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Abstract

Heat shock proteins (Hsps) are a group of proteins found in all living organisms. They play key roles in
regulating the stress response to salinity, drought, and extreme temperature changes in plants. Hsps also act as
molecular chaperones that provide favorable conditions for the correct folding of other proteins, thus preventing protein
aggregation. Many studies have been performed to identify molecular functions of individual family members.
However, there is a limited study on genome-wide identification and characterizations of Hsp70s in Fagaceae family
(American beech, American chestnut, Chinese chestnut, European chestnut, Japanese chestnut, Oak, Red oak and White
oak). In this study, we have identified 13, 17 and 15 Hsp70 genes in beech, oak and chestnut, respectively.
Phylogenetic, conserved motifs and 3D protein structure analysis of identified Hsp70 genes were also performed.
According to phylogenetic analysis, Hsp70 genes could be classified into different groups. Specific motifs were found
in all predicted Hsp70 proteins and were relatively conserved in beech, oak and chestnut genomes. The protein 3D
structure of a total of thirteen Hsp70s “(FagHsp70-03(68%) / FagHsp70-08(65%) / FagHsp70-09(71%) / FagHsp70-
13(80%) / QuerHsp70-03(65%) / QuerHsp70-04(68%) / QuerHsp70-09(71%) / QuerHsp70-14(77%) / CasHsp70-
03(65%) / CasHsp70-04(67%) / CasHsp70-11(65%) / CasHsp70-14(65%) / CasHsp70-15(61%)” were modelled at >
90% confidence and the percentage residue varied from 65 to 80. These results provide characterization and functional
information of Hsp70 proteins for Fagaceae family. This genome-wide identification will enable researcher to open
new perspectives for further studies to improve stress tolerant forest trees.
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*

Fagaceae familyasinda 1s1 soku protein 70 gen ailesinin (Hsp70) tanimlanmasi ve biyoinformatik analizleri

Ozet

Ist soku proteinleri (Hsps: Heat Shock Proteins), canli organizmalarda bulunan bir grup protein ailesidir. Is1
soku protein genleri stres aninda 6rnegin tuzluluk, kuraklik ve ekstrem sicaklik degisimlerinin diizenlenmesinde anahtar
bir rol istlenmektedirler. Bu proteinler hiicresel saperonlar gibi fonksiyon goriirler, protein sentezinde proteinlerin
dogru katlanmasinda ve tagimmmasinda rol oynarlar. Hsp70 gen ailesinin molekiiler islevlerine ait bazi g¢aligmalar
yapilmistir. Fakat Fagaceae familyasi (Amerikan kaymi, Amerikan kestanesi, Cin kestanesi, Avrupa kestanesi, Japon
kestanesi, Mese, Kirmiz1 mese ve Ak mese) Hsp70 gen ailesinin genom analizi ve gen karakterizasyonuna ait sinirl
calisma mevcuttur. Bu c¢alismada Tanimlanan HsSp70 gen ailesi dizilerinin genomdaki dagilimlari, korunmus
motiflerinin tanimlanmasi ve tahmini li¢ boyutlu protein yapilarinin belirlenmesi hedeflenmistir. Hsp70 gen ailesine ait
Kayin, Mese ve Kestane’de sirasiyla 13, 17 ve 15 gen tamimlanmigtir. Filogenetik analiz sonucuna gére Hsp70 genleri 3
farkli grup olusturmustur. Yapilan motif analizine goére Hsp70 proteinlerinin genom igerisinde (kaym, mese ve
kestanede) nispeten korundugu goriilmiistiir. Proteinlerin ii¢ boyutlu modellemesi yapildiginda toplam Fagaceae
familyasina ait 13 Hsp70 geni >90% giiven diizeyinde test edilmigtir. Bu on ti¢ protein “(FagHsp70-03(%68) /
FagHsp70-08(%65) / FagHsp70-09(%71) / FagHsp70-13(%80) / QuerHsp70-03(%65) / QuerHsp70-04(%68) /
QuerHsp70-09(%71) / QuerHsp70-14(%77) / CasHsp70-03(%65)/ CasHsp70-04(%67) / CasHsp70-11(%65) /
CasHsp70-14(%65) / CasHsp70-15(%61)” data bankta bulunan proteinlerle yaklasik %65-%80 arasinda {i¢ boyutlu
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homoloji modellemesi gostermistir. Bu sonuglar Fagaceae familyasinda Hsp70 gen ailesinin karakterizasyonu ve
fonksiyonel islevleri hakkinda bilgi saglamaktadir. Bu ¢alisma ile bitkilerde stres toleransinin gelistirilmesine ait birgok
arastirma i¢in yeni bir perspektif saglanacaktir.

Anahtar kelimeler: biyoinformatik analizler, 1s1 soku proteinleri, Fagaceae familyasi, Genom analizi
1. Giris

Is1 soku proteinlerini kodlayan genlerin bulundugu gen ailelerinin evrim siirecinde fonksiyon ve yap1
bakimindan en fazla korunmus gen ailesi oldugu bilinmektedir (Sorensen ve ark., 2004). Bu grup proteinlere 1s1 soku
proteinleri (Heat shock protein; Hsp), stres proteinleri, saperon gibi farkli isimler verilmistir ve molekiil agirliklarina
gore siiflandirilmiglardir. Bu proteinler biitiin prokaryot ve okaryotlarda korunmustur (Liberek ve ark., 2008). Ayrica
bu proteinler bir kalip gorevi gorerek sentez sirasinda veya sentezden hemen sonra proteinlerin dogru katlanmalarini
saglamaktadir.

Hsp70 evrim siiresince korunmus olan en dnemli stres uyarimli proteindir. Hiicredeki sentezi en fazla yiiksek
181 ve agir metal etkisinde artmaktadir. Hsp70 ilk olarak Ritossa adli arastirici tarafindan 1962 yilinda Drosophila
melanogaster (Sirke sinegi) tiikrilk bezi hiicrelerinde tammmlanmustir. Yiiksek bitkiler birgok gevresel stresle karsi
karstya kalirlar. Hiperterm stres bitkinin biiylime ve gelisimini olumsuz etkileyen bazi morfolojik, fizyolojik,
biyokimyasal ve molekiiler degisikliklere sebep olmaktadir. Bitkiler yiliksek sicaklik stresine cevap olarak Hsp
proteinlerini sentezler (Ritossa, 1996).

Sentezlenen protein zincirini olusturan polipeptid zinciri ribozomun dar yapist nedeniyle ribozomun iginde
katlanamaz. Ancak 50-300 aminoasitlik zincir ribozomdan tamamen ¢iktiktan sonra katlanabilir hale gelir. Olusan
protein zincirine baglanan Hsp’ler (trigger faktdr, Hsp70, prefoldin) ribozomdan uzayarak sentezlenen zincirleri
diizgiince stabilize ederler. In vitro ortamda kiigiik proteinler kendiliginden katlanirken biiyiik proteinler kismen veya
hatali katlanirlar ve genelde ¢okelme egilimi gosterirler. Sitozollin yogun yapist dogal olmayan zincirin agregasyonunu
arttirarak makromolekiiler yigilma adi verilen durumu olusturur. Makromolekiiler yigilma, katlanma sirasinda zincirin
biiziismesi ve dogal olmayan zincir-saperon etkilesimini ortaya cikarir (Thomas ve ark., 2005). Tim tiirlerde
mitokondrial Hsp 70 proteinleri normal kosullarda belirlenmistir ve bu nedenle, zorunlu bir protein oldugu
diistiniilmektedir. Kontrol ve stres kosullar1 altinda agregasyonun 6nlenmesi ve dogal yapist bozulmus proteinlerin
tekrar katlanmasinda zorunlu fonksiyon iistlenmistir (Frydman, 2001). Hsp 70 proteinlerinin birkag iiyesi, katlanmis
regiilator proteinlerin biyolojik aktivitesinin kontroliinii saglamakta ve transkripsiyon ile ilgili sicaklik soku faktoriiniin
negatif baskilayic1 olarak fonksiyon gosterebilmektedir (Hartl, 1996; Morimoto, 1998). Hsp 70 proteinlerinin ATP
hidrolizi ve protein katlanmasini kolaylastirdigi, hiperterm stresi sirasinda denatiire olan proteinlere baglandigi ve 6nciil
ribozomlar1 denatiirasyondan korudugu ileri siiriilmiistiir (Pelham, 1986).

Fagaceae familyasi igerisinde yer alan; Kaymn (Fagus), Tiirkiye’de Dogu kaymi (Fagus orientalis Lipsky.) ve
Avrupa kaymi (Fagus sylvatica L.) olmak tizere iki tiirle temsil edilmektedir. Fakat {ilkemizde esas yayilist Dogu kayini
yapmaktadir (Atalay, 1992). Dogu Kayini, Mayr'in Orman basamaklarina gore, Castanetum zonunun serin basamagi
(250-500 m) ile Fagetum zonu igerisinde (500-1000 m) yer almaktadir. Ancak, yetisme ortamlarina gére 150 m'ye kadar
inip (Ak¢akoca), 2000 m'ye kadar ¢ikabilen (Simav) bir tiirdiir (Atay, 1982a). Dogu Kaymi agirlikli olarak kuzey ve
kuzey-bat1 bakilarda karsimiza ¢ikmaktadir. Drenaji iyi yerlerden hoslanmasi ve durgun sudan kagmasi sebebiyle ¢ok
egimli ve dik yamaglar tercih etmektedir. Bu tip sahalarda da genellikle orta ve {ist yamaglarda bulunmaktadir. Dogu
kayini, yagisin yil i¢inde dagiliminin diizenli, oransal nemin yiiksek ve sicaklik ekstremlerinin fazla olmadig1 yetisme
ortamlariin agacidir (Atay, 1982b). Meseler taksonomik yonden karmasik bir yap1 olusturmalarinin yaninda ¢ok fazla
melez olusturma 6zelligine sahip olan tiirlerdendir. Tiirkiye orman alanlari iginde igne yaprakli tiirlerden sonra en fazla
alan1 % 22.78 ile yayvan yaprakli agac tiirlerinden olan meseler kaplamaktadir. Meselere Tiirkiye nin hemen biitiin
bolgelerinde rastlamak miimkiindiir. Dogal 18 adet farkli mese tiiriiyle diinyada 6nemli mese iilkelerinden biri olarak
bilinen iilkemizde bazen saf bazen de karisik ormanlar kurmaktadir ve hemen biitiin toprak sartlarinda yetismeye uygun
bir tir durumundadir (Efe ve ark., 2011). Kestaneler, Fagaceae familyasinin Castanea cinsine mensupturlar.
Kestanelerin dogal yayilma alanlar1 6zellikle Kuzey Yarim Kiirenin iliman boélgeleri olan Cin, Kore, Japonya, Tiirkiye,
Avrupa ve Kuzey Amerika ile birlikte Bolivya’dir. Kestane degerli bir agagtir. Kabuklari, odunu, yapragi ve komiirii
degisik amaglarla endiistride kullanilmaktadir. Ekonomik agidan meyveleri bilyiikk 6neme sahiptir. (Delen, 1992).

Hsp70 gen ailesinin molekiiler islevlerine ait bazi ¢aligmalar yapilmistir. Fakat, Fagaceae familyasi (Amerikan
kayimni, Amerikan kestanesi, Cin kestanesi, Avrupa kestanesi, Japon kestanesi, Mese, Kirmizi mese ve Ak mese) HSP70
gen ailesinin genom analizi ve gen karakterizasyonuna ait ¢ok smirli ¢aligma mevcuttur. Bu ¢alismada; Tanimlanan
HSP70 gen ailesi dizilerinin genomdaki dagilimlari, korunmus motiflerinin tanimlanmasi ve tahmini ii¢ boyutlu protein
yapilarinin belirlenmesi hedeflenmistir.
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2. Materyal ve yontem
2.1. Hsp70 genlerinin analizi ve tanimlanmasi

Fagaceae familyasina ait Kayin, Mese ve Kestane tiirlerinde potansiyel Hsp70 genlerini tanimlamak i¢in “Heat
Shock Protein Database Information Resource” (http://pdslab.biochem.iisc.ernet.in/Hspir/index.php) veri tabani
kullanilmustir. Farkli bitkilerde tanimlanmasi yapilmig olan tiim Hsp70 genlerinin (20 farkli bitki tiiri/290 aminoasit
sekansi) taramasi yapilarak ilgili sekanslar veri tabanindan indirilmistir. Kaym, Mese ve Kestanede belirlenen Hsp70
proteinleri Fagaceae Blast veri tabani (http://www.fagaceae.org/node/318861) kullanilarak varsayilan veya
tamimlanmamig proteinler ile eslestirilmistir. Eslestirilen sekanslar (www.fr33.net) translator kullanilarak intron
bolgeleri cikartilip, ekzon bolgeleri elde edilmistir. EXPASY veri tabani kullanilarak
(web.expasy.org/decrease redundancy) tekrar eden sekanslar elimine edilmistir. Kalan tiim sekanlar igin SMART
(http://smart.emblheidelberg.de) (Letunic ve Bork, 2011) ve Pfam (http://pfam.sanger.ac.uk) veri tabanlar1 kullanilarak
Hsp70 gen ailesi ile eslesme olup olmadig1 dogrulanmistir.
2.2.Dizi hizalamast, filogenetik analizler ve korunmugs motiflerin belirlenmesi

Aminoasit dizileri, MEGA 7 (Tamura vd., 2011) programina yiiklenmistir. Coklu dizi hizalamalari, ClustalW
programu kullanilarak yapilmistir. Hizalanan dizi dosyasi, komsu birlestirme (Neighbor Joining) yontemi ile 1000
tekrarl onylikleme sekmesi (Bootstrap: 1000) secilerek filogenetik aga¢ olusturulmasinda kullanilmistir (Saitou ve Nei,
1987). Protein dizi motifleri ise DNA motif tarama araci (MEME) (http://meme.nbcr.net/meme3/meme.html) (Bailey ve
Elkan, 1994) veri tabanina yiiklenerek belirlenmistir. Analizler i¢in maksimum motif sayisi 20, optimum motif
genislikleri >2 ve <300°diir.

2.3. Hsp70 proteinlerinin homoloji modellemesi

Fagaceae familyasinda tanimlanan tim Hsp70 genleri, benzer dizi ve bilinen {i¢ boyutlu yapiya sahip en iyi
ornegi belirlemek icin BLASTP yapilarak Protein Data Bank’da (PDB) (Berman vd., 2000) taranmistir. Elde edilen
bilgi i¢in SWISS-MODEL Homology https://swissmodel.expasy.org programi kullanilarak homoloji modellemesi
ile protein yapist tahmin edilmigtir (Benkert, 2011).

3. Results
3.1. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 Hsp70 proteinini kodlayan sekanslarin karakterizasyonu

Aday Hsp70 genlerini tanimlamak igin; veri tabaninda mevcut olan tiim bitkilerde daha dnceden tanimlanmis
olan sekans bilgileri BLAST yapilnustir. Hidden Markov Model (HMM) yontemi uygulanmis ve bir karsilagtirma
yapilmistir. Bulunan sekanslarin Hsp70 ile iliskisini tekrar degerlendirmek iizere sekans bilgileri Pfam ve SMART veri
tabanlarina girilmistir. Toplamda 136 adet gen dizisi belirlenmistir. Bu genlerin genom {izerinde korundugu diisiinerek,
birbirlerini igeren tekrar bdlgeleri expasy veri tabani sonuglarina gore elimine edilmistir. Sonugta Fagus spp. genomuna
ait 13 adet Hsp70 gen dizisi tamimlanmustir. FagHsp70-01'den FagHsp70-13’a kadar bir isimlendirme yapilmustir.
Quercus spp. genomuna ait 17 adet Hsp70 gen dizisi tanimlanmistir. QuerHsp70-07" den QuerHsp70-17’¢ kadar bir
isimlendirme yapilmistir. Castanea genomuna ait 15 adet Hsp70 gen dizisi tamimlanmistir. CasHsp70-01 den
CasHsp70-15’e kadar bir isimlendirme yapilmistir.

Bireysel olarak Hsp70 genleri misir da (Rochester vd., 1986), arpada (Chen vd., 1994) ve nohutta (Dhankher
vd., 1997) tanimlanmig olmasina ragmen, genomik seviyede ilk Arabidopsis’de 18 Hsp70 gen ailesi (Lin vd., 2001;
Sung vd., 2001) tanimlanmugtir. Son yillarda yapilan ¢aligmalarda piringte 32 Hsp70 genin karakterizasyonu yapilmigtir
(Jung vd., 2013). Kavakta 34 Hsp70 geni bulunmustur (Yer vd. 2016). Yaptigimiz ¢alismada benzer gekilde Hsp70 gen
ailesine ait Fagaceae familyasinda (Kayin 13, Mese 17 ve Kestane 15) toplam 45 adet gen tanimlanmigtir.

3.2. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 geninin filogenetik Analizleri ve korunmus motiflerin belirlenmesi

Korunmus Hsp70 proteinlerinin yapisinin evrimsel olarak dagilimmi anlamak icin detayli filogenetik
siniflandirma yapilmstir. 13 FagHsp70, 17 QuerHsp70 ve 15 CasHsp70 proteinleri i¢in filogenetik agac olusturulurken
“komsu birlestirme (Neighbour-Joining, NJ) yontemi” kullanilmigtir. 1000 tekrarli bootstrap analizinden dolayi, dallar
arasinda yiiksek bootstrap degerleri elde edilmistir. Boylece, yiiksek ‘bootstrap’ degeri ile gruplandirmalar i¢in homojen
ve giivenilir bir sonug elde edilmistir. Kayin, Mese ve Kestane igin yapilan filogenetik analiz sonucunda 3 ana grup
olusmustur (Grup-1, Grup-2, Grup-3). Sirastyla her grupta kayin igin 6, 4 ve 3 - mese i¢in 11, 5 ve 1 - kestane i¢in 10, 3
ve 2 protein bulunmaktadir (Sekil 1). Tiim gruplar kendi igerisinde farkli alt grup olusturmustur. Gruplarin kendi
arasinda olusturdugu alt gruplari da farkli oranlarda kiimeleme gdstermistir.
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Filogenetik agag¢ yapist Arabidopsis ve piring ig¢in de benzer bir yapi olusturmustur. Arabidopsis’de Hsp70
proteinleri 2 ana grup altinda 7 alt grup olusturmustur (Lin vd. 2001). Piringte ise 4 ana grup olusturmustur (A-B-C-D)
bu gruplarda farkli alt gruplara ayrilmigtir (Sarkar vd., 2013).

Filogenetik agacin dogrulugunu kontrol edebilmek igin korunmus motiflerin analizi yapilmistir. MEME veri
tabanina Hsp70 proteinlerinin tim aminoasit sekanslart yiiklenmistir. Hsp70 ig¢in 10 farkli korunmus motif
tamimlanmistir. Filogenetik agacta yer alan ¢ogu Hsp70 proteinin benzer motif yapisina sahip oldugu belirlenmistir.
Bazi motiflerin ise farkli gruplarda oldugu belirlenmistir. Tanimlanan motifler ile Fagaceae familyasina 6zgii bir yap1
olusturulmustur. Hsp70 proteinleri kendi igerisinde korunmus bolgeler icermektedir (Sekil 2; Tablo 1).

Piring de Sarkar vd. (2013) C u¢ bolgesinde ve ATP baglanmalarinda yiiksek motif benzerliginin oldugunu
bulmuslardir. Ayrica, Hsp70 proteinleri icin filogenetik agacda goriilen yakinlik incelendiginde, sekanslarin motif
yapist olarak benzerlik gosterdigini belirlemislerdir (Sung vd., 2001). Arabidopsis de N ug bolgesinin baglangict ATP
baglanmalarinda yiiksek oranda korunmustur. Arabidopsis’de ATP baglanmasinda islev alan motif yiiriitiilen bu
calismada motif 2 olarak tanimlanmistir. Dolayisiyla bu ¢aligmadan elde edilen sonuglar ile literatiirde bulunan sonuglar
benzerlikler gostermektedir. Hsp70 gen ailesi iiyeleri evrimsel agidan korunmus motif bdlgeleri icermesinden dolay,
farkli bitkilerde ve orman agaclarinda filogenetik agidan benzer dagilimlar gosterdigi diistintilmektedir.

3.3. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 Proteinlerinin homoloji modellemesi

Homoloji modellemesi i¢in Fagaceae veri tabani igerisinde BLAST taramasi yapilmistir. Yiiksek dogruluk
belirleyebilmek igin SWISS-MODEL Homology programina aminoasit sekanslari yiiklenmistir. Belirlenen proteinin
modellenme yiizdesi >90% giiven diizeyinde 65 den 80 e kadar degisiklik gosteren benzerlik orani tespit edilmistir.
Toplamda 4 FagHsp70, 4 QuerHsp70 ve 5 CasHsp70 proteinleri yliksek homoloji gostermektedir (Sekil 4). Hsp70
proteinlerinin molekiiler fonksiyonlarinin anlasilabilmesi i¢in protein yapisinin bu sekilde tahmin edilmesi yiiksek
dogruluk belirlemektedir (Sekil 3; Sekil 4; Sekil 5).

4. Sonuclar ve tartiyma

Ist soku proteinleri (Hsps: Heat shock proteins), canli organizmalarda bulunan bir grup protein ailesidir ve ayni
zamanda literatiirde stres proteinleri olarak da isimlendirilmektedir. Is1 soku protein geni 70 (Hsp70) ailesi iiyeleri
molekiiler saperonlar olarak bilinmektedirler. Stres aninda (6rnegin tuzluluk, kuraklik ve ekstrem sicaklik degisimleri)
proteinlerin dogru katlanmasinda ve dokularin korunmasinda énemli bir rol iistlenmektedirler. Bir¢ok ¢aligsma, bireysel
aile tiyelerinin molekiiler fonksiyonlarini belirlemek i¢in yapilmis olsa da, Fagaceae familyasi Hsp70’lerin yapisal
genomlarinin belirlenmesi ve karakterizasyonu iizerine sinirli bir ¢aligma bulunmaktadir.

Bu ¢alismada; Hsp70 gen ailesine ait kayin, mese ve kestanede sirastyla 13, 17 ve 15 olmak iizere Fagaceae

ailesine ait toplam 45 adet gen tamimlanmustir. Filogenetik analiz sonucuna gore; Hsp70 genleri 3 farkli grup
olusturmustur. Yapilan motif analizine gore Hsp70 proteinlerinin genom igerisinde (kayin, mese ve kestanede) nispeten
korundugu goriilmiistiir. Proteinlerin {i¢ boyutlu modellemesi yapildiginda toplam Fagaceae familyasina ait 13 Hsp70
geni >%90 giiven diizeyinde test edilmistir. Bu on {i¢ protein “(FagHsp70-03(%68) / FagHsp70-08(%65) / FagHsp70-
09(%71) / FagHsp70-13(%80) / QuerHsp70-03(%65) / QuerHsp70-04(%68) / QuerHsp70-09(%71) / QuerHsp70-
14(%77) | CasHsp70-03(%65)/ CasHsp70-04(%67) / CasHsp70-11(%65) / CasHsp70-14(%65) / CasHsp70-15(%61)”
data bankta bulunan proteinlerle yaklasik %65-80 arasinda {i¢ boyutlu homoloji modellemesi gostermistir. Bu sonuglar
Fagaceae familyasinda Hsp70 gen ailesinin karakterizasyonu ve fonksiyonel islevleri hakkinda bilgi saglamaktadir.
Ayrica, Fagaceae familyas: igin kuraklik stresi toleransi mekanizmasinin belirlenmesinde temel bir ipucu
gostermektedir.
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Sekil 1. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 proteinlerinin filogenetik siniflandirmasi
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Sekil 2. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 genlerinin motif dagilimlarinin gdsterimi
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Tablo 1. FagHsp70, QuerHsp70 ve CasHsp70 aminoasitlerinin motif kompozisyonu

Motif | Motif E- . . . . Uzunluk
No. Sayis1 | degeri FagHsp70 Aminoasit Sekanslarinin Motif Kompozisyonlari (aa)
Motif 4 1.3e- IDLGTTYSCVGVWQ DRVEIHANDQGNRTT SWVAFTDSERLIGDAAKNQ 50
1 083
Motif 7 1.5e- IDSLYEGI ' FYSTITRARFEELNMDLFRKCME VEKCLRDAKMDKSSV' D 50
2 076
Motif 8 9.3e- A RGV QIEVCFDIDANGI 21
3 065
Motif 7 8.6e- AVVTV AYFNDSQRQATKDAGVI 23
4 062
Motif 8 7.8e- RNTTI TKKSQVFSTYSDNQ 21
5 057
Motif 8 4.5e- CKSIN DEAVAYGAAVQCAIL 21
6 043
Motif 10 2.3e- IDAKNALENYVYNMRN 16
7 030
Motif 7 1.5e- LESICN [HAKMYQ 14
8 022
Motif 5 3.1e- NVLIFDL TFDVSILTIEEGIFEVKA SGDT L 37
9 031
Motif 6 1.8e- LNVSAEDKTTGQKNKITITNDK 23
10 022
Motif | Motif E- . . . . Uzunluk
No. | Sayisi | degeri QuerHsp70 Aminoasit Sekanslarinin Motif Kompozisyonlari (aa)
Motif 8 7.9e- 50
1 168 QTQVLIQVYQGERTMTRDNNLLGKFELSGI A RGM QIEVCFDIDAN
Motif 7 5.26- 50
2 133 VKNAVVTV AYFNDAQRQATKDAGRIAGL VMRIINE TAAALAYGMDKK
Motif 7 1.9e- 50
3 125 EGNEDVQDLLLLDVT LSLGLETLGGVMTRLI RNTTI TKKSQVFST
Motif 8 9.2e- 50
4 111 TRARFEELNMDLFRRCME CENCLRDAKMTKSTI EVVLVGGSTRI KVQ
Motif 8 4.6e- 50
5 105 QITITNDKGRLSQDEIEKMVQEAEKYASEDQE  KEKIDAKNSLETY1YNM
Motif 7 3.0e- 50
6 094 FDL TFDVSILTISNGVFEVKATNGDT! LGGEDFDNRLMD YFVQEFKR

i 6.1le-
'7\"°t'f 8 068 | KNKIDISKN RALQRLRTACERAKRTLSST 'QTTINI FL 41
Motif 5 4.9e- 50
8 066 KKKIEDAIDQAIQWLDGNQLAEADEFEDKMKELESICN HAKMYQGS

- 1.7e-
2"°“f 6 060 | VIGIDLGTTYSCVGVWQ G VEIIANDQGNRTT SWVAF 39

. 1.le-
%m'f 8 043 KE CKSIN DEAVAYGAAVQ 2
Motif | Motif E- . . . . Uzunluk
No. | Sayisi | degeri CasHsp70 Aminoasit Sekanslarinin Motif Kompozisyonlar: (aa)
Motif 6 2.9¢- 50
1 106 QTTVLIQVYEGERTLTRDCNLLGKFELSGI A RGV QIEVCFDIDAN
Motif 6 2.2¢- 50
2 097 LNATVVNCCITV AYENDSQRQATKDAGTIAGL ' VLRIINE TAAALA

i 3.7e-
2"°t'f 7 077 | LLWLDVT LSLGLETLGGVMTVLIE RNTTI TKKSQVFST 4
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Tablo 1. Devam ediyor

: 1.2¢-
2"°t'f 5 065 | WLDGNQLAEADEFEDKMKELESICN 1IAKMYQGSGGDM 41
Motif 6 6.0e- 411
c 059 LGGEDFDNRMFN ' FVAEFKRQYKIDIFQN RACQRLRTAC
Motif 4 1le- 50
6 054 | MN KNSIFQIKRLIGRKYND SVQRDMQSW FKVI MIVNYL
Motif 10 2.0e- 29
7 054 ALEDRE' ' KETIDAKNALENYVYNMRNQI
Motif 7 8.3e- 50
g 084 | TRARFEELNMDLFRRCMQ VEKCLRDAGLTISNV MVVLVGGSTRI KVQ
i 9.4e-
3"°t'f 7 053 | FFCKD CKTMN DECVAYCGCAVQCAILS 29
. 9.3e-
'I’(')Ot'f ! 025 | ILNVSAEDKWTCQKQKITITN 21

G

Sekil 3. Sirasiyla FagHsp70-03/ FagHsp70-08/FagHsp70-09/FagHsp70-13genlerinin protein yapisi

Sekil 5. Sirastyla CasHsp70-03/CasHsp70-04/CasHsp70-11/CasHsp70-14/ CasHsp70-15 genlerinin protein yapist
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