
yeniden kaskin azalmisdir (1,14+0,36 EU/mq zulal). Aran ve Qizil bugda genotiplerinin
yarpaglarinda Murov-2 va Zirve genotipi iloe migayisade shamiyyatli deracede asagi faalliq
musahida edilmisdir. Tedqigatin naticalerine asasan Murov-2 ve Zirve-85 gunotiplarinin
quraqliga nisbaten davamli oldugunu demak olar. NADF-ME fermenti bitkilerin strese qarsi
metabolizm saviyyasinda cavab reaksiyalari ilo bagli bir cox proseslards istirak edir. NADFH
NADF-ME ile kataliz olunan reaksiyanin mahsulu olmagla hiceyroenin detoksikasiyasinin va
proliferasiyasinin inkisafini sertlandiran asas amillarden biridir. O, prolin, mannoza-6-fosfat,
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mannitol kimi osmotik aktiv maddslerin biosintezinde istifade olunur. Siddatli stres su
balansina tasir etmakle turgorun yox olmasina ve membranin dagiimasina gatirib gixarir.
Bitki hluceyrasinde siddatli stresin tesirinden yaranan bu veziyyet membran lipidlerinin
regenerasiyasini telab edir. NADF-ME piruvatt vo NADFH-1 yag tursularinin biosintezina
yonaltmakle regenerasiya prosesinde istirak edir. Su balansina tesir edan stres amillori
oksigenin aktiv radikallarinin tekrar amala galmasini induksiya etmakle da oksidlasdirici stres
yaradirlar.

Reagemsal fenotiploma texnologiyasindan (RFT) istifade etmokla bitkinin fizoloji
vaziyyeti geyri-invaziv olaraq (25 parametrin hesablanmasi asasinda) giymatlendiriimigdir:

Interaction Plot for SR
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Simple Ratio Index (SR) SR = RNIR / RRED parametrinin kontrol ve stres
soraitinda genotipler Uzre deyisma dinamikasi
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MCARI

DSAY

Interaction Plot for MCARI1
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Modified Chlorophyll Absorption in Reflectance Index (MCARI1) MCARI1 = 1.2
*[2.5 * (R790- R670) - 1.3 * (R790- R550)] parametrinin kontrol ve stres seraitinda
genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for OSAVI

s O
05 ¢ 8 g
5 : o
o T __F o
g _— —
1 °
@ L] L] o
] [s] O =
04 © © ° 8
a
s e}
e}
o 8
e}
L]
0.3
L]
e}
0.2 - o
T T T T T T
G1 G2 G3 G4 G5 GE

genaotype

treatment ——-— Control —a—— Drought

Optimized Soil-Adjusted Vegetation Index (OSAVI)= OSAVI = (1 + 0.16) * (R790-
R670) / (R790- R670 + 0.16) parametrinin kontrol ve stres seraitinde genotipler Uzra
dayisma dinamikasi
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Interaction Plot for G
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Greenness Index (G) G = R554 / R677 parametrinin kontrol va stres seraitinde
genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for MCARI
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Modified Chlorophyll Absorption in Reflectance Index (MCARI) MCARI =
[(R700- R670) - 0.2 * (R700- R550)] * (R700/ R670) parametrinin kontrol ve stres
soraitinde genotipler Uzre deyisma dinamikasi
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TCARI

Interaction Plot for TCARI
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Transformed CAR Index (TCARI) TSARI = 3 * [(R700- R670) — 0.2 * (R700- R550)
* (R700/ R670)] parametrinin tress va tress soraitinde genotiplar Uzre dayisme

dinamikasi
Interaction Plot for TVI
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Triangular Vegetation Index (TVI) TVI = 0.5 * [120 * (R750- R550) - 200 * (R670-
R550)] parametrinin kontrol va stres geraitinda genotipler Uzra deyisma dinamikasi
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Interaction Plot for ZMI
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Zarco-Tejada & Miller Index (ZMl)= ZMI = R750 / R710 parametrinin kontrol ve

stres goraitinda genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for SPRI_1
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Simple Ratio Pigment Index 1 (SRPI) parametrinin kontrol ve stres seraitinde

genotipler Uzra dayisma dinamikasi
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Interaction Plot for SPRI_2
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Simple Ratio Pigment Index 2 (SRPI) parametrinin kontrol ve stres saraitinda
genotiplar Uzre dayigsma dinamikasi

Interaction Plot for PRI
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Photochemical Reflectance Index (PRI) PRI = (R531- R570) / (R531+ R570)
parametrinin kontrol ve stres saraitinde genotipler Uzre deyisma dinamikasi

49




Interaction Plot for NPCI
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Normalized Pigment Chlorophyll Index (NPCI) NPCI = (R680- R430) / (R680+
R430) parametrinin kontrol va stres seraitinda genotipler Gizra deyisma dinamikasi

Interaction Plot for Ctr1
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Carter Indices 2 Ctr1 = R695 / R420 parametrinin kontrol ve stres gseraitinda
genotipler Uzra dayisma dinamikasi

50




Interaction Plot for Ctr2
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Carter Indices 2 Cir2= = R695 / R760 parametrinin kontrol ve stres saraitinds
genotiplar Uzre dayigsma dinamikasi

Interaction Plot for Lic1
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Lichtenthaler Indices Lic1= = (R790 — R680) / (R790 + R680) parametrinin kontrol
va stres saraitinda genotiplar Uzra dayisma dinamikasi
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Interaction Plot for Lic2
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Lichtenthaler Indices Lic2 = R440 / R690 parametrinin kontrol ve stres seraitinde

genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for SIPI
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Structure Intensive Pigment Index (SIPI) SIPI = (R790- R450) / (R790+ R650)
parametrinin kontrol ve stres garaitinda genotipler Uzra dayisma dinamikasi
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Interaction Plot for GM1
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Gitelson and Merzlyak Indices GM1 = R750/ R550 parametrinin kontrol va stres
soraitinda genotipler Uzre deyisma dinamikasi

Interaction Plot for GM2
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Gitelson and Merzlyak Indices GM2 == R750/ R700 parametrinin kontrol ve stres
soraitinda genotipler uzre dayisma
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dinamikasi

Interaction Plot for ARI1
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Anthocyanin Reflectance Indices 1 (ARI 1) parametrinin kontrol ve stress
seoraitinda genotiplar uzre dayisma dinamikasi

Interaction Plot for ARI2
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Anthocyanin Reflectance Indices 2 (ARI 2) parametrinin kontrol ve stres
soraitinda genotipler Uzre deyisma dinamikasi

Interaction Plot for CRI1
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Carotenoid Reflectance Indices 1 parametrinin kontrol ve stres saraitinde
genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for CRI2
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Carotenoid Reflectance Indices 1 parametrinin kontrol ve stres saraitinds
genotipler Uzra dayisma dinamikasi

Interaction Plot for RDVI

ROV
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Renormalized Difference Vegetation Index (RDVI) RDVI = (RNIR - RRED) /
(RNIR + RRED) parametrinin kontrol ve stres seraitinde genotiplar Uzra dayismae
dinamikasi

Eyni zamanda vegetativ indeksloerin ayrica kontrol ve quraqgliq variantlar Uzra
paylanmasi da yoxlaniimisdir:
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Distribution of SR
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MCARI1 indeksinin suvarilan va quraqliq variantlar Gzra paylanmasi
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Distribution of MCARI
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TCARI indeksinin suvarilan va quraqliq variantlar Gzre paylanmasi
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Distribution of SPRI_1
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Distribution of Lic1
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Distribution of SIPI
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Bugda cucertilarinda normal suvama ve quraqgliq stresi saraitinds hall olan zulallarin
umumi miqdan  oOl¢ulmiis, antioksidant mudafia sisteminin  fermentativ
komponentlarindan olana glutationreduktaza (QR) ve superoksiddismutaza (SOD)
fermentlarinin aktivliyi tayin olunmus va izoenzim tarkibi tedqiq olunmusdur.

Quraqlig hiceyro homeostazinin pozulmasina ve hilceyralorde oksigenin foal
formalarinin (OFF) generasiyasinin artmasina sabab olur. Hiceyrede OFF-nin saviyyasi
hdceyronin 6zinU mudafie mexanizmlarinin  potensialindan artiq olduqgda huceyraler
oksidlagdirici strese meruz qalirlar. Bu zaman hiceyrads toplanan OFF-ler bitkinin
antioksidant mudadfie sistemi tarefinden utilizasiya edilirlor. Abiotik stres saraitinde davaml
genotiplerda antioksidant fermentlarin aktivliyi yuksak seviyyada qalir. Bitkinin stresa cavab
reaksiyalari stresin guctndan, davamliligindan va bitkinin néviindan asili olur.

Tadqig olunan bugda genotiplerinin yarpaglarinda quragligin tasirinden hall olan
zulallarin UGmumi miqgdarinda artim muasahide olunmusdur. Bu artimin quraqliq seraitinda
stresle induksiya olunan zulallarin sintezi ve stresle alagali zulallari kodlagdiran genlerin
ekspressiyasinin glclenmasi hesabina bas verdiyi ehtimal olunur. Suvarilan variantla
muqayisada quraqliq variantlarinda hall olan zilallarin Gmumi miqdari Zirve-85 genotipinda 2.3
dafs, Murov-2-de 1.2 defe, Aran-da 1.3 defe, Qizil bugdada ise 1.1 daefs artmisdir. Qizil
bugda genotipinde statistik shamiyyatli dayisiklik misahide olunmamisdir.
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nozarat  stres  nazarat  stres  nozarat  stres bugda  bugda
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ns

Zulallarin migdar1 (mg/ml)

Quragliga davamliligina goéra ferglanan yumsaq bugda genotiplerinin yarpaqglarinda hall olan
zulallarin migdari

Metalferment ailssine mensub olan superoksiddismutaza (SOD) OFF-nin yaratdig
oksidlesdirici stresi aradan galdiran ilkin mudafie xattini emale gatirir ve foal oksigen yaradan
akser huceyra kompartmentlarinde movcuddur. SOD superoksid radikalinin hidrogen
perokside ve sarbast oksigena cevrilmasini kataliz edir. Bizim analizler gdstermisdir ki,
quraqglig zamani tadgiq olunan genotiplorde superoksiddismutazanin fealliginda statistik
ahamiyyatli dayisikliklar musahide olunmusdur. Bels ki, 3 genotipda inhibirlesma daracasina
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gore fermentin faalligi artmig (Zirve-85 — 39%, Murov-2 —36%, Aran — 13%), 1 genotipds ise
aksina nazaratlea miqgayisada azalma (Qizil bugda — 14%) musahida olunmusdur.
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SOD, inhibirlogma daracasi (%0)
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Quraghga davamhligina goére farglanan yumsaqg bugda genotiplerinin yarpaglarinda
superoksiddismutaza (SOD) fermentinin faalligi

Superoksiddismutazain  izoenzim  tarkibibnin  elektroforetik  analizi  zamani
elektroforeqramda fermentin 6 izoformasi - agir molekul katleli 1 izoforma (SOD1), orta
molekul kutlali 1 izoforma (SODZ2), yungul molekul kutlali 4 izoforma (SOD3, SOD4, SODS5,
SOD6) musahida olunmusdur. Quraqlig zamani yungul molekul katlali izoformalarin (SOD3,
SOD5, SOD6) intensivliyinde artim mugahide olunmusdur.

1a 1b 2a 2b 3a 3b 4a 4b
:.\ 2 \“i, t:&.‘ \

SOD | w—)

SOD 2 =)

Suni iglim kameralarinda becerilon yumsaq bugda genotiplerinin  yarpaqglarinda
superoksiddismutaza fermentinin izoenzim terkibi. 1 — Zirve-85, 2 — Murov-2, 3 — Aran; 4 —
Qizil bugda; a — suvarilan variant, b — quraqhq variant

Qlutationreduktaza fermenti reduksiyaedici kimi NADPH-dan istifade edarak glitationun
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oksidlagmis formasini (GSSG) reduksiya olunmus formaya (GSH) ceviron va terkibinde
disulfid qrupu saxlayan flavoproteid oksidoreduktazalar sinfine mansub fermentdir. Askorbat-
glutation tsiklinin esas fermenti olan QR GSSG-da disulfid alagalerin yaranmasini kataliz
edoarak, hlceyrade GSH/GSSG nisbatinin gorunmasinda muhidm rol oynayir. Straf muhitin
alverigsiz soraiti vo xUsusan de quraqlig zamani glutationreduktaza yuksak faalliq gdsterir.
Bizim analizlarde quraqligin tesirinden fermentin fealligi kontrol variantla (normal suvarilan)
muqayisade 3 genotipdas statistik shamiyyatli deraceds artmisdir (Zirve-85 — 2,4 dafs, Murov-2
— 3,2 dafs, Aran — 1,9 defa), 1 genotipds ise artim clizi (Qizil bugda — 1,3 dafs) olmusdur.
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Quragliga davamliigina goéra farglonen yumsaq bugda genotiplerinin yarpaqglarinda
glutationreduktaza fermentinin fealligi

Qlutationreduktazanin izoenzim  terkibibnin  elektroforetik  analizi  zamani
elektroforeqramda fermentin 7 izoformasi muisahide olunmusdur: orta molekul katleli 3
izoforma (QR1, QR2, QR3) va yungll molekul kutlali 4 izoforma (QR4, QR5, QR6, QR7Y).
Quraqgliq zamani orta molekul katlali izoformalarin intensivliyinds artim muisahide olunmusdur
ki, bu da quraghgin tesirinden bu zllallari kodlasdiran genlerin ekspressiyasinin gliiclenmasi ila
alagadar ola biler.
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Suni iglim kameralarinda becerilon yumsaq bugda genotiplerinin  yarpaqglarinda
glutationreduktaza fermentinin izoenzim tarkibi. 1 — Zirva-85, 2 — Murov-2, 3 — Aran; 4 — Qizil
bugda; a — suvarilan variant, b — quraqgliq variant

Belalikla, bitkinin antioksidant mudafie sisteminin strese cavab reaksiyalarinin analizina
asason tadqiqg olunan bitkilardan Zirva-85, Murov-2 sortlari davamli, Aran sortu orta davamli,
Qizil bugda ise quraghda hassas sort kimi xaraktezize olunmusdur.

Yumsaq bugda genotiplerinin yarpaglarindan aspartataminotransferaza (ASAT) veo
alaninaminotransferaza (ALAT) fermentlarinin faalliginin subhiiceyra fraksiyalarinda
paylanmasi tadqiq edilmisdir. Goturilen yumsaq bugda genotiplerinde ASAT-In an ylksak
foalligi mitoxondri fraksiyasinda musahide edilmisdir. Zirve-85 ve Murov-2 genotiplerinin
quraqliq variantlarinda butin subhiceyra fraksiyalarinda ASAT-nin fealligi ylksak olmusdur.
Zirva-85 genotipinin mitoxondri fraksiyalarinda ASAT-in faalliginin faizle nisbstinde quraghgin
tesirinden heg¢ bir deyiskanlik bas vermass de, strese meruz qalmis bitkilerin sitozol
fraksiyasinda fermentin faizle nisbati azalmis, xloroplast fraksiyasinda ise aksina olaraq,
yuksalmisdir. Zirve-85 va Aran genotiplarinin quraqglig stresina mearuz galmis numunalarin
sitozol fraksiyasinda ASAT-in fealligi suvarilan variantla eyni, Murov -2 sortunda ise 1,3 defa
yuksak olmusdur. Sitozol ASAT fermenti bir sira makik mexanizmlarda, substratlarin ve
reduksiyaedici ekvivalentloerin sitoplazma ile diger hlceyra orqganoidleri arasinda
mubadilasinda istirak edir. Zirva-85 genotipinin xloroplast fraksiyasinda ASAT faalligi ~1,7
dafe, Murov-2 genotipinds isa ~2,0 dafe yuksalmisdir. Aran ve Qizil bugda genotiplarinin
quraqliq stresinin tesirine maruz galmis bitki nimunalerindan ayriimig butiin subhiceyro
fraksiyalarinda fermentlorin faalliginda azalma muigahide edilmigdir. Belo ki, Qizil bugda
genotipinin yarpaglarindan ayriimig xloroplast ve sitozol fraksiyalarinda ASAT-in faalligi ~0,7
dafa, mitoxondri fraksiyasinda isa ~0,9 defe azalmisdir. Murov-2 genotipinin quragliq stresina
maruz qalmis variantlarinda fermentin subhlceyra paylanmasi xloroplast, sitozol ve mitoxondri
fraksiyalarinda 13,7%, 33,7% va 52,6%-8 barabar olmusdur.
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Bugda yarpaglarinin subhtceyrs fraksiyalarinda ASAT faalliginin subhiceyre paylanmasi

Genotipler Subhiiceyrs fraksiyalan
E E Xloroplast Sitozol Mitoxondri
‘;5 < | EU/mg zilal | % EU/mg ztlal % EU/mg zilal | %
Zirvoe-85 K 0,34+0,05 9,9 1,269+0,1 37,0 1,82+0,3 53,1
Q 0,57+0,06 13,8 | 1,322+0,2 32,0 2,24+0,7 54,2
Murov-2 K 0.46+0,01 8,7 1,72+0,15 32,8 3,07+0,6 58,5
Q 0,94+0,08 13,7 | 2,30+0,2 33,7 3,58+0,6 52,6
Aran K 0,121+0,01 2,3 1,72+0,1 32,5 3,45+0,5 65,2
Q 0,103+0,01 25 1,59+0,15 40,4 2,25+0,3 57,1
Qizil bugda K 0,32+0,03 591 | 1,72+0,19 31,8 3,37+0,5 62,3
Q 0,24+0,04 6,1 1,14+0,12 29,2 2,53+0,3 64,7

Qeyd: K-kontrol, Q-quraqliq.

Xloroplastlarda lokalize olunmus ASAT stres seraitinde avez olunmayan amintursularinin, o
cumladan argininin salafi olan argininsuksinatin ve pirimidin nukleotidlerinin sintezinds asas rol
oynayir. ASAT huceyranin muxtslif kopmartmentlari - sitozol, xloroplast, mitoxondri va
peroksisomlar arasinda karbon va azot mubadilasinin tenzimlenmasinde muhum rola malikdir.

Tadqiq edilmis yumsaq bugda genotiplerinin xloroplast va sitozol fraksiyalarinda ALAT
fermentinin faalliginin faizle nisbati bir-birine yaxin olmusdur. Zirva-85 genotipinin xloroplast,
sitozol ve mitoxondri fraksiyalarinda ALAT-nin paylanmasi uydun olaraq 12,7%, 5,7% ve
81,6% olmusdur. Quragliq stresine maruz qalmis variantlarda ise fermentin subhiceyra
paylanmasi xloroplast, sitozol ve mitoxondri fraksiyalarinda 10,9%,7,0% va 82,1%-o barabar
giymat gostermisdir. Zirva-85 genotipinin yarpaqglarinda fermentin subhiceyre paylanmasinda
asasli fergler olmasa da, quraqgliq stresine meruz qalmis variantlarda fermentin foealligi
xloroplast fraksiyasinda ~1,7 dafs, sitozol fraksiyasinda ~2,5 dafe, mitoxondri fraksiyasinda ise
~2,0 defe ylksalmisdir. Eyni tendensiya Murov-2 genotipinde de muisahide edilmigdir.
Quragliga hassas genotiplerds ise forgli manzere musahide edilmisdir. Beloe ki, Aran va Qizil
bugda genotiplerinin quraqgliq variantlarin xloroplast fraksiyalarinda fermentin fealligi ~0,7
dafe, mitoxondri fraksiyalarinda ise Aran genotipinde ~0,9 dafe, Qizil bugdada ise ~0,5 dafa
azalmisdir.

Bugda yarpaglarinin subhtceyrs fraksiyalarinda ALAT faalliginin subhticeyra paylanmasi

Genotiplar Subhiiceyra fraksiyalari
Xloroplast Sitozol Mitoxondri
% EU/mg zulal % EU/mg zulal % EU/mg zilal %
E
Zirva-85 K 0,201+0,02 12,7 0,090+0,01 5,7 1,291+0,2 81,6
Q 0,346+0,05 10,9 0,221+0,03 7,0 2,60+0,1 82,1
Murov-2 K 0,290+0,02 11,2 0,14+0,01 54 2,15+0,3 83,4
Q 0,372+0,05 9,8 0,293+0,03 7,7 3,10+0,4 82,5
Aran K 0,209+0,03 14,1 0,140+0,02 9,5 1,13+0,1 76,4
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Q 0,145+0,02 13,2 0,127+0,01 11,5 0,84+0,09 75,3
Qizil bugda | K 0,231+0,04 17,8 0,181+0,02 13,0 0,90+0,06 69,2
Q 0,168+0,02 20,0 0,096+0,01 14 0,58+0,05 68,6

Qeyd: K-kontrol, Q-quraqliq

Belsaliklo, ALAT feaaliginin bugda genotiplerinin  yarpaglarinin  subhuceyra
fraksiyalarinda normal suvarma va quragliq zamani lokalizasiyasinin analizina asasan bels bir
naticeya galmak olar ki, ferment mitoxondri fraksiyasinda an yiksak faalliga malikdir. Sitozol
fraksiyada ise bu ferment Umumi fealligin texminan 5-15%-ni teskil edir. Belslikla, bugda
genotiplerinde tadqgiq olunan fermentlar mirakkab izoferment spektrine malik olub muxtalif
metabolik proseslerds, o cuUmladan adaptasiya proseslarinds, karbonun ve enerjnin
paylanmasinda muhim rola malikdir.

Yumsaq bugda genotiploerinin yarpaq mezofil hiiceyralarinin transmissiya
elektron mikroqgrafiyasinin muqayisali tahlili: On sakkiz gunluk yumsaqg bugda (Triticum
aestivum L.) cucartileri 5 gin middatina suvarmanin dayandirilmasi yolu ile quragliga mearuz
galmisdir. Tadqgigat Ugun ikiyarpaq marhalasinde olan cucertilorin tam inkisaf etmis ilk
yarpagl mezofil hiceyralerinin ultrastruktur analizi Ggun istifade olunmusdur. Tedqiq edilan
dord genotipin suvarilan variantlarinin xloroplastlari uzunsov, oval Olgiys malik oldugu
musahida edilmisdir.

Normal suvarma saraitinde yetisdirilon Zirvae-85 — A, Murov-2 — B, Aran — C, Qizil bugda — D
genotiplerinin  yarpag mezofil huceyralerinin transmissiya elektron mikrografiyasi. A-
xloroplastlar, b-tilakoidlar, c-plastoglobulinlar, d-niva, e-mitoxondri

Sakilden da gorunduyd kimi, xloroplastlar aydin gértinen, nisbatan hamar granal ve
uzun stromal tilakoidlarden ibarsat yaxsi inkisaf etmis daxili membran sistemina malikdirlar.
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Hamginin plastoglobulinlera nisbatan az rast galinir. Xloroplastlar iki lipoproteid membrandan
ibarat zerif gatla shatalenmigdir. Daxilinda nisbatan eynicinsli stroma lamellarla bolinmus
voaziyyetdadir. Lamellar ise 6z ndvbasinda bir-biri ile birlesarek gabarciglar — tilakoidlar amale
gatirirlar. Onlar isea 6z ndvbasinda bir-birina sixlasaraq qranlar yaradirlar ki, onlari isiq
mikroskopu altinda da gérmek mumkindur. Qranlar bir ve ya bir ne¢ga yerdan bir-biri ila
granlar arasi saplarla yaxud stroma tilakoidleri vasitesila birlasir.

Guclu quraglig sabsbindan mezofil huceyralarinin ultrastrukturu dagilir ve bu
xloroplastlarin membran sistemlarinin dagilmasi, qranlarin sismasi, bir-birinin arasinda
alagenin itmasi ile naticalanir. Quraqghgin tesirinden xloroplastlarin daxilindaki mutasakillik itir.

Normal suvarma ve quraqgliq seraitinde yetisdirilon Zirvae-85 — A-A', Murov-2 — B-B', Aran —
C-C', Qizil bugda — D-D' genotiplerinin yarpaq mezofil hiceyralarinin miqgayisali transmissiya
elektron mikrografiyasi

Bir cox adabiyyatlarda yarpaq hiceyre organoidlarinin quragliga davamli genotiplarda
daha stabil olmasi geyd olunur. Bizim apardidimiz tedgiqatlar zamani quraqhgdin tasirinden
yarpaq huceyralorinin daxilinde mutagakillik pozulur, Aran (A, A') va Qizil bugda (D, D')
genotiplerinde hatta membranlarin tamhdinin pozulmasi, mitoxondrilarin pargalanmasi,
plastoglobulinlarin sayinin suvarilan variantla miaqayisade artmasi musahida olunur.
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Quraqliq seraitinde yetisdirilon Zirve-85 — A, Murov-2 — B, Aran — C, Qizil bugda — D
genotiplerinin yarpag mezofil hiceyralerinin transmissiya elektron mikrografiyasi. A-
xloroplastlar, b-tilakoidlar, c-plastoglobulinlar, d-niva, e-mitoxondri

Belslikle, elektron mikroskopunun naticalerinin tehlili gostarir ki, Zirve-85 ve Murov-2
genotiplerinin fotosintetik aparati quraqligin tesirinden diger iki genotipa nisbaten daha az
tesire maruz qalir.

Stresa davamlihgina gora ferglenan bugda genotiplerinden 3D xromosomunda yerlasan
DREB geni sekvens edilaroek in silico analizlar apariimigdir. Bugdanin quraqhiga davamhliga
daha cavabdeh hesab olunan D genomu icun spesifik SNP-lari askar etmak maqgsadile
EnsemblGenomes Verilanlor Bazasinda BLASTn komandasi hayata kegciriimoakla
ChinesSpring yumsaq bugdanin (Assembly IWGSC) A, B ve D genomlarinda lokalizasiya
olunmus DREB geninin FASTA formatinda malumatlar yiklenmis ve MAFFT version 7
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) multi alignment programinin kdmayile miqayisali analiz
edilmigdir. Yalniz D genomu Ugun spesifik olan SNP-ler tayin ediloarek sekvens Ugun
praymerlar dastinin dizayn edilmasinda istifade edilmisdir.
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J SeqBuilder Pro - [Genomic_DREB.sbd]

gﬁ] File Edit Features Enzymes Sequence Clening Priming Format View MetSearch Tools Window  Help
Show Type Name Range Strand Length Description
vy misc_feature  Exon 10 7314..7509 » 196 Exon 10
"y misc_feature  Exon 11 8717..8813 » a7 Exon 11
+ misc_feature  Exonl 1.430 > 430 Exonl
i misc_feature  Exon2 1447..1542 | 2 96 Exon2
vy misc_feature  Exon3 1632.1747 » 116 Exon3
"y misc_feature  Exond 3045..3187 » 143 Exond
+ misc_feature  Exon3 3322.3776 > 233 Exon3
i misc_feature  Exonb 3953..4149 > 197 Exonb
—_— vy misc_feature  Exon7 4185..4484 » 300 Exon7
ﬁ "y misc_feature  Exon8 4621..4730 » 170 Exon8
_ + misc_feature  Exon9 5135.6916 » 1782 Exond
v misc_feature P1F_ACCCTGGAAGTATCCCAACC  400.419 | 2 20 P1F_ACCCTGGAAGTATCCCAACC
o v misc_feature  P1R_CCGTGAAGCACTCAGAATGA  1170.1189 | 20 P1R_CCGTGAAGCACTCAGAATGA
E o misc_feature  P2F_TGCGGAGCAATAGGGATAAC 609..628 | 3 20 P2F_TGCGGAGCAATAGGGATAAC
v misc_feature  P2R_CTGCAACGATCGACAAGAAN  1427.1448 | 2 20 P2R_CTGCAACGATCGACAAGAAA
v misc_feature  P3F_CCAAAACCTTCTGAGCAAGC 1427..1446 | 2 20 P3F_CCAAAACCTTCTGAGCAAGC
v misc_feature  P3R_CAACAAGAACAGAGCCGTGA  3162.3181 | 20 P3R_CAACAAGAACAGAGCCETGA
o misc_feature  PAF_AACGGAAGCCACATAACGTC  3722.3741 | 3 20 PAF_AACGGAAGCCACATAACGTC
- v misc_feature  P4R_TCCCGAAGAGCTTCAACACT 44454464 | 2 20 P4R_TCCCGAAGAGCTTCAACACT
v misc_feature  P3F_GGGCACCAATTTTATGGATG 5645..5664 | 2 20 P5F_GGGCACCAATTITATGGATG
o misc_feature  P3R_GCCCAGTATACCTCCCCATT 6364..6383 | 3 20 P5R_GCCCAGTATACCTCCCCATT
<
4 ﬁ Linear || PS5 Sequence | 'y Primer Design [__IJ Comment ﬁ Minimap Site Summary @ History |E| Primers »
SeqBuilder Pro programinda dizayn edilmis praymerlarin bir hissasi va onlarin

lokalizasiyasi hagginda malumat

Olde olunan praymerlarin effektivliyi nezari ve tacribi olaraq yoxlaniimig, preparativ

PZR aparilmisdir.

Muvafiq Olgllerde olan amplikonlar gelden tamizlenarak sekvensa

gonderilmisdir. Sekvens malumatlari DNASTAR Lasergene bioinformatik program teminatinin
SegMan Pro va SeqBuilder Pro programlari ile analiz edilmisdir. Yerli genotiplerde DREB
transkripsiya faktoru geni tGclin genetik xaritanin mini modeli qurulmusdur.
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Q] File Edit Features Enzymes Sequence Cloning Priming Format View NetSearch Tools Window Help

Selection: Forward 9085..450 (wrapping), length = 467

&0 | Size: 1.7x
:X | 1Y |
Noal BamHI
BsiWI
e Pvul Pstl BsrBI
Sfol Papil BsiEl Agel Alol Sna31 33pHI
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3 I~ T s [~
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E | 2000 | 2000 | 6000 | 8000
]
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DREB transkripsiya faktoru geni t¢un tartib edilmis genetik xaritanin mini modeli
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istifade olunmus iisul ve yanasmalar

in silico analizlor

Bu analizlerin hayata kegirilmasi Ug¢un asagidaki bioinformatik programlardan
istifada edilmigdir:

https://www.ncbi.nim.nih.gov/nuccore NCBI (The National Center for Biotechnology
Information)

https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/  CLUSTAL format alignment by MAFFT
v7.427

http://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cqi Primer3Plus
software

Ragamsal fenotiploama
Bitkinin fizoloji veziyyetinin qeyri-invaziv olaraq gqiymatlendiriimasi Ugun PSI

PolyPen RP 410/UVIS cihazindan istifade etmokle asadidaki vegetasiya indekslori
hesablanmigdir:

Normalized Difference Vegetation Index (NDVI)

NDVI = (RNIR - RRED) / (RNIR + RRED)

Simple Ratio Index (SR)

SR = RNIR / RRED

Modified Chlorophyll Absorption in Reflectance Index (MCARI1)

MCARI1 =1.2 *[2.5 * (R790- R670) - 1.3 * (R790- R550)]

Optimized Soil-Adjusted Vegetation Index (OSAVI)=

OSAVI = (1 + 0.16) * (R790- R670) / (R790- R670 + 0.16)

Greenness Index (G)

G = R554/ R677

Modified Chlorophyll Absorption in Reflectance Index (MCARI)

MCARI = [(R700- R670) - 0.2 * (R700- R550)] * (R700/ R670)

Transformed CAR Index (TCARI)

TSARI = 3 * [(R700- R670) - 0.2 * (R700- R550) * (R700/ R670)]

Triangular Vegetation Index (TVI)

TVI=0.5*[120 * (R750- R550) - 200 * (R670- R550)]

Zarco-Tejada & Miller Index (ZMI)=

ZMI = R750/ R710

Simple Ratio Pigment Index (SRPI)

SRPI = R430 / R680

Normalized Phaeophytinization Index (NPQI)

NPQI = (R415- R435) / (R415+ R435)

Photochemical Reflectance Index (PRI)

PRI = (R531- R570) / (R531+ R570)

Normalized Pigment Chlorophyll Index (NPCI)

NPCI = (R680- R430) / (R680+ R430)

Carter Indices

Ctr1 = R695 / R420; Ctr2= = R695 / R760
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Lichtenthaler Indices

Lic1= = (R790 - R680) / (R790 + R680); Lic2 = R440 / R690
Structure Intensive Pigment Index (SIPI)

SIPI = (R790- R450) / (R790+ R650)

Gitelson and Merzlyak Indices

GML1 = R750/ R550; GM2 == R750/ R700

Hidrogen peroksidin miqdarinin histokimyavi usulla tayini

Hidrogen peroksidin histokimyavi tayini U¢un 2-4 aded yarpaq numunalari Petri
kasalarina yerlagdirilorak Uzerina terkibinde 10 mM MES (pH 3,8) va 5 mM DAB (diamino
benzidin) msahlulu slave edilmig, qgaranliqda 12 saat erzinds inkubasiya olunmusdur.
Reaksiya 1:4 nisbatinda gliserin mahlulu ile dayandiriimisg, xlorofilden azad olmaq magsadila
yarpaq numunalari 5 dagige muddatinde distille suyunda gaynadilmis va 50%-li etanolda
saxlanmisdir. Xarakter alamatlari olan yarpaq numunalarinin sakillari ¢akilmisdir.

Hidrogen peroksidin migdarinin spektrofotometrik Gsulla tayini

Hidrogen peroksidin (H202) migdari spektrofotometrik Gsulla ksilen narincisi il Fe*?
ionlarinin Fe* ionlarina oksidlasmasina asasan tayin edilmisdir. 0,2-0,3 q yarpaq niimunalari
maye Nj-da donduruldugdan sonra saxsi hevengdestada 1,0-1,5 ml soyuq aseton olave
olunaraq azilmisdir. Ainmis homogenat sentrifugada 10 deq muiddatinde 12000 g suratle
¢okdurllmusdar. Cokuantudan ayrilmis 0,5 ml supernatantin tzarina 0,5 ml ksilen narincisi
alava edilmis, numunalar 45 daq otaq temperaturunda saxlandiqgdan sonra optik sixliglari
spektrofotometrik yolla (Thermo Scientific Evolution 350 UV-Vis Spectrophotometer (UK,
England)) 560 nm dalda uzunlugunda Ol¢iimusdur. Hidrogen peroksidin migdari asagidaki
duUsturla hesablanmisgdir:

C = ((K*V)/(m+Am))/880,

burada: C — hidrogen peroksidin miqdari (mkmol/q), K — kalibr ayrisina asasen H,O,-nin
migdari (ng/ml), V — ekstraktin Gmumi hacmi (ml), m — yas ¢aki (q), Am — yas ¢akinin quru
biokitlaya nisbati, 880 —sabit amsal.

Kalibr ayrisini qurmaq Uc¢in HO0.-nin asetonda hazirlanmig muxtalif gatiligh
mahlullarindan istifade olunmusdur.

Fotosintetik pigmentlarin tayini

Xlorofil a va xlorofil b yarpag nimunalerini 80%-li aseton-Tris (pH 7,8) mahlulu ile (80:20)
ekstraksiya etmakls, karotinoidler ise 100%-li aseton mahlulu ile ekstraksiya etmakle ayriimis
va spektrofotometrik (Thermo Scientific Evolution 350 UV-Vis Spectrophotometer (UK,
England)) Gsulla optik sixligi 6lgllerak asagidaki dusturlara géra hesablanma apariimigdir:

Xl a (umol/ml) = 0,01373 Agsz — 0,000897 Asz7 — 0,003046 Ags7

Xl'b (umol/ml) = 0,02405 Ags7 — 0,004305 Asz7 — 0,005507 Agss

Karotinoidlar (mq/l) = 4,695-A4405— 0,268 Xl (a+b).

Nisbi su tutumunun tayini
Yarpaglarda nisbi su tutumu (NST) Turner [271, ¢.58, s. 341] terafindan taklif olunan
metoda asasan Olgulmusdur. Orta dlgull teza yarpaglarin g¢akisi tayin olundugdan sonra 24
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saat muddstinde distille suyunda saxlanmis, yarpaglarin turgor vaziyystindeki ¢akisi teyin
edildikdan sonra 80°S termostatda sabit ¢aki alinana qeder qurudularaq yenidan gokilari
Olcllmus ve NST asagidaki dusturla hesablanmisdir:

NST= [(IC-QC)/(YC-QG)}*100,

burada: IC- yarpagin ilkin ¢okisi, YC- yas ¢aki, QC- quru ¢akidir.

Quru biokiitlanin tayini

Bugda yarpaglarinda quru biokutlanin migdarini teyin etmak Ugln avvalce nazarst,
quraqgliq ve takrar suvarilmis bitkilerin yarpaq numunalarinden eyni Olgularde kasiklor
hazirlanmis ve elektron tarazide kutlasi tayin edilmisdir. Hazirlanmis yarpaq nimunaleri sabit
cokiya gelana qoader termostatda 80°C temperaturda saxlanildigdan sonra onlarin quru
biokutlesi tayin olunmusdur. Quru biokutleni hesablamaq Ug¢un asagdidaki disturdan istifade
edilmisdir:

C (%) =m2/ ml x 100%.

burada: C - kutlaye nazeran quru madds terkibinin %-le ifadasi; m1-nUmunanin yas ¢akisi;
m2-numunanin quru ¢akisi.

Malondialdehidinin migdarinin tayini

Bitkilarda lipidlerin peroksidlegsmasi prosesinin intensivliyi yarpagq numunalarinde MDA-
nin miqgdarina asasan muayyan olunmusdur. MDA-nin migdari spektrofotometrik metodla 532
ve 600 nm dalga uzunluglarinda tiabarbitur tursusu ile aparilan reaksiyaya asasan tayin
olunmus (Heath and Packer, 1968) ve asagidaki dusturla hesablanmisdir:
A= (Ds32-Deoo)/(E-m),

burada: A - MDA-nin miqgdari, D - optik sixliq, m - bitkinin yas biokutlasi, E — sabit emsal.

Antioksidant fermentloarin tayini ligiin ekstraktin alinmasi

Normal suvarilan ve quragliga mearuz galmis bitkilerin har birinden 0,5 g yarpaq
nimunasi goturilerak maye azotda azilmis, terkibinde 1 mM EDTA, 2 mM FMSF, 1% PVP,
0,1% Triton X-100 olan 100 mM Na-fosfat (pH 7,8) buferinde homogeniza edildikden sonra
4°C temperaturda 20 daq arzinde 15000 g siretle ¢okdiriimisdir. Alinan supernatantdan
askorbat peroksidaza, katalaza ve qvayakol peroksidaza fermentlarinin analizinda istifade
edilmisdir.

Fermentlorin faallig1 asagidaki dustura asasan hesablanmigdir:
A= OP-V/e-b-1

A — beynalxalq sistemda aktivlik,

OP-optiki sixhdin bir daqigs arzinds dayigsmasidir,

V — reaksiya muhitinin hacmi (ml),

T-reaksiyanin gedisina sarf olunan zamandir,

€ — ekstinksiyanin millimolyar ekvivalentidir.

b — reaksiya muhitina alave olunan ferment ekstraktinin hacmidir (ul).
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Katalazanin aktivliyinin tayini

Katalazanin (CAT, EC 1.11.1.6) fealligi spektrofotometrik metodla 240 nm dalga
uzunlugunda 1 deq muddeatinde hidrogen peroksidin parcalanma surstine asasan tayin
edilmisdir (Kumar and Knowles, 1993). Reaksiya qgarisigi 885ul 50 mM Na-fosfat (pH 7.8), 25
ul ferment ekstrakti va 90 pl 3%-li H,O,-dan ibaretdir. Molyar ekstinksiya emsali kimi €=39,5
mM*sm™ nazars alinaraq, umol H.O,/mq ziilal deq vahidi ils ifade edilmisdir.

Askorbat-peroksidazanin aktivliyinin tayini

Askorbatperoksidazanin (APO, EC 1.11.1.11) fealigi Nakano ve Asada (1981)
torafinden taklif olunan metoda asasen muayyan edilmigdir. Optik sixliq spektrofotometrik
olaraq 290 nm dalga uzunlugunda tayin edilmisdir. Reaksiya muahiti 0,1 mM EDTA (pH 8,0),
0,05 mM askorbat tursusu, 0,1 mM hidrogen peroksid, 50 mM Na fosfat buferi (pH 7,6) va
100 pl ferment ekstraktindan ibaratdir. Aktiviik € = 2.8 mM™ sm™ ekstinsiya smsalina asasan
pMmol askorbat/(mq zulal daq) vahidi ile hesablanmisdir.

Qvayakolperoksidazanin aktivliyinin tayini

Qvayakol-peroksidazanin (GPO, EC 1.11.1.7) fealiginin teyini Mahalingam va
hammausalliflarin (2005) teklif etdiyi metodla teyin edilmisdir. Qvayakolperoksidazanin faallidi
spektrofotometrik yolla reaksiya mahlulunun 3 deqigs arzinde 470 nm dalga uzunlugunda
optik sixliginin dayismasina goéra tayin edilmisdir. Reaksiya muhiti 50 mM Na-fosfat buferi (pH
7,0), 25 mM qvayakol, 25 mM H,0O, va 20 ul ferment ekstraktindan ibaratdir. Fermentin
foalligl € = 26.6 mM™ sm™ ekstinsiya amsalina asasan pmol qvayakol/(mq ziilal daq) vahidi
ile hesablanmisdir.

Azot va karbon metabolizmi fermentlarinin tayini t¢lin ekstraktin alinmasi

Yarpaq numunalari 5 mM DTT, 5 mM MgCI2-:6H20, 1 mM EDTA-4Na, 0,5% Triton X-
100 ve 1% PVP tarkibli 100 mM Tris-HCI buferinde (pH 7,8) homogenizasiya edilmisgdir.
Alinan homogenat 4 gat tanzifden sitzuldikdan sonra filtrat avvalce 10 deq 1000g, sonra 30
daq 5000g-da sentrifugalasdiriimisdir. Bu proses +4°C temperaturda apariimisdir. Cokunta
atilmis ve c¢oklintl Usti maye isa fermentloerin aktivliyinin tayini Ggln istifade olunmusdur.
Bugda yarpaglarinda fermentlerin aktivliyina inhibirlagdirici tasir gdsteran fenol birlegsmalari vo
fenoloksidaza fermenti moévcud oldugundan mitoxondri membranlarinda lipidlerin
peroksidlesmasinin  garsisint  almaq va sulfhidril qruplarini  fenol birlegsmalarin
oksidlasmasinden mudafie etmak Ug¢un muhite reduksiyaedici agentler alave olunmusdur
(sistein, askarbin tursusu). Organoidlari membranlardan azad etmak ugun muhits 0,5% Triton
X-100 slave olunmusdur. Bu birlegsmalaerin fermentin aktivliyine inhibirlagdirici tesirini
zoiflatmak Ugun 1% PVP, ferment molekulundaki SH gruplarinin oksidlagmasinin qarsisini
almaq ugun ise 5 mM DTT istifade edilmisdir. Mahlulda olan agir metal ionlarinin ferments
inaktivlagdirici tesirinin qarsisini almaq ugun agir metallarla kompleks birlegsma amals
getirmak xassasine malik olan EDTA (1 mM) istifade olunmusdur. Bu EDTA molekulunda
olan 4 karboksil gqrupunun polianion xuUsusiyyati ile alagadardir. Sistein oksidlesma
proseslorinin suratini zaifladir, maselan mitoxondri membranlarinda lipidlarin hidrogen
peroksidle oksidlasmasi, sulfhidril gruplarini fenol birlesmalerinin oksidleasma mahsullarinin
tasirindan qoruyur.
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NAD-malatdehidrogenaza faalliginin tayini

NAD-malatdehidrogenazanin (NAD-MDH, EC 1.1.1.37) aktivliyi spektrofotometrik
(Ultrospec 3300 pro, Amersham, USA) (sulla tayin olunmusdur (Scheibe and Stitt, 1988).
Oksaloasetatin (OA) reduksiyasi Ugun reaksiya muhiti 1 mM OA, 10 mg/ml 6kiz zesrdab
albumini (BSA), 10 mM MgCl,, 0,15 MM NAD-H va 5-10 mkl ferment preparati olan 100 mM,
pH 8,0, Tris-HCI buferindan ibarset olmugsdur. Reaksiya muhite substrat (1 mM oksaloasetat)
alave etmakla baslaniimisdir. Birbasa reksiyanin muhiti: 100 mM Tris-HCI, pH 9,0 30 mM
malat, 0,2 mM NAD olmusdur. Spektrofotometrik dlgmalar 1,0 ml hacmli spektrofotometrik
kuvetlorda apariimisdir. Kavetdaki NAD-H-in migdari 340 nm dalga uzunlugunda 1 daqiga
arzinda bu birlesmanin molyar gatihdinin optiki sixliginin azalmasina asasen tayin edilmigdir.

Aspartataminotransferaza fermentinin faalliginin tayini

Aspartataminotransferaza (AsAT, EC 2.6.1.1) fermentinin sitozolik ve mitoxondrial
izoformalarinin faalligini teyin etmak tglin reaksiya muhitinin terkibi muvafiq olarag, 100 mM
HEPES-KOH (pH 7,4) vo 100 mM Tris-HCI (pH 8,5), 2 mM EDTA, 2,5 mM 2-oksoglutarat,
10pg/ml pirodoksalfosfat, 10 mM DTT, 12 U/ml MDH va 0,2 mM NADH-dan ibarat olmusdur.
Muhite 20ul yarpaq ekstraktt vo 2,5 mM L-aspartat slave etdikden sonra reaksiyanin
baslanmasina start verilmisdir (Alfonso and Briggemann, 2012).

Alaninaminotransferaza fermentinin faalliginin tayini

Alaninaminotransferazanin (AIAT, EC 2.6.1.2) aktivliyini tayin etmak tg¢in 100 mM Tris-
HCI (pH 8,5), 2 mM EDTA, 2,5 mM 2-oksoqglitarat, 10pug/ml pirodoksalfosfat, 10 mM DTT, 12
U/ml laktat dehidrogenaza ve 0,2 mM NADH-dan ibarat reaksiya muhitindan istifade
edilmisdir. Muhite 20ul yarpaq ekstrakti vo 10 mM L-alanin alava etdikdan sonra reaksiyanin
baslanmasina start verilmigdir (Alfonso and Briggemann, 2012).

Fosfoenolpiruvatkarboksilaza fermentinin faalliginin tayini

Fosfoenolpiruvatkarboksilaza (FEPK, EC 4.1.1.31) fermentinin fizioloji ve maksimal
aktivliyini tayin etmak Ugun reaksiya muhitinin terkibi mivafq olarag, 60 mM Tris-HCI (pH 8,5)
ve 60 mM HEPES-NaOH (pH 7,3) buferinden, 10 mM MgCl,, 2 mM DTT, 10 mM NaHCOs;,
0,2 mM NADH, 10 U MDH, 10 mM FEP 40 pl ferment preparatindan ibarat olmusdur.
Reaksiyanin baglanmasina sonda reaksiya muhitine substrat (FEP) slave etmakle start
verilmisdir (Du et al., 1998).

Niive DNT-sinin ekstraksiyasi

Bitki nimunalarinden CTAB metodu ile (Murry & Thompson, 1980) DNT ayriimisdir.
Yarpaq hissaloeri maye azotda azilir ve su hamaminda 60°C-ya qadar qizdiriimis 1ml CTAB
ekstraksiya buferinde (100 mM Tris-HCI, pH 8,0; 20 mM EDTA, pH 8,0; 1,4 mM NaCl; 40 mM
B-merkaptoetanol) suspenziyalasdirilir. Homogenat Vortex aparatinda fasilasiz garigdirilir.
Sonra har bir sinaq susasina 0,4 ml xloroform (99,8%) alava olunur va ehtiyatla qarisdirilir.
Daha sonra sinaq siisaleri su hamamina yerlasdirilir vo 60%-de 10 deq miiddstinde
inkubasiya olunur. inkubasiyadan sonra sinaq siiseleri Eppendorf tipli stoliistli sentrafugada
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(1400 g) otaq temperaturunda 10 deq muddstinde sentrafuqalasdirilir. Sonra supernatant
ehtiyatla 1,5 mil-lik temiz Eppendorf sinaq susslerine bosaldilir (¢okuntu suzilmus
supernatanta qarismamalidir) ve Uzearine 0,6 ml soyuq izopropanol olave edilir, diggstle
ganisdirilir ve 3-5 daq otaq temperaturunda saxlanilir. Bu zaman ayrilmis DNT ¢okintisunt
mulsahida etmak olar. Sinaq suselari Eppendorf tipli stolistl sentrafugada (1400 g) otaq
temperaturunda 10 deq muddetinde sentrafuqalasdirilir. Cokuntlu bir nege defe 70%-li etil
spirtinda yuyulur, stolUstu termostatda quruduldugdan sonra TE (10 MM Tpuc-HCI, pH 8; 1
MM 3OTA) buferinde hall edilir. Nomunalar DNT-nin buferds tam hall olmasi Ggun bir gece
soyuducuda 4°C-ds saxlanilir.

Spektrofotometrik yolla DNT-nin optik sixligina gora tamizlik deracasinin va
qgatihiginin tayini

Spektrofotometriya metodu ile ayrilmis DNT nimunalarinin temizlik darecasi ve
gatihigi NanoDrop spektrofotometrinde yoxlaniimisdir. 260 ve 280 nm dalga uzunlugunda
DNT niUmunalarinin optik sixligi teyin edilmis, 1,8< [D2go/D2go] 22 olarsa, ayriimigs DNT
namunsaleri ndvbati tacribler Ggln yararli hesab olunmusdur.

Sekvens ugun preparativ PZR aparilmasi

DNT-nin preparativ amplifikasiyasi zamani 17,5 ul 10x reaksiya buferi, 10 pl 20 nq
genom DNT-si, 21 yl 10 mM duzuna praymer, 21 pl 10 mM aksina praymer, har birinden
10 mM olmagla: dATP, dCTP, dGTP ve dTTP - dNTP Mix garisigindan 21 ul, 21 pl 25 mM
MgCl2, DMSO - 3,5 ul va 1,2 vahid 5U/ul Tag-polimeraza, 33,8 ul ddH20-dan ibarat 150
mkl-lik garisiq PZR Applied Biosystems 2720 Thermal Cycler amplifikatoruna
yerlosdirilmisdir. ilkin olaraq reaksiya 94°C temperaturda DNT zancirinin denaturasiyasi ila
baglayir. Sonraki 3 merhala (DNT zancirinin denaturasiyasi, praymerin DNT zanciri ilo
hibridlasmasi va Taq DNT polimeraza vasitesile komplimentar DNT zancirinin sintezi) isa
bir-birinin ardinca 35 dafa tsikl seklinde takrarlanir. Son olarag 10 deqige muddatinde 72°C
temperaturda sintez prosesinin tamamlanmasi ile PZR reaksiyasi yekunlasmis olur.
Amplifikatorda reaksiya asagidaki seraitde getmisdir: tsikl 1 — 94°C - de 5 daq; 35
amplifikasiya tsikli: har tsikl 1 deq 94°C - de, 1 daq 53,3°C - do ve 1deq 72°C - ds;
tamamlayici elonqasiya tsikli 72°C - de 10 deq muddstinde hayata kegirilir, sonra
amplifikasiya mahsullari 4°C - da saxlanilir.

Gel-elektroforez

Reaksiya mahsullari horizontal gel-elektroforez (HR-2025-High Resolution («IBI
SCIENTIFIC», ABS)) aparatinda elektroforez aparmagla aydinlasdiriimisdir. Tadgiqat
isinde bu maqgsadls 1.5% aqaroza gelindan, TAE 1X ((50 X):0,04 M tris-asetat, 0,002 M
EDTA) ve TBE 1X (Tris 90 mM, Borat 90 mM, EDTA 2,5 mM, pH 8,3) elektroforez
buferinden istifads edilmisdir. NUmunalari gelin yuvaciglarina daxil etmazdan avval 120 pl
PZR mahsulun Gzarina 20 pl ranglayici mahlul (50%-li gliserol; 1%-li SDS; EDTA 0,1 M;
0,5 mg/ml gatiligda bromfenol gdyu) slava edilib garisdirilir. Elektroforez sabit gerginlikds,
70 mA cearayan siddatinds hayata kegirilir.

Gellorin fiksasiyasi vo sanadlagdirilmasi
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Gel terkibinde 4 pg/ml etidium bromid olan su hamaminda 30 dagq muddatinds

inkubasiya olunur. Etidium bromid molekulu ultrabendvgeyi sualarin tesirindan
flloressensiya etmak qabiliyyetine malikdir ki, bu da DNT molekulunun gelda
vizualizasiyasina serait yaradir. Taedqiqat iginde etidium bromid mahlulunda renglenmis
agaroza gellarinin sakillari xUsusi gellari senadlesdirma apparatinda (Gel Documentation
System «UVITEK», BK) ultrabandvsayi isigin kdmayi ile fiksa edilmis ve komputerds
sonadlasgdirilmigdir.
DNT fragmentloerinin miqrasiya masafesi onlarin tegkil olunduglari nukleotid cutlarinin
sayinin loqarifmine ters mutanasibdir. Belsalikla, fragmentin Olglisi malum standartlarin
OlcUsu ile muqayise vasitasila tayin edilir. Tadgiqat isinde bu cur standart kimi 2 log DNT
marker istifade olunmusdur.

Purification Kit vasitasile agaroza gelinden DNT-nin tamizlanmasi ve sekvens
tcun hazirlanmasi

Gelin terkibinden bizi maraglandiran DNT fragmentlerini xtsusi ISOLATE Il PCR &
Gel Kit vasitesile temizlonmisdir. Purification Kit-in tarkibi: CW — Yuyucu bufer (Wash
buffer), CB — Birlagdirici bufer (Binding buffer), C — Elyusiya buferi (Elution buffer), silika
membranli gel sutunlari (Gel Columns), 2 ml-lik toplayici tyublardan (Collection Tubes)
ibaratdir.

Eksperimenta baslamamisdan dnce 100 ml 95%-li etil spirti yuyucu bufers alave
olunur. Eyni zamanda bos 2 ml-lik tyub terazida c¢akilir. Sonra agaroza gelinden steril
spatelle lazim olan DNT fragmentinin daxil oldugu hisseni kasib, 2 ml-lik tyuba yerlosdiririk.
Yenidan tyubu terazide ¢okib, alinan giymatlarin farqini tapiriq. Névbati marhalada 1,5%-li
agaroza gelinin har 100 mg-a 200 ul CB (Binding Buffer) alava olunur. 5-10 daq 50°C-dea
termostatda inkubasiya edilir. inkubasiya vaxti har 2-3 daq dan bir yiingtlce qarisdirilir. Gel
parcasi tamamila hall olundugdan sonra garigigin rengi sari rengde olmalidir. Sari rang
alindig1 zaman pH<7,5 olur ki, bu giymat optimal pH hesab edilir. Sonra hamin garigigi 2 mi
toplayici tyubun icinda olan silika membranli gel sutununa tokuruk ve 30 saniya 11000 g-de
sentrifugalasdiririq. Toplayici tyuba ¢ékmis mahlulu tam bosaldib, yaxsica qurutmaliyiq ki,
onu gel sutununa daxil etdikde membranla girklanma bas vermasin. Novbati marhalada gel
sutununun icina 700 ul yuyucu bufer (Wash buffer) alava edib, yeniden 30 saniys 11000 g-
de sentrifugalasdiririg. Her dafs sentrifuqalasdirdigdan sonra c¢okidntini atirig. Cox
hallarda yuyulmanin tekrarlanmasi maeslehat gorulir. Yuyulmani 2 defe tekrarladigdan
sonra galiqg etanolu ksenarlagsdirmaq tg¢un 1 daq 11000 g-da sentrifugalasdiririg. Silika
membranli gel sutununu 1,5 ml-lik adzi qapaqli mikrosentrifuga tyublarina kegirdarak,
markazi hisseye 60 ul elyusiya buferi (Elution buffer) elave edirek, 1 deq otaq
temperaturunda inkubasiya edirik. Sonra yenidan 1 deq 11000 g-de sentrifuqalasdiririq. Bu
zaman DNT 1,5 ml-lik tyublarda qalir va tyubdaki DNT-nin keyfiyyatini yoxlamaq Ugun
etidium-bromid slave edilmis 30 ml 1,5%-li agaroza gelinda elektroforez aparilir, UVITEK
Gel Documentation System-in komakliyi ile gelin sakli ¢akilir. Bu zaman gelde ham 300
n.c., ham da 500 n.c. uzunlugda fragmentler agkar olunur. Bununla yanasi, DNT-nin
temizlik deracasi ve qatiligi spektrofotometrik dl¢ulur.
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Sekvensin aparilmasi

Geldan tamizlenmis DNT fragmentlarinin nukleotid ardicilliginin oxunmasi Senger va
onun amakdaslari terafinden ireli slrllen dsulla ABI 3130xI Sequencer (Applied
Biosystems, USA) aparati vasitasile hayata kegirilmisdir.

Antioksidant fermentlarin izoenzim tarikibinin tadqiqi

Fermentlarin izoenzim terkibinin dyranilmasi PAAG elektroforez metodundan istifade
etmoklo 3 saat miiddetinde 4°C temperaturda sabit elektrik cerayaninda (30 mA) heyata
kegirilmigdir. KAT, va QPO ugun 7%-li, APO ucun 10%-li gellarden istifade olunmusdur.
APO-nun elektroforezi zamani bufere 2mM Na-askorbat mahlulu slave edilmigdir.

Askorbatperoksidaza fermentinin izoenzim tarkibinin tadqiqi

Gelin renglenmasi (¢ marhaleda bas verir: ©vvelca gel garanliqda terkibinde 50 mM
Na-fosfat (pH 7,0) vo 2 mM Na-askorbat olan meahlulda 30 deq middatinde saxlanilir.
ikinci merhoelade gel torkibinde 50 mM Na-fosfat (pH 7,0), 4 mM Na-askorbat ve 2 mM
H.O, olan mahlula kegirilarek 20 deq muddatinds garanliqda inkubasiya olunur. Nahayat,
gel tarkibi ise 50 mM Na-fosfat (pH 7,0) buferi, 28 mM TEMED, 2,45 mM NBT-dan ibarat
mahlula kegirilaroek intensiv isigda tind goy fonda acgiq lekaler amale galena qadar
inkubasiya olunur.

Katalaza fermentinin izoenzim tarkibinin tadqiqi

Bu magsadle avvelce gel 50 ml 3,27 mM H,O, mahlulunda 25 daq qaranliqda
saxlandigdan sonra bir neg¢a defe distille suyu ile yuyulur, sonra tarkibinde 1%-li
Ks[Fe(CN)s] ve 1%-li FeCl; olan mahlulda goy-yasil fonda tind rengli xattlar emala galena
gadar inkubasiya edilir.

Qvayakolperoksidaza fermentinin izoferment tarkibinin tayini

Qvayakol peroksidaza fermentinin izoferment tarkibinin teyini t¢ln tarkibinde 50 mM
Na-asetat (pH 5.0), 330 pl gvayakol, 330 ul 30%-li H,O, olan mahluldan istifada olunur. Gel
1 saat hamin mahlulda saxlandigdan sonra ag fonda tiind gahvayi lakalar amale galir.

Yarpaq niimunalarinin ultrastrukturunun isiq mikroskopu vasitasila tayini

Tadqiq etdiyimiz genotiplarde (Zirve-85, Aran, Qizil bugda ve Murov-2) suvarilan ve
quragliga mearuz galmig bitki yarpaglarinin ultra strukturunu isig mikroskopu vasitesila
muqayisali sakilde arasdirmaq Ugun alds olunmus numunaler 0,1M fosfat buferinds
hazirlanmis (pH 7,4) 2,5%-li glutar-aldehid, 2%-li paraformal-aldehid, 4%-Ili surcosa, 0,1%-li
pikrin tursusundan ibaret mahlulda fikse olunaraq Azarbaycan Tibb Universitetinin Elektron
mikroskopiya laboratoriyasinda analiz edilmisdir. ilk olaraq nimunsler laboratoriyada
fiksatordan g¢ixarildigdan sonra haer biri ti¢ defe olmagla 15 daqgige (cemi 45 daqiga) 0,1 M
fosfat buferinds (pH 7,4) yuyulmusdur. isiq ve elektron mikroskopik taedgigatlar tigiin gabul
olunmus Umumi metodlara asasan post fiksasiya merhalesinde yarpaq segmentlori 1,5
saat arzinde 1%-li OsO4, 0,1M fosfat buferi vo 1,5%-li qirmizi gan duzunun garisiq
mahlulunda saxlaniimisdir. Post fiksasiya marhalasinden sonra nimunalar yeniden har biri
u¢ dafe olmaqgla 15 daqgiga (cemi 45 daqiga) 0,1 M fosfat buferinde (pH 7,4) yuyulmus, Il
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marhalada yarpaq segmentlari dehidratasiya olunmusdur. Bu zaman nimunalar har biri Ug
dafe olmaq serti ile 15 daqgige muddstinde (cemi 45 daqiga) avvalce 50% spirtdan, sonra
ise ardicil olaraq 70% va 96% spirt mahlulundan kegirilir. Daha sonra segmentlar tarkibi
50% temiz spirt vo 50% temiz asetondan ibarat olan mahlulda her biri 3 defe 15 daqiga
(cemi 45 daq) muddstinds yuyulmus va yenidan har biri 3 defs 15 deqigs (cemi 45 daq)
arzinde temiz asetonda fikse olunmusdur. Novbati IV marhale bloklarin hazirlanmasi
olmusdur. Bunun Ugun terkibi 5 maddenin qarisigindan ibarset olan (Epon-812, DDSA,
Araldid M, Dibutalftalat vo DMP-30) araldid-epon mahlulundan istifada edilmigdir. Onlarin
coki nisbati goturllecak nuimunalarin sayindan asili olaraq dayisir (10 ml Araldid-Epon
mahlulunu hazirlamaq Ugun asagidaki terkib nisbati sec¢ilmisdir: 2,5 ml-Epon-812; 5,5 ml-
DDSA; 1,5 ml-Araldid M; 0,3 ml-Dibutalftalat; 7 damci-DMP-30). Blok hazirlanma marhalasi
0z novbasinda bir ne¢a hissaya bolundr:

a) mahlulun 75%-i temiz aseton, 25%-i ise araldid-epon olmagla;

b) mahlulun 50%-i tamiz aseton, 50%-i ise araldid-epon olmagla;

c) mahlulun 25%-i temiz aseton, 75%-i ise araldid-epon olmagla;

¢) mahlulun tarkibi 100% araldid-epon olmagla tikelar orada 1 saat muddastinde
saxlanilir.

Sonuncu marhalani yerina yetirdikdan sonra nimunalar avvealcedan secilmis veo
ndmralanmis hazir qaliblera yerlagdiriimis va termostata qoyulmusdur. Segmentlar
termostatda 1 sutka 37° C, 1 sutka 45° C ve 1 sutka 60 °C temperaturda saxlaniimisdir
(cemi 3 sutka). Tam hazir bloklar geliblerden ayrilarag Leica EM UC7 ultramikrotomu
vasitesila avvelce yarimnazik (1 u) kasikler hazirlanmisdir. Kasiklar ikigat boyama tsulu ila
(a mahlulu - 0,5% metilen abisi, 0,5% azur Il, 0,5% bura ve b mahlulu - 5%-li spirt, 0,1%-li
fuksin) renglanmisdir. Yarimnazik kesiklor Zeiss isiq mikroskopunda baxilaraq lazimi
hissalerin gakillari Canon D650 (Yaponiya) reqamli fotokamera sistemi ile ¢akilmisdir.

NADF-MDH-In faalliginin tayini

NADF-MDH faallignin tayini fermentin aktivliesdiriimasi ilo baslayir. Aktiviesma terkibina
10 mg/ml BSA va ferment preparati daxil olan pH 8,0, 1 M Tris-HCI buferinden ibarat
aktivlegdirici miuhitde 100 mM DTT-nin istiraki ile 15 deq middatinda apariimisdir. NADF-MDH
dcun reaksiya muhiti: 100 mM, pH 8,0, Tris-HCI buferi, 10 mg/ml 113 BSA, 0,5 M EDTA-4Na,
20 mM MgCl2, 10 mM NADF-H ve 30 pl aktivlesdiriimis ferment preparati. Reaksiya muhitine
10 mkl 1 mM OA slave etmakla reaksiyanin baslanmasina start verilir. Fermentin aktivliyinin
tayini 1 deq muiddstinda reaksiyanin gedisi zamani NADP-H-in serf olunmasi ile alagadar
olaraq optiki sixligin azalmasina asaslanmisdir. e-ekstinksiyanin millimolyar ekvivalenti NADH
ve NADFH dg¢un 340 nm dalga uzunlugunda maksimum udulma zamani 6,22 mM-sm-1 -8
barabardir.

NADF-ME-nin faalliginin tayini

NADF-ME L-malatin oksidlegsmakle dekarboksillegsmasi reaksiyasini kataliz edir. NADF-
ME fermentinin aktivliyi NADFH amala galmasi naticasinda optiki sixligin artmasina gora teyin
olunmugdur. NADF-ME Ugun reaksiya muhiti: 50 mM Tris-HCI (pH 8,2), 1 mM EDTA-4Na, 20
mM MgCI2, 0,5 mM NADF+, 5 mM L-malat'Na ve ferment ekstrakti. Reaksiya muhitine sonda
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malat slave etmaklo reaksiyanin baslanmasina start verilmisdir.

Superoksiddismutaza fermentinin faalliginin tayini

Superoksiddismutaza fermentinin (SOD, EC 1.15.1.1) fealli§i spektrofotometrik yolla
(Ultrospec 3300 pro spektrofotometrinde (Amersham, USA)) 37°S temperaturda, 405 nm
dalga uzunugunda xususi dastden (Sigma-Aldrich) istifade olunmagla tayin edilmis va u/ml ile
ifade olunmusdur. Fermentin aktivliyi agsagidaki dustura ssasen hesablanmigdir:

SOD activity (inhibition rate %) = {[(S1 - S3) - (SS - S2)] / (S1 — S3)} x 100%;

Qlutationreduktaza fermentinin faalliginin tayini

Qlatation reduktaza (QR, EC 1.6.4.2) fermentinin faalligi spektrofotometrik yolla
(Ultrospec 3300 pro spektrofotometrinde (Amersham, USA)) 3 deqigse arzinde NADPH-in
GSSH igtiraki ile 340 nm dalga uzunlugunda oksidlagsmasina asasen xUsusi destdan istifade
olunmagla (Sigma-Aldrich) tayin edilmis ve umol/mq zllal deq ile ifade olunmusdur. Fermentin
aktivliyi agsagidaki dustura esasan hesablanmisdir:

units/ml = (DAsample - DAblank) x (dilution factor) / e x (volume of sample in ml);
burada, e =6.22 mM™* cm™

Hall olan ziilallarin miqdarinin tayini

Zulallarin migdari Bredford metoduna esasen teyin olunmusdur. Ranglayici mahlulun
torkibi: 50 mq Kumasi-G 250, 50 ml metanoldan ve 100 ml 85%-li ortofosfat tursusundan
(HsPOy) ibarat olmusdur. Kalibr ayrisini qurarkan standart zulal kimi albuminin (BSA) suda
durulasdiriimigs  muxtslif qatihglarindan istifade edilmisdir. NUmunalarin optik  sixligi
spektrofotometrik olaraq 595 nm dalga uzunlugunda olgtlmusdur (Thermo Scientific Evolution
350 UV-Vis Spectrophotometer (UK, England)).

Antioksidant fermentlarin nativ gel elektroforez metodu ile tadqiqi

Elektroforetik tedqigatlar PAAG elektroforez metodundan istifade etmakle 3 saat
middatinde 4°C temperaturda, sabit elektrik cerayaninda (30 mA), 10%-li poliakrilamid
gelindan istifade olunmagla hayata kecirilmisdir. Elektroforez basa ¢atdigdan sonra gellar her
fermente uygun ranglayici buferlarle ranglenmisdir.

Superoksiddismutaza fermentinin izoferment tarkibinin tayini

Superoksid dismutazanin izofermentlerini agkarlamaq Ugun elektroforez basa ¢atdigdan
sonra gel tarkibinde 4 mq riboflavin, 4 mq Na-EDTA, 20 mqg NBT olan 0,1 M Tris HCI (pH 7,4)
buferi olan mahlulda 40 deq muddeatinde garanligda saxlanilir, sonra 15 deq muddatinda
yuksak intensivlikli isigda bandvsayi-gdy fonda acgiq rengli lskeler emelae gslena qader
inkubasiya olunur.

Qlutationreduktazanin izofermentlarini agkarlamaq tgun gel tarkibinde 250 mM Tris HCI
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(pH 7,5), 3 mM EDTA (pH 8,0), 3,4 mM GSSG, 0,5 mM NADPH, 0,2 mg/ml DCPIP, 0,2 mg/ml
tetrazolium bromid olan mahlulda otaq temperaturunda 1 saat muddstinde qaraliqda
inkubasiya olunur. Bu zaman mavi fonda tlind goy lekaler amala galir.

Yumsaq bugda genotiplarinin yarpaglarindan subhiiceyrs fraksiyalarinin ayrilmasi
Assimilyasiyaedici toxumalarin slda edilmasi tgln yarpaqglar gévdadan ayriimis, distille
suyu ile yuyulmus, 2-3 mm Ol¢cida enine istigamatds kasilorok xirda segmentlare
bolinmusdur. Alinmig segmentler 25 MM HEPES buferinds (pH 7,8), 0,3 M saxaroza, 1 mM
EDTA, 15-20 mM 2-merkaptoetanol tarkibina malik olan bufer mahlulunda (bufer A) MPW-302
(Polsa) mexaniki dezinteqratorunda 4 saniya muddetinds 7000 dovr/daq surstle
homogenizasiya olunmusdur. Alinan homogenat avvalce 4 gat kaprondan suzuldikden sonra
masamalarinin diametri 80 pm olan Sotov qifinda filtrasiya edilmisdir. Filtrat mezofil
hiiceyradan (MH), mezqga adlanan galiq hisse ise MH va ortiik topa hiiceyra (OTH) ils birlikde
oturtcu topalarin qarisigindan ibarstdir. Filtratin 15 daqige muddatinde 300 g surastle
sentrifugalasdiriimisdir. Alinan supernatant MH-nin sitozol fraksiyasi, ¢oklntu ise xloroplastlari
fraksiyasidir. Alinmig ¢okinti avvelce A buferi ile yuyulmus ve onun Uzerine 10 ml
saxarozasiz A buferi alave olunmagla 15 daqigs muddatinda 300 g-de sentrifuqalasdiriimisdir.
Filtrde qalan c¢okunti (mezga) A buferi vasitesi ile bir nega defe yuyulmus,
suspenziyalasdiriimis ve avvalce 60 san 6000 dovr/daq, onun ardinca 80 san 8000 dovr/daq
surati ile homogenizasiya olunmusdur. Alinan ekstraktin masamalarinin diametri 211 pum olan
Sotov qifinda filtrasiya olunmasindan emale gslen filtrat MH ve OTH-nin homogenatlarinin
garisigindan ibaratdir. Cokunti A buferinde suspenziyalasdirildigdan sonra avvelce 60 san
6000 ddvr/daq, onun ardinca ise 15 san 8000 dovr/daq surati ile homogenizasiya olunmusdur.
Homogenizasiyadan alinan ekstraktin masamalerin diametri 211 um olan Sotov qifinda
filtrasiyasindan alinan filtrat 20 deqige muddsatinda 10000g-da sentrifuqalasdiriimisdir. Alinan
supernatant OTH-In sitoplazmasindan, c¢okintli ise OTH-in xloroplastlarindan ibaretdir.
Cokuntu saxarozasiz A buferinde suspenziyalasdiriimis, sonra ise 20 deqige muddstinda
10000g-de c¢okdurulmugdur. Bu zaman xloroplastlarin membrani va stromasi bir-birinden
ayrilmis olur. Subhiiceyre fraksiyalari ilo tacriibsler aparmaq Ucin MH ve OTH-in
xloroplastlarini en azi 2 saat 0,6%-li Triton X-100 mahlulunda saxlamaq lazimdir. Bu Usulla
temizlanmis assimilyasiyaedici toxumalarin subhlceyra fraksiyalarinda ASAT ve ALAT
fermentinin aktivliyi tedqig olunmusdur.

Transmissiya elektron mikroqrafiyasi metodu

NUmunalar 0,1M fosfat buferinde hazirlanaraq (pH=7,4) 2,5%-li glutar-aldehid, 2%-li
paraformal-aldehid, 4%-li saxaroza, 0,1%-li pikrin tursusundan ibaret mahlulda fiksa olunaraq
Elektron mikroskopiya laboratoriyasina teqdim edilmisdir. ilk olaraq niimunsler laboratoriyada
fiksatordan c¢ixarildigdan sonra har biri Gi¢ defe olmagla 15 daqigs (cemi 45 deaqiga) 0,1 M
fosfat buferinde (pH 7,4) yuyulmusdur. isiq ve elektron mikroskopik tedgigatlar Ggiin gebul
olunmus Umumi metodlara asasen post fiksasiya marhalesinde tikaler 1,5 saat arzinde 1%-li
0s0q4, 0,1M fosfat buferi va 1,5%-li girmizi gan duzunun garigiq mahlulunda saxlaniimigdir.
Post fiksasiya marhalasinden sonra numunalar yenidan har biri U¢ dafe olmaqgla 15 daqige
(ceami 45 daqiga) 0,1 M fosfat buferinda (pH 7,4) yuyulmus, Il marhalads tikaler dehidratasiya
olunmusdur. Bu zaman numunalar har biri U¢ defe olmaq serti ile 15 deqigs muddatinda (cemi

89




45 daqiga) avvalca 50% spirtden, sonra isa uygun olaraq 70%, 96% spirtlarden kegirilir. Daha
sonra tikaler mahlulun terkibi 50% temiz spirt va 50% tamiz aseton olmagla har biri 3 dafe 15
daqgige (cemi 45 deq) muiddatinda yuyulmus ve yenidan har biri 3 dafe 15 daqige (cemi 45
daq) erzinds temiz asetonda fikse olunmusdur. Novbati IV marhala bloklarin hazirlanmasi
olmusdur. Bunun Ggun terkibi 5 maddanin garigigindan ibarat olan (Epon-812, DDSA, Araldid
M, Dibutalftalat voe DMP-30) araldid-epon mahlulundan istifade edilmisdir. Onlarin ¢aki nisbati
goturdlecak numunalarin sayindan asili olaraq dayisir (Messalen: 10 ml Araldid-Epon
mahlulunu hazirlamaq UGgun asagidaki tarkib nisbati segilmalidir: 2,5 ml-Epon-812; 5,5 ml-
DDSA,; 1,5 ml-Araldid M; 0,3 ml-Dibutalftalat; 7 damci-DMP-30). Blok hazirlanma marhalasi 6z
ndvbasinds bir negs hissaya bolunur:

a) mahlulun 75%-i temiz aseton, 25%-i iss araldid-epon olmagla;

b) mahlulun 50%-i tamiz aseton, 50%-i ise araldid-epon olmagla;

c) mahlulun 25%-i temiz aseton, 75%-i ise araldid-epon olmagla;

¢) mahlulun terkibi 100% araldid-epon olmagla tikeler orada 1 saat miuddatinde
saxlanilir.

Sonuncu maerhalani yerina yetirdikden sonra numunaler evvelcedan segilmis ve
nomralanmis hazir geliblare yerlasgdiriimis ve termostata qoyulmusdur. Tikalar termostatda 1
sutka 37° C, 1sutka 45° C ve 1 sutka 60 °C temperaturda saxlaniimisdir (comi 3 sutka). Tam
hazir bloklar galiblardan ayrilaraq Leica EM UC7 ultramikrotomu vasitasils svvalca yarimnazik
(1 p) kesiklar hazirlanmisdir. Kasiklar ikigat boyama tsulu ile (a mahlulu - 0,5% metilen abisi,
0,5% azur Il, 0,5% bura ve b mahlulu - 5%-li spirt, 0,1%-li fuksin) renglanmisdir. Yarimnazik
kasiklar Zeiss isiq mikroskopunda baxilaraq lazimi hissalerin sakilleri Canon D650 (Yaponiya)
roegemli fotokamera sistemi ilo ¢okilmisdir. Isiq mikroskopu vasitesile baxilaraq yarimnazik
kasiklarin lazim olan hissasindan secilmis sahalarden piramidalar diizaldikdan sonra yuxarida
adi geyd olunan ultramikrotom vasitasile 50-80 nm qalinliginda gumusu va qizili ultranazik
kasiklor hazirlanaraq gridlara (setka) yigiimisdir. Transmission Elektron Mikroskopda baxmaqg
dcuin hamin kasikler avvelca 2%-li uranil-asetat mahlulu ile 15 daqgige muddatinda, sonra ise
NaOH-in 0,1M mahlulunda hazirlanmis 0,6%-li temiz qurdusun-sitratla 0,5-1 daqigs
middstinde renglenmisdir. Ultranazik kasiklar 80-120 KV garginlik altinda JEM-1400
transmission elektron mikroskopunda (JOEL-Yaponya) tedqiq edilerak yan kamera (Veleta)
vasitasila elektronogrammalar ¢akilmisdir. Tesvirin morfometrik analizi Almaniyanin «Olympus
Soft imaging Solutions Gmbh» sirketi terefinden hazirlanmis kompyuter programi (The TEM
imaging platform) vasitssile TIF formatinda gakilmis elektronogrammlarda yerina yetirilmisdir.

Statistik analizler
Statistik analizlar Student t-testina asasan hesablanmisdir: P-dayari <0.01 (**), <0.05 (*)
olduqgda orta dayaerlerdaki forgler shamiyyatli hesab olunur.

Layiho tizro elmi nasrlar (elmi jurnallarda maqalalaer, monoqrafiyalar, icmallar, konfrans materiallarinda

moagqalalar, tezislor) (darc olunmus, ¢apa gebul olunmus ve ¢apa gondarilmislari ayriligda geyd etmakls,

uygun molumat - jurnalin adi, némrasi, cildi, sehifalari, nasriyyat, indeksi, impact Factor, hommuslliflor ve

s. bunun kimi mealumatlar - ciddi sekilde daqiq olaraq gosterilmalidir) (suratlorini kagiz iizarinda va CD
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saklinda alava etmali!)
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Capa taqdim olunmus igler:
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Ixtira vo patentlar, samaralosdirici tokliflar

Layiha iizra ezamiyyetlar (ezamiyys bas tutmus teskilatin ads, sahar ve 6lks, ezamiyya tarixlari, hamginin
ezamiyya vaxti bas tutmus miizakirelar, goriislar, seminarlarda ¢ixislar ve s. deqiq gosterilmalidir)

Layiha lzre KTN 8kingilik ET Institutunun Qobustan Bélgs Tecriibe Stansiyasinin
tedqigat-tacriba sahesine ¢oxsayli ezamiyyatlor hayata kegirilmisdir. 3 mart 2021-ci |l
tarixinde hayata kegirilmis ezamiyyatin asas maqgsadi musabiqgali sort sinagi ve perspektiv
numunalaerden ibarst nezarat pitomniklerinde ve beynalxalq seleksiya markazlari olan
CIMMYT ve ICARDA-dan introduksiya olunmus yumsaq bugda pitomniklarinda
monitoringlaerin  aparilmasi olmusdur. Eyni zamanda ham ¢o6l seraitinds, ham da
laboratoriyada aparilacaq tadqiqat igleri muzakire edilmigdir.

Layihs icragilari — Samira Rustemova, Turana isgenderova, Lale Aydinli ve Sebine Omarova 3 mart
2021-ci il tarixinda KTN 9kingilik ET Institutunun Qobustan BTS-da elmi ezamiyyat zamani

27 aprel 2021-ci il tarixinde heyata kegirilon ezamiyystin esas maqgsadi boruyagixma
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fazasinda olan bugda genotiplarinda fenoloji migayisali analizlarin apariimasi olmusdur.

Layiha icragilari — Ulduze Qurbanova, Lale Aydinli ve Turane isgenderova 27 aprel 2021-ci il
tarixinde KTN 9kingilik ET Institutunun Qobustan BTS-da elmi ezamiyyat zamani

17 may tarixindo layiho icragilart Durna ©Oliyeva, Samiro Riistomova vo Turano
Isgondorova miisabiqali sort sinagina daxil edilmis bugda genotiplorinds geyri-invaziv fenotiploma
lizro todqiqatlarin aparilmast mogsadi ilo ezamiyyotds olublar.

17 may 2021-ci il tarixinde KTN 8kingilik ET institutunun Qobustan BTS-de elmi ezamiyyst zamani

25 may tarixinde hayata kegirilan ezamiyyst zamani layihs icragilari Turana isgenderova
ve Sabine Omarova demysa seraitinds becerilmis fargli davamliiq nimayis etdiron muxtalif
yumsaq bugda genotiplarinde molekulyar-genetik ve biokimyavi tedqigatlarin apariimasi maqgsadi
ilo  nimunsleri toplayarq AMEA Molekulyar Biologiya ve Biotexnologiyalar institutunun
Bioadaptasiya laboratoriyasina gatiriblar.
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25 may 2021-ci il tarixinde KTN 8kingilik ET institutunun Qobustan BTS-ds elmi ezamiyyst zamani

lyunun 3-do heyata kegiriimis ezamiyyatin esas magsedi laboratoriyada molekulyar
tedqigatlarin apariimasi tgin numunalarin alde edilmasi ve eyni zamanda musabigali sort sinagi
va perspektiv nUmunalarden ibarat nazarst pitomniklarinda, beynalxalq seleksiya markazlari olan
CIMMYT va ICARDA-dan introduksiya olunmus yumsaq bugda pitomniklerinde fenoloji
monitoringlarin apariimasi olmusdur.

Layihe icragilari —Turana isgend_erova va Lala Aydinh 3 iyun 2021-ci il tarixinde Kand Tasarrifati
Nazirliyi ET Skingilik Institutunun Qobustan BTS-da elmi ezamiyyat zamani

Oktyabr ayinin 11-de hayata kegiriimis ezamiyystin esas maqgsadi suni iglim
kameralarinda yetisdirmak tgln beynalxalq seleksiya markazleri olan CIMMYT va ICARDA-dan
introduksiya olunmus yumsaq bugda genotiplarinin toxumlarinin alds edilmasi ve eyni zamanda
Qobustan BTS-nin amakdaslari ile garsida duran akin iglarinin mizakira edilmasi olmusdur.
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Layiha icracilari — Lale Aydinl, Turana isgepderova ve Sebine Omarova 11 oktyabr 2021-ci il tarixinde
Kand Tasarrufati Nazirliyi ©kingilik ET Institutunun Qobustan BTS-de elmi ezamiyyat zamani

Noyabr ayinin 11-de hayata kegiriimis ezamiyyatin esas maqsadi ise sahade okin
soraitinde muixtelif bugda sortlari toxumlarinin ekilmasi olmusdur. Umumilikde 67 yerli, 41
Rusiya mansali, 9 Turkiya mansali, 18 Avropa mansali genotip va AMEA Genetik Ehtiyatlar
institutunun Genbankindan slds edilmis 65 adad névmiixtslifliyine aid toxum akilmisdir.
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Layiha icragilari — Samire Rustemova, Ulduze Qlurbanova ve Lale Aydinli 11 noyabr 2021-ci il
tarixinde Kand Tesaerrufati Nazirliyi ©kingilik ET Institutunun Qobustan BTS-da elmi ezamiyyat
zamani

Layiha icragilari 2022-ci ilin fevral ayinda Bonn Universitetinin Bitkigilik EImi ve Resurslarin
Mihafizesi institutunda (INRES), Bitki genetikasi ve Biotexnologiyasi Departamentinde
ezamiyyatde olublar. 02-12 noyabr 2022-ci il tarixlerinde Turane isgenderova yeni bioinformatik
programlarin éyranilmasi ugun tacruba kegmak magsadila elmi ezamiyyatda olmusdur.

Layiha icragisi Turana isgerjderova Almaniyanin Bonn Universitetinih Bitkicilik EImi ve Resurslarin
Muhafizasi Institutunda (INRES), Bitki genetikasi vo Biotexnologiyasi Departamentinda
tecribakegma zamani

Layihe icragisi b.0.f.d. Samira Rustemova ise 15-28 fevral 2022-ci il tarixlerinde adi ¢akilan
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departamentde elmi ezamiyystde olmusdur. Ezamiyyanin asas maqsadi yerli bugda
genotiplerinde DREB geninin sekvens edilarak in silico analizlerinin aparilmasi olmusdur. Samira
Rustamova bugdanin 3D xromosomunda yerlesen DREB geni Ugun spesifik SNP-lari askar
edarak onlar esasinda genom spesifik praymerlar dizayn etmisdir. Mvafiq élgtlarde amplikonlar
gelden temizlenarak sekvens edilmisdir. Sekvens malumatlari DNASTAR Lasergene
bioinformatik program teminatinin SeqMan Pro ve SeqBuilder Pro programlari ile analiz
edilmigdir. Yerli genotiplorde DREB transkripsiya faktoru geni tgin genetik xaritanin mini modeli
qurulmusdur.

Layihe icragisi Samira Riistamova Almaniyanin Bonn Universitetinin Bitkicilik EImi vo Resurslarin

Miihafizesi institutununda (INRES) Bitkilerin Genetikasi ve Biotexnologiyasi Departamentinde
tedgigat zamani
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7 Layiho tlizro elmi ekspedisiyalarda istirak (egor varsa)

8 ' Layiha iizra diger tadbirlarda istirak

Layiha icragilari 8-9 noyabr 2021-ci il tarixlerinde Azarbaycan Milli EImler Akademiyasi
ve Turkiyanin IKSAD Institutunun birge teskilatciligi ile kegirilan, Zafer Glnlna ve
Sohidlerimizin aziz xatiresine hasr edilan Il Beynalxalg Qarabag — Tetbigi Elmler Kongresinda

layihe Uzra yerina yetirilon elmi-tadqiqgat islerinin naticalarini teqdim edarak, maliyye destayine
gora Elmin Inkigafi Fonduna minnatdarliglarini bildiriblar.
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Layihs icragisi b.0.f.d. Samire Ristemova “Isolation and in-silico characterization of DREB
gene from genome donor species of wheat found in Azerbaljan” mévzusunda maruzs ile ¢ixis
zamani
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Layiha icragisi b.0.f.d. Ulduzs Qurbanova “Activities of C4-Photosynthetic enzymes in bread wheat
genotypes” moévzusunda maruzs ila ¢ixis zamani
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Result

After the rehydration process the gas exchange parameters almost
,Jﬁ},%‘,;",ﬂ"ﬂ%g‘g,‘:ﬂ;“wﬁfw completely recovered in the drought-tolerant genotype, which manifested
WORDTODR;I%‘E?NDWATRING y \ the dynamic self-recovery capacity of tolerant varieties. Based on the
B obtained results, the cultivation of the Gobustan variety is recommended
; in rainfed and semi-arid regions.
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Layiha icragisi Lala Aydinl “Photosynthetic gas exchange parameters in leaves of bread wheat
varietiesexposed to drought and rewatering” movzusunda maruzs ila ¢ixig zamani

Layihe icracisi Turane isgenderova “Evaluation of flag leaf senescence based on cell
membrane stability under drought” mévzusunda maruza ila ¢ixis zamani

Layiha icragisi b.0.f.d. Samira Ristemova “Global Engage” —in tagkilatciligi ile kegirilon “Gene
Clusters and Speciation — Unraveling Complex Plant Genomes” movzusunda vebinarda istirak
etmisdir. Adi ¢okilan vebinarda Xdrop, RNASeq, genlarin klasterizasiyasi va xarita asasli genlarin
klonlagdiriimasi kimi yeni texnologuyalar haqgqinda malumat verilmis ve onlarin bitki genomiksinda
istifade imkanlari mizakire edilmisdir.

Universityof

T S L (EA East Anglia
Improving de-novo assembly
of resistance gene clusters
using Xdrop

Robert Heal, Jonathan D G Jones
‘The Sainsbury Laboratory

N

Layiha icragisi b.0.f.d. Samirs Rustamova “Gene Clusters and Speciation — Unraveling Complex
Plant Genomes” mdvzusunda vebinarda istirak zamani

Layihs movzusu {izrs elmi maruzslar (seminar, doyirmi masa, konfrans, qurultay, simpozium ve s. ¢ixislar)
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(malumat tam gokilda gostorilmalidir: a) maruzenin novii: plenar, dovatli, sifahi ve ya divar maruzasi; b)
todbirin kateqoriyasi: 6lkadaxili, regional, beynalxalq)

Layihe c¢eargivaesinde aparilan tecribalerin naticelarinin  analizi ve ndvbati iglarin
planlasdiriimasi maqgsadile ham layiha icragilari, heam da yerli hamkarlarla deyirmi masa atrafinda,
ham da xarici hemkarlarla zoom platformasi Uzarindan defalarle muzakirelar apariimigdir.

Layiho {izra alda olunmus cihaz, avadanliq ve qurgular, mal ve materiallar, komplektlosdirmo momulatlar:

Yerli homkarlarla alagalor

Kend Tesarriifati Nazirliyi ©kingilik Elmi-Tadqigat Institutunun Qobustan Bélgse Tacriibe
Stansiyasinin direktoru, b.0.f.d. Atabay Cahangirov ve institutun amakdaslari ile slagaler
movcuddur.

Xarici hamkarlarla slagalar

Almaniyanin Bonn Universitetinin Bitkicilik Elmi ve Resurslarinin Mihafizesi institutunun
Bitkilarin Genetikasi ve Biotexnologiyasi Departamentinin emakdagi professor Ali Ahmad Naz ile
alaga saxlanilir.

Layiho m6vzusu tizro kadr hazirhig (egor varsa)

Layiha igtirakgisi Lala Aydinli “Bitki fiziologiyasi” ixtisasi Uzra dissertasiyasini ugurla midafia
etmis vo AR Prezidentinin yaninda AAK-nin Qarari ile biologiya Uzra falsefe doktoru elmi
dearacasini almigdir.

AMEA Molekulyar Biologiya ve Biotexnologiyalar Institutunun “Molekulyar biologiya”
ixtisasinda magistranti Jale Mehdiyeva bu istiqgamatde magistr dissertasiyasini ugurla muadafie
etmisdir.

Layiha istirakgilarindan elmlar doktoru hazirligi programi Uzra “Molekulyar biologiya”
ixtisasinda Samire RlUstemova, “Biokimya” ixtisasinda Durna ©liyeva ve Ulduze Qurbanova,
biologiya uUzra falsafe doktoru hazirligi programi Uzre “Molekulyar biologiya” ixtisasinda Turana
isgenderova ve “Biokimya” ixtisasinda dissertant Sebine Omarova, eyni zamanda institutun layihe
istirakgisi olmayan “Molekulyar biologiya” ixtisasi Uzra doktorantlari Saide Zilfligarova, Natella
Oliyeva ve Baki Dévlet Universitetinin “Molekulyar biologiya” ixtisasi Uzra Il kurs magistranti Farida
Farmanova ve | kurs magistrantlari Madine Mahmudova va Hacer Bagirova, “Biokimya” ixtisasi
uzre Il kurs magistranti Anella Qaribova ganc kadrlar kimi hazirlanmisdir.

Sergilarda istirak (eger bas tutubsa)

Tacriibaartirmada istirak va tacriibe miibadilasi (agor bas tutubsa)

30 noyabr - 02 dekabr 2021-ci il tarixlerinde layiha icragilari Lale Aydinli ve Turana
isgendarova Tirkiyenin Ankara seharinds kegirilon Orta Dogu Teknik Universiteti, COMCEC veo
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COMSTECH tagkilatlarinin  birge hayata kecirtdiyi “New breeding Technologies for Food
and Nutritional  Security” mévzusuna hasr olunmus talim ve seminarda istirak ediblar, eyni
zamanda Turkiye Respublikasinin Kend Tasarrufati Nazirliyinin Biotexnologiya Maerkazinda
olublar. Seminarin magsadi Turkiya, Pakistan, Saudiyye Orabistani, Azerbaycan va diger
musalman oOlkalerinde qida ve arzaq tshlukasizliyinin temin olunmasinda yeni seleksiya
texnologiyalarinin imkanlarindan istifade olunmasi Uglin birge kadr hazirligi, biotexnoloji elmi-
tadgigat markazlerinin maddi-texniki tachizatinin muasir seviyyaya ¢atdiriimasi va danli bitkilarin
atraf muhitin alverigsiz soraitine davamli formalarin islenib hazirlanmasinda yeni seleksiya
texnologiyalarin dstunlikleri haqqinda istirakgilara malumat vermak, galacekds bu istiqgamatde
tedqgigat aparan elmi markazlarin birge layihalardas istirakini temin etmak olmusdur.

®®

Traming and Workshop on g |
New Breeding Technologies for
Food and Nutritional Security

OV. 30 - Dec. 2, 2021

Layihs icragilari Lale Aydinh ve Turana isgenderova Tiirkiyenin Ankara seharinde
kegirilon Orta Dogu Teknik Universiteti, COMCEC va COMSTECH tagkilatlarinin birgs hayata
kegirtdiyi “New breeding Technologies for Food and Nutritional Security” mévzusuna

hasr olunmus talim ve seminarda istirak zamani

02-12 noyabr 2022-ci il tarixlerinde layihe icragisi Turane isgenderova Bonn
Universitetinin  Bitkicilik EImi ve Resurslarin  Mihafizesi institutunda (INRES), Bitkilorin
Genetikasi va Biotexnologiyasi Departamentinde tacriba keg¢misdir. Bu muddast arzinds o,
DNT ekstraksiyasi tgun fergli Gsul olan SDS (Sodium Dodecyl Sulfate) metodunu, “PCR
purification and Sequencing” (Sanger sequencing), “Primer3 plus”, “DNA star” (Seqgbuilder va
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Segman pro-Consuquensus map) programlari ila islemak bacariglarini alde etmisdir.

Layiha icragisi Turana is_genderova Almaniyanin Bonn Universitetinin Bitkicilik EImi ve
Resurslarin Miuhafizesi Institutunda (INRES), Bitki genetikasi ve Biotexnologiyasi
Departamentinda tecrubakegma zamani

1 Layihs movzusu ila bagh elmi-kiitlovi nasrlar, kiitlovi informasiya vasitalarinda ¢ixislar, yeni yaradilmais
6 internet sohifalori vo s. (malumati tam sokilds gostorilmalidir)

SIFARISCI: ICRACE:

Elmin inkisafi Fondu

Bas maslahatci Layiha rahbari

Dasdamirova Xanim Faiq qi1z1 Hiiseynova Irade Mammad qiz1
(imza) (imza)

v 20 il “oow 20 _-ciil
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AZORBAYCAN RESPUBLIKASININ PREZIDENTI YANINDA

ELMIN INKISAFI FONDU

MUQAVILOYO SLAVO

Azarbaycan Respublikasinin Prezidenti yaninda Elmin inkisafi Fondunun
Elmi-tadqiqat layihalari iizra asas qrant miisabiqasinin
(EIF-ETL-2020-2(36)) qalibi olmus

layihanin yerina yetirilmasi iizra

ALINMIS NOTICOLORIN OMOLI (TOCRUBI) HOYATA KECIRILMOSI
VO LAYIHONIN NOTICOLORINDON GOLOCOK TODQIQATLARDA
ISTIFADO PERSPEKTIVLORI HAQQINDA
MOLUMAT VOROQI

(Qaydalar iizrs DOlavas 16)

Layihanin adi: Bugdada quraqliga davamliliga cavabdeh agar genlarin ekspressiyasi ilos metabolom
arasinda qarsiliqli alaganin miisayyan edilmasi asasinda stress davamliliq mexanizminin konseptual
modelinin islanib hazirlanmasi

Layiho rohbarinin soyadi, ad1 ve atasinin adi: Hiiseynova Irade Memmad q1z1

Qranti mablsgi: 70 000 manat

Layihenin némrasi: EIF-ETL-2020-2(36)-16/15/3-M-15

Miiqavilanin imzalanma tarixi: 23 fevral 2021 - ci il

Qrant layihasinin yerins yetirilme miiddati: 12 ay

Layihanin icra miiddati (baslama va bitma tarixi): 01 mart 2021-ci il- 01 mart 2022-ci il

Diqgat! Biitiin mealumatlar 12 6l¢iilii Arial srifti ils, 1 intervalla doldurulmalidir

Layihanin naticelarinin amali (tacriibi) hayata kecirilmasi

Layihonin asas amoli (tocriibi) neticelori, bu noaticelorin malum analoglar ilo miiqayisali

xarakteristikasi

v' Bugdada quragligla induksiya olunan transkriptom in silico analiz edilmisdir. Dreb geninin
todqgiqi magsadlio NCBIi (The National Center for Biotechnology Information) Malumat
Bazasindan gebul ndmrelari (AF303376.1, AB193608.1, KM520370.1, DQ195068.1) olan
genlar haqqinda malumatlar slda edilmis, har bir genin nukleotid ardicilligini 6zinde aks
etdiron FASTA-lari yuklenarak genlarin ekzon-intron qurulugsu haqqinda malumatlar
muayyan edilmisdir. Har bir genin kodlasdirdigi proteinlerin aminturgu ardicilliglari
bazanin “translyasiya” funksiyasindan istifade edilerek yuklanmisdir. Muvafiq genlerds




alternativ splaysinqds istirak eda bilecak ekzonlar prognozlasdiriimigdir. ©lde olunan
FASTA  malumatlari CLUSTAL  format alignment by MAFFT  v7.427
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server) programi ile muqayisali analiz edilmigdir. Bu
genlerde asas konservativ sahaler muayyan edilarek praymerlarin dizayn edilmasinda
istifada edilmigdir.

Bugda bitkisinin quraqliq stresine maruz qalmasinin asas gostaricisi olan va lipidlerin
peroksidlesmasi naticesinde emala galen malondialdehidin (MDA) migdari dlgulmusdar.
Muaayyan olunmusdur ki, nazaret (suvarilan) variantlarinda butiin genotiplarin
yarpaglarinda MDA-nin migdari quragliga mearuz galmis variantlarla mugayisade agagidir.
Quragligin tesirinden yarpaqglarda MDA-nin miqgdari artmis ve bu artim Aran va Qizil
bugda genotiplerinde daha nazaragarpan olmus ve uygun olaraq, 3,7+0.3 ve 4,2+0.4
mkmol/q yas biokutle taskil etmisdir. Bele ki, Aran genotipinin yarpaglarinda MDA-nin
migdari nazarstle mlugayisede 2,6 dafs, Qizil bugdada ise 2,8 defs artmisdir. Bu ise
hemin genotiplerin daha ¢ox strese maruz qaldigini gosterir. Zirve-85 ve Murov-2
genotiplerinde ise bu gostaricinin giymsatinde nisbaten az (1,5 defs) artim mugsahida
olunmusdur.

Askorbat-glutation  tsiklinin ~ (AsT-GSH) tsiklinin asas komponentlerinden olan
askorbatperoksidaza fermenti (APO) stres zamani bitki hliceyralerinde yaranan H,O2-nin
parcalanmasinda mudhuim rol oynayir. Spektrofotometrik metodla aparilan analizler
naticasinde muayyan olunmusdur ki, normal seraitde APO-nun konstitutiv faalligi Zirve-85
genotipinde 19.9%+ 0.9 ymol/mq zulal daq, Aran genotipinde 12.8+0.6umol/mq zllal deq,
Murov-2 genotipinde 14.9 +0.7 ymol/mq zulal daq, Qizil bugdada ise 19.4+0.9 umol/mq
zilal deq olmusdur. Quragliq batin genotiplerin yarpaglarinda APO-nun faalliginin
nazaretle muqayisede artmasina sabab olmusdur. Statistik cahatden shamiyyatli artim
Zirva-85 va Murov-2 genotiplarinde musahide olunmusdur (uygun olaraq, 1,8 ve 2,3 dafa).
Aran genotipinds statistik shamiyyatli deyisiklik mugsahide edilmamig, Qizil bugdada ise
bu artim tadqgiq olunan digar genotiplerden fargli olaraq suvarilan variantla muqayisada
quraqgliq zamani asagi olmusdur (teqgriban 1,2 dafa).

[l sinif peroksidazalarin nimayandalarindan sayilan qvayakolperoksidaza (QPO) fermenti
ligninin  biosintezinde feal istirak edarsk stres zamani hidceyre divarinin
mohkamlanmasinda ve bitkinin stresden mudafiasinde ashamiyyatli rola malikdir. Quraqliq
zamani tadqgiq olunan genotiplerda stresin tesirine cavab olaraq bu fermentin faalligi
muxtalif saviyyaloerde artmis, Aran genotipinde diger genotiplerloe muigayisede daha
nazaragarpan olmusg, Zirve-85-do isa statistik shamiyyastli dayigiklik mugahida
olunmamigdir.

Bitkinin quraghga davamliliginin formalagmasinda muhim shamiyyate malik olan
katalaza fermenti (KAT) stres zamani sintezi gliclanan hidrogen peroksidi su ve oksigena
parcalamaqgla onun zererli tasirini neytrallasdiran esas antioksidant fermentlardandir.
Bizim tecrubalerda quraqgliqg zamani KAT-in fealligi artmisdir. Bels ki, Zirve-85 va Murov-2
genotiplerinde quraqliq zamani katalaza fermentinin faalligi suvarilan variantlarla
muqayisede 1,2 va 1,3 defe artmig, Aran ve Qizil bugdada ise statistik shamiyyatli artim
mugahida olunmamigdir.

Suni iglim kamerasinda cucerti saviyyasinde aparilan tecribalerdan alinan naticaler
asasinda muayyan olunmusdur ki, tedqiq olunan yumsaq bugda genotiplarinden Zirve-85
ve Murov-2 genotiplarinin yarpaglarinda Aran ve Qizil bugda genotiplari ile muqayisada



https://mafft.cbrc.jp/alignment/server

quraghg zamani MDA-nin miqgdarinda nisbaten azalma, antioksidant fermentlarin
fealliginda ise daha yliksak artim migahide olunur. ilkin olaraq laboratoriya seraitinde
alde olunan naticelor asasinda belo genasts galmak olar ki, Zirve-85 va Murov-2
genotipleri quragligin tesiri naticasinde yaranan oksidlagdirici strese garsi daha gucli
mudafia qabiliyyatine malikdir.

Osas azot metabolizmi fermentlerinden olan NAD-malatdehidrogenazanin (NAD-MDH)
fealligi heam normal suvarilan, ham da 5 gunlik quraqglq stresine maruz galmis bugda
yarpaglarinda mugayisali sakilde analiz edilmisdir. Bu ferment fotosintetik assimilyatlarin
muxtalif organlar arasinda paylanmasinda, fotosintez ve teneffis prosesleri arasindaki
tarazligin yaranmasinda muhum rol oynayir. Zirve-85 sortunun yarpaglarinda normal
suvarilan variantda fermentin foalli§i 11,4+1,2 umol OA / ziilal deq™, stresa maruz galmis
variantda ise 17,38+2,0 umol OA/ziilal doq™ teskil etmisdir. Basqa s6zle, stres zamani
fermentin fealiginda 1,5 dafs yuksalme musahida edilmisdir. Aran va Murov-2 sortlarinda
da NAD-MDH fermentinin fealligi texminan Zirvae-85 sortu uUg¢lin musahide olunan
giymetlare yaxin olmusdur. Diger sortlardan fergli olarag Qizil bugda sortunda stres
zamani fermentin fealliginda azalma musahide olunmusdur. Bele ki, suvarilan
niimunalarin yarpaglarinda NAD-MDH fermentin fealli§i 17,6+1,8 pmol OA / ziilal daq™,
strese maruz galmis niimunalards isa 15,0 +1,45umol OA / ziilal deq™ toskil etmisdir.
NAD-MDH fermentin an ylksak aktivliyi Aran sortunun stresa maruz qalmis yarpaglarinda
(18,0842,0 pmol OA/zilal daq™) miisahide edilmisdir. Malat nitratin reduksiyasi
reaksiyasinin NADH ile temin edilmasi, yag tursularinin biosintezinin karbon zanciri ila
temin edilmasi, fototanaffUse yardim, osmotik tezyigin tenzimlenmasi vasitesile
agizciglarin - herekati, hiuceyro pH-na nazarat, redoks hemostaz va hiceyra
kompartmentlari arasinda reduksiya olunmus ekvivalentlarin naqgli va mubadilasi kimi bir
cox fizioloji proseslords istirak edir. Malatin sintezi FEPK ve MDH-in ardicil fealiyyatinin
naticasidir. Malat canli orqanizmlards elektronlarin esas oturlculeri olan piridin
nukleotidlarinin oksidlesma-reduksiyasi reaksiyalarinda istirak edir. O MDH fermentinin
aktivliyinin inhibitoru olmagla bir ¢ox zullallarin biosintezine tesir edan faktorlardan biri
hesab olunur. Bundan basga malat kaliuma aks ion olmagla onunla birlikde bitki
hlceyrasinin tonoplastinin kegiriciliyine tesir edan vakuollarin osmotik potensialini yaradir.

Aspartataminotransferaza (AspAT/ASAT/AAT) fermenti (diger adi glitamat-oksalasetat
transaminaza (GDH)) a-amin qruplarinin aspartat ve qlutamat arasinda dasinmasini
temin edir. Aspartat (Asp) ve a-ketoglutaratin oksalasetat ve L-gliitamata (Glu) ¢evrilmasi
donaer reaksiyasini kataliz edir. Aspartat karbohidrat mibadilasi ile amintursu miubadilasi
arasinda slageni tamin eden ham katabolizmi, hem da anabolizminda, purin asaslarinin
biosintezinda, glikolitik va oksidlesdirici fosforlagsmada mihim rol oynayir. Aspartat bir cox
metabolitlerin, 0 cimladan avazolunmaz amin tursularinin (Arg, Glu, Asn), aromatik amin
tursularin (Tyr n Phe), zilal metabolizminin ve Krebs tsiklinin araliq metabolitidir. Aspartat
arallg metabolit kimi  bitkinin  bdylma ve inkisafinda, stresa davamliliq
mexanizminin formalasmasinda istirak edir. Aspartat quraqgliq stresine xlsusi hassas
metabolitlerden biridir. Aspartatin migdarinin, axininin va bitkinin toxumalarinda naqlinin
tenzimlanmasi dayisen alverigsiz muhit saraitine uygunlagsmada muhidm rola malikdir. Bu
maqgsadla tadqiq olunan bugda sortlarinin flag yarpaglarinda aspartatamintransferaza
fermentinin fealligi tedqiq olunmusdur. ASAT fermenti batin sortlarin strese maruz galmis
variantlarinda normal suvarilan variantlarla mugayisede daha yuksek olmusdur. ASAT
fermentinin  fealligi  Zirve-85 sortunun suvarilan bitkilerden goturdimus yarpaq
niimunalerinde 0.059+0,007 pmol mq™ ziilal deq™, quragliq stresine maruz qalmis




niimunalards isa 0,116+0,02 umol mq™ ziilal deq™ tertibinds olmagla, miiqayisads 2 dafa
yuksalmisdir. Tadgiq edilmis yumsaq bugda sortlari arasinda an yuksek gostarici Zirva-85
sortunun quragliq variantina aiddir. Aran sortunda isa suvarilan (0,054+ 0,008 umol mq™
ziilal deq™) ve strese maruz galmis niimunalards (0,056+0,007 pmol mq™. ziilal deq™)
fermentin faalligi nisbaten yaxin olsa da, quraqliq variantda gisman yuksak olmusdur.
Qizil bugda sortunun suvarilan variantlarinda fermentin fealligi 0,088+0,01 umol mq™
ziilal deq?, stres variantlarda isa 0,105 + 0,001 pmol mq™ ziilal deq™ miisahide edilmisdir.
Yoni ASAT fermentinin fealligi quraqgliq variantinda 1,2 defs daha ylksak olmusdur.
ASAT-In fealligi Murov-2 sortunun quraqlq stresine mearuz galmis variantlarinda (0,091+
0,001 pmol mq™ ziilal deq™) suvarilan varianta nisbaten (0,039 pmol mq™ ziilal deq?) 2,3
boyuk defe yuksek olmusdur. Tecrubs ve stres varianti arasinda an bg farq Murov-2
sortunda musgahida edilmisdir.

Alaninaminotransferaza (ALT/ALAT) fermenti L-alanin (Ala) va 2-oksiglutaratin piruvat ve
L-glitamata (Glu) gevrilmasini kataliz edir. Bazi bitkilorde osmoprotektiv birlesma [-alanin
betains, digerlerinds ise antioksidant homoglutationa c¢evrilir. Tadqiq olunan bugda
sortlarinda alaninaminotransferazanin  fealligi quraqliq stresine  meruz qgalmig
nimunalerde ylksak olmusdur. Zirve-85 sortunda alaninaminotransferazanin faalligi
suvarilan niimunalarin yarpaglarinda 0,079 + 0,01 ymol mq™ ziilal deq™, quragliq sortuna
maruz qalmis bitkilerin yarpaglarinda 0,083+ 0,01 umol mq™ ziilal deq™ olmusdur. Aran
sortunda ALAT fealli§i suvarilan variantda 0,089+0,01 pmol mq™ ziilal deq?, stres
varintinda 0,354 + 0,04 ymol mq™ zilal deq™® misahide edilmisdir ki, bu da suvarilan
variantla muqayisede 3,9 defe ylksakdir. Alaninaminotransferaza fermentinin an yuksek
fealligi QiziIl bugda sortunda, an asagi faalliq ise Zirve-85 sotrunda musahide edilmisdir.
Murov-2 sortunda fermentin fealidi har iki variantda bir-birine yaxin olmugdur. Hesab
olunur ki, saerbast amin tursulari formasinda alaninin bitki organizmlarinde toplanmasi
yarpaglarin su techizatinin azalmasi ile baghdir. Su stresi zamani bitkilorde alaninin
toplanmasi, alaninin metabolizminda istirak edan fermentlar va su stresine tolerantliq
arasinda musbat korrelyasiya movcuddur.

Fosfoenolpiruvatkarboksilaza (FEPK) bitkilerde karbonun fotosintetik fiksasiyasinda
muhdm rol oynamagla yanasi, geyri-fotosintetik toxumalarda anapuleretik funksiyani
yerina yetiraroek Krebs tsiklini dord karbonlu Uzvi tursularla temin ederek azotun
assimilyasiyasi ve amin tursularinin biosintezi Ggln lazim olan karbon skeleti ile onlarin
temin olmasinda muhdm rol oynayir. Fosfoenolpiruvatkarboksilazanin qgeyri-fotosintetik
izoformalari agizciglarin  funksiyasinin tenzimlenmesinda, sitoplazmatik pH-in sabit
saxlaniimasinda igtirak edirler. O, CO, gazinin bikarbonat (HCOj3’) formasini substrat kimi
istifade etmakle FEP-in dénmayan B karboksillagsmasini hayata kegirorak oksalasetatin va
geyri-Uzvi fosfatin amals galmasi reaksiyasini kataliz edir.
Fosfoenolpiruvatkarboksilazanin faalligina bir ¢ox daxili ve xarici amilller, o climladan
atraf mahitin temperaturu, muhitin pH-1 ve elece da, metabolik effektorlar tesir edir. FEPK
fermentinin fealli§i Zirve-85 sortunun suvarilan variantinda 21,5 pymol mq™ ziilal daq™,
quraqliq variantinda isa 53,7+6,2 pmol mq™ ziilal daq™ taskil etmisdir. Zirve-85 sotrunda
quraqliq variantda ALAT fermentinin faalig1 2,5 defe ylksalmisdir. Murov-2 sortunda
suvarilan variantda 20,8+2,2 pmol mq™* zilal deq™ olmus, quragliq variantinda ise 10,1 +
1,2 umol mq™. zilal deq™ saviyyasine gadar azalmisdir. Murov-2 va Qizil bugda sortunda
quraqliq variantlarinda fermentin fealligi 2 defe azalmisdir. FEPK fermentinin faalligi
tedqig olunan yumsaq bugda sortlari arasinda Zirve-85 sortunun strese maruz galmig
yarpaglarinda FEPK diger numunalerle miugayisade daha yuksak olmusdur. Tadgiqatlarin




naticeloeri FEPK-nin anapulerotik yolunda fosfoenolpiruvatin artdigini ve bununla da
fotoasimilyatlarin paylanmasinin sakarlar/nigastadan Uzvi tursular ve amintursulari
istigamatinda yerini dayisdiyini gostermisdir. Alinmis naticaler tedqig olunan fermentlorin
fealliginin bugdada quraqgliq stresine adaptasiya proseslerinde karbonun va enerjnin
paylanmasinda muhim rola malik oldugunu aks etdirir.

Bugdanin yabani acdadlarinda DREB transkripsiya faktoru geninin AP2 domeninin allel
variantlari identifikasiya edilereak molekulyar xarakterize edilmigdir. DREB geninin AP2
domenina uygun gsalen hissasi konservativ region Ugln dizayn edilmis gen-spesifik
praymerlarle amplifikasiya edilmisdir. Gozlenilan 500 bp &l¢isinde fragment tadqiq
olunan genotiplarde muvaffeqiyysatle sintez olunmusdur. Hissavi DREB geninin
izolyasiyasi Ugun preparativ PZR hayata kecirilmisdir. Amplifikasiya mahsullari 1.5%-li
agaroza gelinde ayrilmis, xususi purufication kit-reagentlar dastinin  kémayi il
temizlenarak sekvens olunmusdur.

Fast fourier transform server MAFFT v7.271 insifade etmakla har (¢ névdan olan DREB
allellerinin nukleotid ardicilidi muqayiseli analiz edilmisdir. Ae. tauschi ve T. urartu
arasinda cut duzlenmanin hesablanmasi gostermisdir ki, bunlar arasinda 46240.0. hesabi
ilo identiklik 97.52%, Ae. speltoides va T. urartu arasinda 14660.0 hesabi ila identiklik
54,73% va nahayat Ae. speltoides va Ae. tauschi arasina 14980.0 hesabi ila identiklik
55.55% toskil etmisdir. Ae. Speldoides-de c¢oxsayli SNP-ler, insersiya ve delesiyalar
muisahida olunmusdur. 43-50-ci pozisiyada muisahida olunan 8 nukleotid uzunlugunda
insersiya 101-108-ci pozisiyada eyni uzunlugda delesiya ile avez olunur. Bundan sonra
muxtalif 6l¢lll insersiya ve delesiyalar bir-birini avez edir. Bu bitkide rast galinen SNP-
larin 45%-i tranzisiyalardir. T. urartu va Ae. tauschi arasinda da 11 SNP muayyen
edilmisdir. Bunlardan Ggu (51, 59 ve 506-cI pozisiyalarda) tranzisiya, yerda qalanlari isa
(8, 195, 196, 205, 501, 503, 504, va 505-ci pozisiyalarda) transversiyalar toskil edir. Bas
veran mutasiyalarin sinonimik yaxud qeyri-sinonimik olmasini yoxlamaq maqgsadile
nukleotid ardicilhdr amintursu ardicilliina translyasiya edilmisdir.

T. urartu -nun 487 bp DNT ardicilhiinda FGENESH programi 1 ekzondan ibarat ve
toexminen 148 amintursu ardicillinda 1 geni prognozlasdirmisdir. Bu ekzon 16-462-ci
pozisiyalarda yerlagir.

Ae. tauschi-nin 481 bp uzunlugunda ardiciliginda FGENESH programi 148 amintursu
uzunlugunda bir polipeptidi kodlasdiran 1 ekzonu prognozlasdirmisdir. Bu ekzonun 12-
458-ci pozisiyalarda olub 447 bp uzunlugunda olmasi giman edilir.

Onlayn translyasiya alstlerinden (web.expasy.org/translate/) istifade etmakls, nukleotid
ardicilhglari mamkin olan 6 oxunma ¢argivalarine translyasiya edilmisdir. Bu programlarla
Ae. speltoides-da prognozlasdirilan amintursu ardicilliglart Ggin NCBI-da shamiyyatli
uygunlug tapilmamigdir. T. urartu-ya uygun aminturgu ardiciliginin NCBI-da BLASTp
axtarigi naticesinde secilon ilk onlugda query coverage 94-98% olmagla identiklik 86-
97%, Ae. tauschi Ugun isa query coverage 94-97% olmagla identiklik 96-97% olmusdur.

DREB geninin AP2 domeninda amintursgu galiglarinin avezlanmalerina sebab olan SNP-
lar agkar edilmisdir. T. urartu ve Ae. tauschi-den ayrilmis DREB genlerin kodlasdirdidi
amintursu ardiciliglarin INTERPROSCAN va SMART programlarinin kdmayile muqayisali
analizi AP2 domeni teyin etmays imkan vermisdir. Konservativ sahalarin identifikasiyasi
Ucln alda olunmus DREB geninin amintursu ardicilliglar ile Poaceae fasilosna mansub
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olan vo NCBI GenBank-inda mdvcud olan 23 ndovde AP2-o malik va DRE-birlagdiran
zulallari MAFFT v7.271 programinin kdmayile muqayisali analiz edilmigdir. T. urartu-da
77-ci pozisiyada asparagin (N) prolinle (P), 80-ci pozisiyada ise sistein (C) serinle (S)
avaz olunub. Ae. tauschi-de ise 29-cu pozisiyada arginin (R) glisinle (G) avez
olunmusdur. Eyni zamanda alignment olunmus diger bitkilarden faqli olaraq har iki bitkida
muisahida olunan amintursu avazlanmalari da diggati calb edir. Bunlar 74-cl pozisiyada
glisinin (G) sisteinla (C), 95-ci pozisiyada alaninin (A) aspartic acid-le (D) ve 105-ci
pozisiyada arginin (R) triptofanla (W) avez olunmalaridir.

Zirve-85 genotipinin yarpaqglarinda quraqliq variantinda hidrogen peroksidin miqdari
suvarilan variantla maqayisada 1,4 defs, Aran genotipinda 1,6 defe, Murov-2 genotipinda
1,5 defe, Qizil bugdada ise 1,8 dafe artmisdir. Qizil bugda ve Aran genotiplerinin
yarpaglarinda suvarilan variantla muqgayiseds statistik shamiyyatli dayisikliyin musahida
olunmasi bu genotiplerin daha ¢ox abiotik strese maruz qalmasi hagqginda fikir yaritmeaya
imkan verir. Quraqglig zamani bugda bitkisinin yarpaglarinda H,O.-nin toplanma
dinamikasina asasan bu gostariciden davamli sortlarin skriningi zaman: istifade etmak
olar.

Bitki htceyralori hidrogen peroksidi par¢calamaq ugln peroksidazalar, peroksireduksinlar,
glutationtransferazalar kimi bir sira fermentlera malikdir, lakin bunlarin ig¢arisinda
peroksisomlarda rast galinan katalazanin, membranlarda lokalize olunan peroksidazanin
va xloroplastlarda, sitozolda, mitoxondrilerde rast gelinen askorbatperoksidazanin xususi
shamiyyeti var. Quraqliqg stresi zamani hiceyralari oksigenin feal formalarinin zarerli
tesirinden mudafie eden esas fermentlordan biri askorbatperoksidazadir (APO). O,
fototenafflis zamani hliceyrade amale gealen ve kifayat qoader toksiki olan hidrogen
peroksidin parcalanmasini hayata kegirir. Tadqiq olunan bugda genotiplerinin yarpaq
hiceyrealarindan alinmis bitki ekstraktlarinin nativ PAAG-da elektroforetik analizi zamani
yarpaq huceyralerinde APO-nun 7 izoformasi musahide edilmisdir. Bu izoformalardan 5-i
orta, 2-si ise yungul molekul kuatlesine malikdir. Suvarilan variantlarla muqgayisada
quraqliq variantlarinda bu izoformalarin sayinda farq olmasa da, onlarin intensivliyinin
dayismasi musahide olunmusdur. Elektroforetik analizin naticalerine asasan muiayyan
olunmusdur ki, taedqiq olunan bitin nimunalarde katalazanin 1 izoformasi mévcuddur.
Quraqhq variantinda bu izoformalarin intensivliyi artmis, lakin bu artim Zirve-85 va Murov-
2 genotiplerinde daha qabariq nazara garpmisdir.

Muayyan olunmusdur ki, normal geraitde butliin genotiplerde gvayakolperoksidaza (QPO)
agir molekul katleli 3 (QPO1, QPO2 ve QPO3) konstitutiv izoformasi moévcuddur.
Elektroforeqramdan gorundliyu kimi, quraqgliq variantda QPO1-in intensivliyi azalmis,
QPO2-nin intensivliyi isa guclenmisdir. Bu ferqg Zirve-85 ve Murov-2 genotiplerinde daha
gabariq nazara g¢arpir. QPO2-nin intensivliyinin artmasina asasan bu izoformanin bitkinin
quraghiga davamliliginda muhim rol oynamasi giman olunur.

NADF-malatdehidrogenaza (NADF-MDH) faalligi isigla modulyasiya olunur. Fotosintetik
elektron naqlinin izafi elektronlari NADF-in reduksiya olunmusg formasinda NADF-dan asili
MDH vasitsesila oksal-asetatin malata reduksiyasinda istifada edilir va elektron akseptoru
olan NADF regenerasiya olunur. NADF-MDH, subhsasiz, redokstenzimlanan, isiqda
foallasan va qaranligda geyri-aktiv olan fermentdir. NADF-MDH an yuksak faalligi Murov-
2 va Zirve-85 genotipinde musahide edilmisdir. Murov-2 genotipinda fermentin faalligi
suvarmadan 4 gin sonra 40,0%, suvarmadan 6 gun sonra 57,2% artmisdir. Zirve-85




genotipinin yarpaqglarinda NADF-MDH fermentinin fealligi suvarilan ve tacruba
variantlarda uygun dayismigdir. Tadqgiq olunan bugda genotiplerinde fermentin an asagi
foalligi Aran genotipinde musahide edilmisdir. Qizil bugda genotipinin yarpaglarinda
quraqliq variantda fermentin fealligi quraglhigin tsasirinden tadricean azalmigdir.
Suvarmadan 10 gun sonra Qizil bugda genotipinin yarpaglarinda fermentin faalligi
texminan 2 dafs azalsa da, suvarilan variantda bunun aksina olaraq fermentin faalhgi 1,3
dafe ylksalmisdir. Uzunmuiddatli torpaq quragliginin tasirindan fotosintetik pigmentlarin
migdarca azalmasi xloroplast fermenti - isigla tenzim olunan NADF-MDH fermentinin
fealliginin tedricen azalmasina gatirib ¢ixarmisdir.

tam (NADF-ME) fermentinin an yuksek fealligi Zirve-85 genotiplerinin yarpaglarinda
suvarilmadan 8 gun sonra musahide edilmisdir (3,5+0,35 EU/mqg =zulal). Murov 2
genotipinin suvarilan variantdan goétirilmids numunslerde fermentin faalligi tedricen
yuksalmisdir. Bunun aksina olaraq quragliq variantlarda fermentin fealligi ylksalsa de,
suvarilmadam 10 gun sonra kaskin azalmisdir (1,14+0,36 EU/mq zdlal). Aran ve Qizil
bugda genotiplarinin yarpaqglarinda Murov-2 va Zirva genotipi ile migayisade shamiyyatli
daracede asag! feallig musahida edilmisdir. Tadgiqgatin naticelerine asasen Murov-2 ve
Zirve-85 gunotiplarinin quragliga nisbatan davamli oldugunu demak olar. NADF-ME
bitkilarin strese qarsl metabolizm seviyyasinde cavab reaksiyalari ile bagh bir ¢ox
proseslords istirak edir. NADFH NADF-ME ile kataliz olunan reaksiyanin mahsulu olmagla
hiceyronin detoksikasiyasinin ve proliferasiyasinin inkisafini sartlandiren asas amillarden
biridir. O, prolin, mannoza-6-fosfat, mannitol kimi osmotik aktiv maddalarin biosintezinda
istifade olunur. Jiddatli stres su balansina tasir etmakle turgorun yox olmasina va
membranin dagilmasina gatirib ¢ixarir. Bitki huceyresinde siddatli stresin tesirindan
yaranan bu veaziyyat membran lipidlerinin regenerasiyasini taleb edir. NADF-ME piruvati
va NADFH-1 yag tursularinin biosintezine gondarmakle regenerasiya prosesinda igtirak
edir. Su balansina tesir edan stres amillari oksigenin aktiv radikallarinin takrar amala
galmasini induksiya etmaklae de oksidlesdirici stres amala gatirirler.

Ragamsal fenotiploma texnologiyasindan (RFT) istifade etmakla bitkinin fizoloji veziyyati
geyri-invaziv olaraq (25 parametrin hesablanmasi asasinda) giymatlondirilmisdir.

Tadqiq olunan bugda genotiplerinin yarpaqglarinda quraqligin tasirindan hall olan zulallarin
umumi miqgdarinda artim muagahide olunmusdur. Bu artimin quraqgliq seraitinde stresla
induksiya olunan zulallarin sintezi ve stresle alaqgali zulallari kodlasdiran genlarin
ekspressiyasinin glclenmasi hesabina bas verdiyi ehtimal olunur. Suvarilan variantla
mugayisade quraqgliq variantlarinda hall olan zulallarin Umumi miqdan Zirve-85
genotipinde 2.3 defe, Murov-2-da 1.2 dafe, Aran-da 1.3 dafs, Qizil bugdada ise 1.1 dafe
artmisdir. Qizil bugda genotipinda statistik shamiyyatli dayisiklik migsahida olunmamisdir.

Metalferment ailesine mansub olan superoksiddismutaza (SOD) oksigenin faal
formalarinin yaratdigi oksidlagdirici stresi aradan qaldiran ilkin mudafie xattini emaela
gatirir va aktiv oksigen yaradan aksar hlceyra kompartmentlerinde mdvcuddur. SOD
superoksid radikalinin hidrogen perokside ve sarbast oksigena ¢evrilmasini kataliz edir.
Bizim analizler gostermisdir ki, quraqlig zamani tadqiq olunan genotiplerda
superoksiddismutazanin  fealliginda statistik ehamiyyatli dayisiklikler mugahide
olunmusgdur. Bels ki, 3 genotipda inhibirlesma daracasina gore fermentin fealligi artmis
(Zirve-85 — 39%, Murov-2 —-36%, Aran — 13%), 1 genotipds isa oksina nazarstle
muqgayisade azalma (Qizil bugda — 14%) musahida olunmusdur.




v Superoksiddismutazain izoenzim tarkibibnin elektroforetik analizi zamani fermentin 6
izoformasi - agir molekul katleli 1 izoforma (SOD1), orta molekul kuatleli 1 izoforma
(SOD2), yungul molekul katleli 4 izoforma (SOD3, SOD4, SOD5, SOD6) musgahida
olunmusdur. Quraqliq zamani yungul molekul kutlali izoformalarin (SOD3, SOD5, SOD6)
intensivliyinde artim musahida olunmusdur.

v Qlltationreduktaza (QR) fermenti reduksiyaedici kimi NADPH-dan istifade edarok
glutationun oksidlesmis formasini (GSSG) reduksiya olunmus formaya (GSH) ¢eviren va
terkibinde disulfid qrupu saxlayan flavoproteid oksidoreduktazalar sinfine mansub
fermentdir. Askorbat-qlUtation tsiklinin esas fermenti olan QR GSSG-da disulfid slagalerin
yaranmasini kataliz ederak, hliceyrede GSH/GSSG nisbatinin gorunmasinda muhdm rol
oynayir. 9traf mahitin alverigsiz soraiti va xlisusan da quraqgliq zamani glutationreduktaza
yuksoek faalliq gosterir. Bizim analizlerde quragligin tasirinden fermentin faalligi kontrol
variantla (normal suvarilan) muqayisade 3 genotipde statistik shamiyystli derecadas
artmisdir (Zirve-85 — 2,4 defe, Murov-2 — 3,2 dafe, Aran — 1,9 dafa), 1 genotipds ise artim
cuzi (Qizil bugda — 1,3 dafe) olmusdur.

v Qlitationreduktazanin izoenzim tarkibinin elektroforetik analizi zamani fermentin 7
izoformasi mugahida olunmusdur: orta molekul kdtlali 3 izoforma (QR1, QR2, QR3) va
yungul molekul katlsli 4 izoforma (QR4, QR5, QR6, QR7). Quraqglig zamani orta molekul
katlali izoformalarin intensivliyinde artim musahide olunmusdur ki, bu da quragligin
tesirinden bu ztlallari kodlasdiran genlarin ekspressiyasinin giiclonmasi ile alagedar ola
biler.

v Belslikle, bitkinin antioksidant midafie sisteminin strese cavab reaksiyalarinin analizina
asason tadqiq olunan genotiplerden Zirve-85, Murov-2 sortlari davamli, Aran sortu orta
davamli, Qizilbugda ise quragliga hassas sort kimi xarakterize olunmusdur.

v' Aspartataminotransferaza (ASAT) ve alaninaminotransferaza (ALAT) fermentlarinin
foalliglarinin  subhliceyra fraksiyalarinda paylanmasi Oyrenilmisdir. Tadqgiq olunmus
yumsaq bugda genotiplerinin yarpaglarinda ASAT-in an yuksak faalidi mitoxondri
fraksiyasinda misahide edilmisdir. Zirve-85 va Murov-2 genotiplerinin quraqgliq
variantlarinda butln subhuceyre fraksiyalarinda ASAT-in fealligl yuksek olmusdur. Zirve-
85 genotipinin mitoxondri fraksiyalarinda ASAT-in fealliginin faizle nisbatinde quragligin
tesirinden heg bir deyiskanlik bas vermessa de, stresa maruz qalmis bitkilerin sitozol
fraksiyasinda fermentin faizle nisbati azalmig, xloroplast fraksiyasinda ise aksine olaraq
yuksalmisdir. Zirve-85 ve Aran genotiplarinin quraqliq stresina maruz galmig nimunalarin
sitozol fraksiyasinda ASAT-in fealligi suvarilan variantla eyni, Murov-2 sortunda ise 1,3
dofe ylksak olmusdur. Sitozolik ASAT bir sira makik mexanizmlarde, substratlarin ve
reduksiyaedici ekvivalentlerin sitoplazma ile diger huceyra organoidleri arasinda
mubadilasindas istirak edir. Zirva-85 genotipinin xloroplast fraksiyasinda ASAT-in faallig
~1,7 dafe, Murov-2 genotipinde ise ~2,0 dafs ylksalmisdir. Aran va Qizil bugda
genotiplerinin quragliq stresinin tesirine maruz galmig bitki nimunalarindan ayriimis butln
subhuceyre fraksiyalarinda fermentlerin fealliginda azalma musahide edilmisdir. Bela ki,
Qizil bugda genotipinin yarpaglarindan ayriimis xloroplast ve sitozol fraksiyalarinda
ASAT-In fealligi ~0,7 defe, mitoxondrial fraksiyada ise ~0,9 defe azalmisdir. Murov-2
genotipinin quraqgliq stresine maruz qalmis variantlarinda fermentin subhuceyra
paylanmasi xloroplast, sitozol ve mitoxondri fraksiyalarinda 13,7%, 33,7% ve 52,6%-8
barabar olmusdur. Xloroplastlarda lokalize olunmug ASAT stres geraitinde avez




olunmayan aminturgularin, o cumleden argininin salefi olan argininsuksinatin sintezinde
ve pirimidin nukleotidlarinin sintezinde esas rol oynayir. ASAT fermenti huceyranin
muxtalif kopmartmentleri - sitozol, xloroplast, mitoxondri ve peroksisomlar arasinda
karbon ve azot mubadilssinin tanzimlenmasinde muhum rola malikdir.

Tadqiq edilmis yumsaq bugda genotiplerinin xloroplast ve sitozol fraksiyalarinda ALAT
fermentinin fealliginin faizle nisbati bir-birine yaxin olmusdur. Zirve-85 genotipinin
xloroplast, sitozol ve mitoxondri fraksiyalarinda ALAT-nin paylanmasi uygun olaraq
12,7%, 5,7% vo 81,6% olmusdur. Quraqliq stresine mearuz galmis variantlarda ise
fermentin subhliceyra paylanmasi xloroplast, sitozol ve mitoxondri fraksiyalarinda
10,9%,7,0% va 82,1%-8 barabar qiymat gdstermigdir. Zirva-85 genotipinin yarpaqglarinda
fermentin subhlceyre paylanmasinda esaslh fergler olmasa da, quragliq stresine maruz
galmis variantlarda fermentin faalligi xloroplast fraksiyasinda ~1,7 dafe, sitozol
fraksiyasinda ~2,5 defe, mitoxondri fraksiyasinda ise ~2,0 dafs ylksalmigdir. Eyni
tendensiya Murov-2 genotipinds de musahida edilmisdir. Quraqgliga hassas genotiplerda
iso forgli menzars musahide edilmisdir. Bela ki, Aran va Qizil bugda genotiplarinin
quraqliq variantlarin xloroplast fraksiyalarinda fermentin faaligi ~0,7 dafe azalmis,
mitoxondri fraksiyalarinda ise Aran genotipinda ~0,9 dafe, Qizil bugdada ise ~0,5 defe
azalmigdir.

Belsaliklo, ALAT fermentinin faaliginin bugda genotiplarinin yarpaglarinin subhuceyra
fraksiyalarinda normal suvarma va quraqlig zamani lokalizasiyasinin analizine asasan
belo bir naticoya gela bilerik ki, ferment mitoxondri fraksiyasinda an ylksak faalliga
malikdir. Sitozol fraksiyada ise bu ferment Umumi faalligin texminan 5-15%-ni tagkil edir.
Yuxarida deyilenlerden bela bir natice c¢ixarmaq olar ki, bugda genotiplerinde tadqiq
olunan fermentlar murekkab izoferment spektrine malik olub muxtslif metabolik
proseslarda, o cimlaedan adaptasiya proseslarinds, karbonun va enerjinin paylanmasinda
muahdm rola malikdir.

Yarpagin  bioloji funksiyasi onun qurulusundan, hidceyre va organoidlerin
ultrastrukturundan asilidir. Bu istiqgametde tadgiqatlarin apariimasi bitkinin  Gmumi
fotosintetik statusunu muayyenlasdirmak Ugun vacibdir. Subhlceyra saviyyasinda
quraqgligin tesiri xloroplastlarda bas veran modifikasiyalarla sartlenir. Tedqig olunan bugda
yarpaglarinin isiq mikroskopunda analizi zamani suvarilan Zirve-85 genotipinin
yarpaglarinda epidermis huceyralerinin turqor vaziyyati ve xloroplast denaciklarinin
nizamh duzuligu musahide edilmigdir. Muayyan edilmisdir ki, Zirva-85 genotipinda
quraghgin tasirinden epidermis huceyralari gisman susuzlasmis, xloroplastlarin nizaml
duzulisu ise gisman parakanda duzulugle avez olunmusdur. Eyni zamanda suvarilan
variantlarin yarpaqglarinda agizciglarin agiq, quraqgliqg variantlarinda ise qapali olmasi
mugsahida edilmisdir.

Murov-2 genotipinin yarpaglarinin en kasiyini tedqiq ederken su ile temin olunmus
yarpaglarda agizciglarin aksar hissesinin agiq, saffaf epidermis huceyralerinin turqor
vaziyyati izlenilmisdir. Quraqliq variantinda isa stresin tesirindan epidermis huiceyralarinin
turqoru itirmasi, agizciglarin baglanmasi ve xloroplastlarin lokalizasiyasinda ise gisman
dayisikliyin oldugu musahide edilmigdir.

Aran genotipinin suvarilan variantinda epidermis htceyralarinin boyuk gisminin turqor
vaziyyati, vahid yarpaq sahasina diugsan azsayl xloroplast denaciklerinin nizamh duziltsu
mugahida edilmisdir. Quragliga maruz galmig variantda stresin tesirinden epidermis




hdceyrolarinin  susuzlagmasi izlenilmisdir. Bitkiden suyun buxarlanmasinin qarsisini
almaq Ugun agizciglarin boyuk qismi baglanmisdir. Fotosintez prosesine cavabdeh olan
xloroplastlarin yerleagsmasi, say! ve renginda dayisikliklor bas vermisdir.

Qizil bugda genotipinin yarpaglarinin suvarilan variantinin isiq mikroskopu ila analizi
zaman! suvarilan variantin epidermis huceyralarinde ardiciligin pozulmasi, bezi
hiceyrelards ise turqorun itirilmasi mugsahida edilmigdir. Xloroplastlarin lokalizasiyasinda
da diger genotiplarde musahida olunan nizamhliga rast galinmir. Quragliga maruz galmis
numunalerin epidermis huceyralarinda turgorun tamamile itirilmasi ve agizciglarin yari
aciq ve bagli olmasi musahida edilir. Xloroplast huceyralerinde de nizamliliq va rengin
itirilmasi, hacmin kicilmasi musahide edilir.

Yumsaq bugda genotiplerinin yarpaq mezofil hiceyraleri transmissiya elektron
mikrografiyasi metodu ile mlgayisali tehlil edilmisdir. On sakkiz gunlik yumsaq bugda
(Triticum aestivum L.) clcertilori 5 gin muddatine suvarmanin dayandirilmasi yolu ila
quraghga meruz galmisdir. Tedgiqat Ugun ikiyarpaq marhalesinda olan cucartilarin tam
inkisaf etmis ilk yarpagdr mezofil hudceyralarinin ultrastruktur analizi Ggun istifade
olunmusdur. Tedqiq edilan doérd genotipin suvarilan variantlarinin xloroplastlarinin
uzunsov, oval Olgiye malik oldugu musahida edilmisdir. Xloroplastlar aydin goérinan,
nisbatan hamar qgranal ve uzun stromal tilakoidlerdan ibarat yaxsi inkisaf etmis daxili
membran sistemina malikdirlar. Hemginin plastoglobulinlaere nisbatan az rast galinir.
Xloroplastlar iki lipoproteid membrandan ibarat zerif qatla shatelenmisdir. Daxilinda
nisbatan eynicinsli stroma lamellerle bolinmuls veziyystde olmusdur. Gucli quraqliq
sababinden mezofil hiiceyralerinin ultrastrukturu dagiimis ve bu xloroplastlarin membran
sistemlarinin dagilmasi, qranlarin sigsmasi, bir-birinin arasinda alaganin itmasi ile
naticaloenmisdir. Quragligin tasirindan xloroplastlarin daxilindaki mutasakillik itmusdir. Bir
¢ox adabiyyatlarda yarpaq hlceyra organoidlarinin quragliga davamli genotiplarde daha
dayanigli olmasi geyd olunur. Bizim apardigimiz tadqgigatlar zamani quraghigin tasirindan
yarpaq huceyralarinin daxilinde mutagakillik pozulmus, Aran va Qizil bugda genotiplarinda
hatta membranlarin tamhginin pozulmasi, mitoxondrilarin parcalanmasi,
plastoglobulinlarin sayinin suvarilan variantla muqayisaeds artmasi musahida olunmusdur.
Belalikla, elektron mikroskopunun naticalarinin tehlili gostarir ki, Zirve-85 ve Murov-2
genotiplerinin fotosintetik aparati quraqligin tasirindan diger iki genotipa nisbaten daha az
zorar gokmisdir.

Stresa davamlihdina gore farglenan bugda genotiplerinden 3D xromosomunda yerlagan
DREB geni tam sekvens edilarek analiz edilmisdir. Bugdanin quragliga davamhligina
cavabdeh hesab olunan D genomu Uctin spesifik SNP-leri agkar etmak maqgsadila
EnsemblGenomes Verilonlor Bazasinda BLASTn komandasi hayata kegirilmaklae
ChinesSpring yumsaq bugdanin (Assembly IWGSC) A, B va D genomlarinda lokalizasiya
olunmus DREB geninin FASTA formatinda malumatlari yiklenmis ve MAFFT version 7
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) multi alignment programinin kémayile muqgayisali
analiz edilmisdir. Yalniz D genomu ugln spesifik olan SNP-lar teyin edilorak sekvens
dcin praymerlar dastinin dizayn edilmasinds istifads edilmisdir. ©lde olunan praymerlarin
effektivliyi nezari va tacribi olaraq yoxlaniimig, preparativ PZR apariimisdir. Muvafiq
Olcllerde olan amplikonlar gelden temizlenarek sekvens olunmusdur. Sekvens
malumatlari DNASTAR Lasergene bioinformatik program teminatinin SeqMan Pro ve
SeqBuilder Pro programlari ile analiz edilmisdir. Yerli genotiplorde DREB transkripsiya



https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/

faktoru geni Ugun genetik xaritanin mini modeli qurulmusdur.

Layihonin naticolorinin amsali (tacriibi) hayata kecirilmasi hagqinda malumat (istehsalatda
totbiq (tetbigin aktini slave etmsoli); todris vo tohsilde (nasr olunmus elmi asarlar vo s. — tohsil
sistemina tetbiqin aktini slava etmsoli); baglanmis xarici miiqavilalar ve ya beynalxalq layihalar
(kimle baglanib, miiqavilonin ve ya layihenin nomresi, adi, tarixi ve dayeri); dovlet
programlarinda (dovlet orqanmin adi, gerarin nomresi ve tarixi); ixtira tclin alnmig

patentlards (patentin ndmrosi, verilma tarixi, ixtiranin adi); vo digarlerindo)

(burada doldurmalz)

1. Layihanin naticalarindan galacak tadqiqatlarda istifads perspektivlori

Noticalorin istifadesi perspektivleri (fundamental, totbiqi ve axtaris-innovasiya yonlii elmi-
tedqiqat layiha ve proqramlarinda; dovlet proqramlarinda; dovlst qurumlarinin sahs tedqiqat
proqramlarinda; ixtira ve patent tliclin verilmis arizalords; beynslxalq layihalords; ve

digarlarindo)

Layihe cercivesinde bir sira fundamental ve tetbigi eshamiyyati ylksak olan naticaler alde
olunmusdur. Layihada istifade olunan muasir reqemsal va genom texnologiyalarinin tetbiqi ile
bugdanin quraghiga davamhliginin shamiyystli deracade yuksaldiimasi istigamatinda
nailiyyatler alde olunacaqdir. Layiha gargivesinda alinan naticelar davamliliq ve mahsuldarligin
asasinda duran molekulyar-genetik mexanizmlari Uze ¢ixarmaga imkan veran innovativ
tadqgiqatlarin geniglendiriimasi Ugln asas yaradir.

Tadgiqat naticaleri eyni zamanda asagidaki dévlat programlarinda istifads olunacaqdir:

1. “Azaerbaycan Respublikasinda qida tshliukasizliyinin temin olunmasina dair 2018-2025-ci
iller Ggln Dovlet Programi”;

2. “Azarbaycan Respublikasinda kand taserrifatt mahsullarinin istehsalina ve emalina dair
Strateji Yol Xaritasi” Uzrs;
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AZORBAYCAN RESPUBLIKASININ PREZIDENTI YANINDA

ELMIN INKISAFI FONDU

MUQAVILOYO SLAVO

Azarbaycan Respublikasinin Prezidenti yaninda Elmin Inkisafi Fondunun

Elmi-tadqiqat layihalari iizrs asas qrant miisabiqasinin
(EIF-ETL-2020-2(36)) qalibi olmus

layihanin yerina yetirilmasi iizra

ALINMIS ELMiI MOHSUL HAQQINDA MOLUMAT
(Qaydalar iizra Olava 17)

Layihanin adi: Bugdada quraqliga davamliliga cavabdeh acar genlarin ekspressiyasi ilo metabolom

arasinda qarsiliqli alaganin miiayyan edilmasi asasinda stress davamliliq mexanizminin konseptual

modelinin islanib hazirlanmasi

Layiho rohbarinin soyadi, adi ve atasinin adi: Hiiseynova Irade Memmad q1z1
Qranti mablsgi: 70 000 manat

Layihenin némrasi: EIF-ETL-2020-2(36)-16/15/3-M-15

Miiqavilenin imzalanma tarixi: 23 fevral 2021 — ci il

Qrant layihasinin yerina yetirilme miiddati: 12 ay

Layihanin icra miiddati (baslama va bitma tarixi): 01 mart 2021-ci il- 01 mart 2022-ci il
Diqgat! Biitiin malumatlar 12 6lgiilii Arial srifti ils, 1 intervalla doldurulmalidir

1. Elmi asarlar (say1)

Tamliq deracasi Capa
" gebul Capa
Darc olunmus olunmus = gondorilmis
voya
Elmi mahsulun novii capda
olan
1. Monogqrafiyalar
hamginin, xaricda ¢ap
olunmus
2. Mboqalsler 6 ; .




hamginin xarici nosrlorda 1 2 1
3. ' Konfrans materiallarinda 1
mogqalalor
O ctimladan, beynalxalq
konfras materiallarinda
4. ' Maruzalorin tezislari 6
hamginin, beynalxalq 6
todbirlarin toplusunda
5. | Digar (icmal, atlas, kataloq
Vo s.)
2. Ixtira vo patentlar (say1)
Ne  Elmi mahsulun novii Alinmis Verilmis Orizasi verilmis

Patent, patent almagq i¢lin arize

Ixtira

Semaroalasdirici toklif

3. Elmi tadbirlords maruzalar (say1)

No | Tadbirin ad1 (seminar, doyirmi Todbirin Maruzesnin Say1
masa, konfrans, qurultay, kateqoriyasi novii  (plenar,
simpozium va s.) (6lkadaxili, dovotli, sifahi,

regional, divar)
beynolxalq)
Il Karabakh International Congress
of Applied Sciences. Organizer:
Azerbaijan National Academy of beynalxalq sifahi 4
Sciences. 8-10 November, 2021,
Baku, Azerbaijan
Almaniyanin Bonn Universitetinin
Bitkicilik EImi va Resurslarinin
Mihafizesi  institutunun  Bitki
Genetikasi  ve Biotexnologiyasi beynelxalg sifahi 1

Departamentinde  professor  Ali
Ahmed Naz ve Departamentin
amoakdaslari ile dayirmi masa
atrafinda seminar
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