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Öz 

TUBBY-like proteinleri (TLP) C terminal bölgede TUB domaini ve ilave olarak N terminal bölgede F-Box domaini içeren çok işlevli 

bir proteindir. Memelilerde nöronal gelişme ve farklılaşmada rol oynarken bitkilerde strese karşı yanıtta, sinyal iletimi ve hücre 

döngüsünün kontrolü gibi birçok işleve sahiptir. Bitkiler sesil organizmalar olduğu için çevresel streslerden kaçamazlar. Bu yüzden 

strese karşı savunma mekanizmalarını aktifleştirmektedirler. Bu savunma mekanizmalarından biri de çeşitli gen ya da gen ailelerinin 

ifade seviyelerinin artırılması ya da azaltılmasıdır. TLP genleri ilk olarak obez farelerde tanımlanmış olup ardından diğer ökaryotik 

hücrelerde de tanımlanmaya başlamıştır. Fakat Phaseolus vulgaris genomunda TUBBY-like proteinlerinin karakterizasyonu henüz 

yapılmamıştır. Bu çalışmanın amacı P. vulgaris genomundaki TLP genlerini tespit ve karakterize ederek çeşitli biyoinformatik araçlarla 

genom bazında analizini gerçekleştirmektir. P. vulgaris genomunda 10 adet TLP geni belirlenmiştir. PvTLP7 geni hariç diğer PvTLP 

genleri F-Box domaini içermekte ve tüm PvTLP genleri TUB domainini barındırmaktadır. PvTLP proteinlerinin amino asit sayıları 360-

431, moleküler ağırlıkları 40,46-48,12 kDa ve teorik izoelektrik noktası 9,09-9,71 arasında olup PvTLP proteinleri bazik özellik 

göstermektedir. Arabidopsis thaliana, Glycine max ve P. vulgaris TLP genleri arasındaki filogentik ilişkiler tespit edilmiş olup 3 ana 

gruba ayrıldığı bulunmuştur. Kuraklık ve tuz stresi altındaki PvTLP genlerinin ifade seviyeleri in siliko olarak incelenmiş olup PvTLP1 

ve PvTLP7 genlerinin ifade seviyelerinde farklılıklar gözlemlenmiştir. Bu çalışmadan elde edilen bilgiler ışığında TLP genlerinin 

fasulyedeki işlevi aydınlatılarak gelecekte yapılacak olan fonksiyonel çalışmalara zemin oluşturacaktır.  

Anahtar Kelimeler: TUBBY, F-Box, karakterizasyon, filogenetik, sinteni. 
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Genome-wide characterization and identification of PvTLP genes 

Abstract 

TUBBY-like proteins (TLP) are multifunctional proteins that contain a TUB domain in the C-terminal region and an additional F-Box 

domain in the N-terminal region. While it plays a role in neuronal development and differentiation in mammals, it has many functions 

such as the response to stress, signal transduction and cell cycle control in plants. Since plants are sessile organisms, they cannot escape 

from environmental stresses. Therefore, they activate their defense mechanisms against stress. One of these defense mechanisms is to 

increase or decrease the expression levels of various genes or gene families. TLP genes were first identified in obese mice and then 

began to be expressed in other eukaryotic cells. However, characterization of TUBBY-like proteins in the Phaseolus vulgaris genome 

has not yet been performed. The purpose of this study is to detect and recognize TLP genes in the P. vulgaris genome, as well as to 

analyze them using various bioinformatics tools across the genome. Ten TLP genes were identified in the P. vulgaris genome. Except 

for the PvTLP7 gene, other PvTLP genes contain the F-Box domain and all PvTLP genes contain the TUB domain. PvTLP proteins 

have an amino acid number of 360-431, a molecular weight of 40.46-48.12 kDa, and a theoretical isoelectric point of 9.09-9.71, and 

PvTLP proteins show basic properties. Phylogenetic relationships between Arabidopsis thaliana, Glycine max and P. vulgaris TLP 

genes were determined and they were found to be divided into 3 main groups. Expression levels of PvTLP genes under drought and salt 

stress were examined in silico, and differences in expression levels of PvTLP1 and PvTLP7 genes were observed. In the light of the 

information obtained from this study, the function of TLP genes in beans will be clarified and will form the basis for future functional 

studies.  

 

Keywords: TUBBY, F-Box, characterization, phylogenetic, synteny. 

 

1. Giriş 

Bitkilerin yaşamları için gerekli olan optimal şartların 

dışındaki tüm durumlar bitkiler tarafından stres olarak 

algılanmaktadır (Korkmaz ve Durmaz, 2017). Bitkiler bir stres 

faktörüyle karşılaştığında çeşitli fizyolojik, biyokimyasal ve 

moleküler düzeyde tepkiler oluşturmaktadır. Moleküler seviyede 

stresle ilişkili genlerin veya gen ailelerinin ifade seviyelerinde 

farklılıklar meydana gelmektedir (Kırıcı, 2019). Stresle ilişki gen 

ailelerinden biri olan TUBBY-like proteinleri (TLP) ilk olarak 

obez farelerde tanımlanmıştır (Liu, 2008). TLP’ler fare, 

Arabidopsis, çeltik gibi çok hücreli organizmaların yanı sıra tek 

hücreli organizmalarda da yaygın olarak bulunur ve birçok 

hücresel işleve sahiptir (Wang et al., 2018; Wang et al., 2021). 

Memelilerde TLP genleri, farklılaşma ve gelişme sonrası nöronal 

hücrelerin korunması ve işleyişinde rol alırken bitkilerde ise 

büyüme ve gelişme, abiyotik ve biyotik streslere karşı yanıt, sinyal 

yolaklarının düzenlenmesi ve tohum çimlenmesi gibi birçok 

mekanizmada işlev göstermektedir (Ikeda et al., 2002; Wang et al., 

2021).  

TLP genlerinin C-terminal bölgesinde ortalama 270 amino 

asitlik TUBBY (TUB) domaini bulunmaktadır (Yang et al., 2008) 

ve hayvanların aksine bitki TLP’lerinin çoğu TUB domainine ek 

olarak yüksek oranda korunmuş F-box domainlerini de 

içermektedir (Gagne et al., 2002). F-box proteinlerinin C-terminal 

bölgelerinde çeşitli tekrarlar (Lösin açısından zengin tekrar 

(LRR), kelch tekrarı, tetratrikopeptit tekrarı (TPR) ve WD40 

tekrarı) bulunmaktadır. Bu tekrarlar farklı proteinlerle etkileşimde 

bulundukları bir ya da daha fazla oldukça değişken protein-protein 

etkileşim alanı içermektedir (Jain et al., 2007). TUB domaini, 

farklı türler arasında %55 ila %95 arasında benzerlik 

göstermektedir (Ikeda et al., 2002; Yang et al., 2008; Kim et al., 

2017). TLP’lerin korunmuş C-terminal TUB domaininin aksine, 

N-terminalindeki tekrarlar türler arasında büyük değişkenlik 

göstermektedir (Gagne et al., 2002; Kim et al., 2017). F-box 

proteinleri, hücre döngüsü, translasyon-transkripsiyon kontrolü ve 

sinyal iletimi başta olmak üzere farklı biyolojik süreçlerin 

düzenlenmesinde aktif bir şekilde rol oynamaktadır (Lai et al., 

2012; Wang et al., 2020). Ayrıca TLP’lerin transkripsiyon faktörü 

olarak işlev gördüğü tahmin edilmektedir (Boggon et al., 2000).  

Bir çalışmada A. thaliana’da 11 aday TLP geni tespit 

edilmiştir (Lai et al., 2004). Bu genlerden AtTLP9’un tuz ve 

kuraklık stresine yanıtta bitki toleransını artırdığı ve AtTLP3’ün 

ise tohum çimlenmesi sırasında ABA sinyal iletim yolağının 

düzenlenmesinde etkili olduğu sonucuna varılmıştır (Lai et al., 

2004; Bao et al., 2014). Çeltikte yapılan bir çalışmada ise 14 aday 

TLP geni belirlenmiş olup ekspresyon profili analizi sonucunda 

OsTLP14’ün tohum çimlenmesi ve fide oluşumunda aktif olarak 

rol aldığı rapor edilmiştir (Liu, 2008). Cicer arietinum’da CaTLP1 

geninin ve elma TLP genlerinden biri olan MdTLP7’nin 

Arabidopsis’te aşırı ifadesinin, tuz, kuraklık ve oksidatif stres 

toleransını artırdığı bildirilmiştir (Wardhan et al., 2012; Xu et al., 

2019). Ayrıca, çeltikte yapılan iki çalışmada, biyotik streslerden 

biri olan patojen istilasında konakçı ve patojen arasındaki 

etkileşimde TLP’lerin önemli işlevlere sahip olduğu gösterilmiştir 

(Cai et al., 2008; Kou et al., 2009). 

Daha öce yapılan çalışmalarda Arabidopsis’te 11 (Lai et al., 

2004), çeltikte 14 (Liu et al., 2008), elmada 9 (Xu et al., 2016), 

Salvia miltiorrhiza 12 (Wang et al., 2021), Brassica napus 28 

(Wang et al., 2020) ve mısırda 15 (Yulong et al., 2016) aday TLP 

geni tespit edilmiştir. Yapılan literatür taraması sonucunda 

Phaseolus vulgaris’e ait TLP genleriyle ilgili bir çalışmaya 

rastlanmamıştır. P. vulgaris hem yetiştirme kolaylığı hem de besin 

değeri açısından oldukça önemli bir bitki olmasının yanı sıra az 

gelişmiş ve gelişmekte olan ülkeler için önemli bir geçim 

kaynağıdır (Sirat, 2020). Bu çalışmada biyoinformatik araçlar 

kullanılarak PvTLP genlerinin kromozomal lokasyonları, intron 

ekzon yapısı, korunmuş motiflerin belirlenmesi, evrimsel 

süreçteki seleksiyon baskısı ve abiyotik koşullar altındaki ifade 

profilleri belirlenmiştir. Ayrıca P. vulgaris, A. thaliana ve G. max 

TLP genleri arasında filogenetik ve sintenik ilişkiler tespit 

edilmiştir. Bu çalışmadan elde edilen bilgiler ışığında TLP 

genlerinin fasulyedeki işlevi aydınlatılarak gelecekte yapılacak 

olan fonksiyonel çalışmalara zemin oluşturacaktır. 
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2. Materyal ve Metot 

2.1. TLP Genlerinin Tespit Edilmesi 

TUB domainine ait olan Pfam Erişim Numarası (PF01167) 

Pfam veri tabanından (http://pfam.xfam.org/family/PF01553) 

alınarak Phytozome veritabanı v13 (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/)’den G. max (Valliyodan et al., 2019), P. vulgaris 

(Schmutz et al., 2010) ve A. thaliana (Lamesch et al., 2011) 

genomlarındaki TLP gen ailesi üyelerinin protein dizilerini elde 

edilmiştir. Bu üç bitkinin genomundaki aday TLP proteinlerini 

tespit etmek için hem Phytozome veritabanı v13’teki blastp hem 

de gizli Markov model (HMM) (http://www.ebi.ac.uk) 

taramasıyla üç bitkinin kendi genomlarında tespit edilmiştir. 

Fasulyede ilişkili dizilerdeki TLP domaininin varlığı HMMER 

(http://hmmer.org/) veritabanı vasıtasıyla taranmıştır. Fasulyedeki 

TLP proteinlerinin amino asit sayısı, stabilizasyon durumu, 

instabilite indeksi, teorik izoelektrik noktası (pI) ve moleküler 

ağırlığı ‘’ ProtParam aracı’’ (https://web.expasy.org/ protparam/) 

vasıtasıyla belirlenmiştir. WoLF PSORT programı vasıtasıyla 

PvTLP protein dizileri girilerek bulunduğu hücre altı 

komponentler belirlenmiştir (Horton et al., 2007). 

2.2. PvTLP genlerinin yapısı ve kromozom 

lokasyonunun belirlenmesi 

PvTLP, AtTLP ve GmTLP genlerinin kodlanan ve 

kodlanmayan bölgeleriyle ilgili bilgi edinmek amacıyla, Gene 

Structure Display Server v2.0 veri tabanından faydanılmıştır (Guo 

et al., 2020). Kodlanan DNA dizileri (CDS) ve genom dizileri 

kullanılarak PvTLP genlerinin yer aldığı konumlar tahmin 

edilmiştir. Phytozome veritabanı v13 aracılığıyla, PvTLP 

genlerinin kromozomal lokasyonları ve boyutları tespit edilmiştir. 

PvTLP genlerinin konumları bütün fasulye kromozomlarında 

işaretlenip MapChart programıyla çizilmiştir (Voorrips, 2002). 

2.3. PvTLP genlerinin gen duplikasyonları ve 

korunmuş motiflerin belirlenmesi 

PvTLP amino asit dizilerinin ek olarak korunmuş motiflerini 

saptamak için, “Multiple EM for Motif Elicition (MEME)’’ 

aracından faydalanılmıştır (Bailey et al., 2006). Motiflerin 

genişlik aralığı en az 2 ve en fazla 50 ve motiflerin maksimum 

sayısı ise 10 olarak belirlenmiştir. Motif bölgeleri 6 ila 300 

aralığındadır. Bölge dağılımı tekrarların herhangi bir sayısı olarak 

belirlenmiştir. Saptanan motifler InterPro veritabanının varsayılan 

ayarları kullanarak taranmıştır (Quevillon et al., 2005). PvTLP 

genlerinin gen duplikasyonları MCScanX (The Multiple 

Collinearity Scan Toolkit) aracı kullanılarak saptanmıştır (Wang 

et al., 2012). PvTLP genlerinin ikili çiftleri arasındaki Non-

sinonim oranları (Ka), sinonim oranları (Ks) ve evrimsel 

zorlamalar (Ka/Ks) PAL2NAL (Suyama et al., 2006) tarayıcısı 

aracılığıyla PAML (Yang, 2007) arayüzünde hesaplanmıştır. 

2.4. Filogenetik analizler, dizi hizalama ve sinteni 

analizi 

Filogenetik analizler, 1000 tekrarlı bootstrap değeri ile 

Neighbor-joining (NJ) modeline göre yapılmıştır. PvTLP protein 

dizileri ClustalW arayüzü kullanılarak hizalanmıştır (Thompson 

et al., 1997). Hizalanan veriler kullanılarak MEGA v7 

programından filogenetik ağaç elde edilmiştir (Kumar et al., 

2016). Filogenetik ağaç, İnteraktif Yaşam Ağacı (iTOL) tarayıcısı 

vasıtasıyla şekillendirilmiştir (Letunic and Bork, 2011). PvTLP, 

AtTLP ve GmTLP genlerinin ortologları MCScanX (The Multiple 

Collinearity Scan Toolkit) aracı kullanılarak (Wang et al., 2012) 

saptanmıştır. Ortolog genlerin protein dizileri Phytozome 

veritabanı v13 tarayıcısı ile belirlenmiştir PvTLP, AtTLP ve 

GmTLP genlerinin sinteni haritaları TbTool aracı kullanılarak 

şekillendirilmiştir (Chen et al., 2020). 

2.5. PvTLP genlerinin promotör bölge analizi 

PlantCARE veritabanı kullanılarak fasulye TLP gen ailesi 

üyelerinin herbirinin 5′ upstream bölgesinden yaklaşık 2000 bp 

DNA parçası alınarak cis acting element analizi 

gerçekleştirilmiştir (Lescot et al., 2002). 

2.6. PvTLP proteinlerinin 3D yapısı 

Phyre2 veritabanına PvTLP protein dizileri girilerek protein 

homoloji modellemesi ve 3D yapısı belirlendi (Kelley et al., 

2015). Protein modellerinin güvenilirlik oranları karşılaştırılarak 

en iyi 3D görüntü elde edildi. 

2.7. İn siliko gen ifade anailizi 

PvTLP genlerinin ifade profillerini incelemek için Illumina RNA-

seq verileri için NCBI veritabanındaki Sequence Read Archive 

(SRA) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra) adlı veri 

kütüphanesinden elde edilmiştir. İlgili RNA-seq verilerini bulmak 

için tuz ve kuraklık stresi katılım sayıları tespit edilmelidir. 

SRR957668 (tuz stresiyle muamele edilmiş yaprak), SRR958469 

(yaprak tuz kontrol), SRR8284481 (kuraklık stresiyle muamele 

edilmiş yaprak) ve SRR8284480 (yaprak kuraklık kontrol) katılım 

sayıları kullanılmıştır. Gen ifade değerlerini normalleştirmek için 

bir milyon eşlenmiş okuma (RPKM) algoritması başına ekzon 

modelinin kilobaz başına okuma algoritması kullanılmıştır 

(Mortazavi et al., 2008). RPKM değerleri log2’ye dönüştürülüp 

CIMminer (http://discover.nci.-nih.gov/cimminer) algoritması ile 

heatmap haritası temin edilmiştir. 

3. Araştırma Sonuçları ve Tartışma  

3.1. Araştırma Sonuçları 

PvTLP, AtTLP ve GmTLP genleri Pfam veri tabanından 

alınan Pfam erişim numarası (PF01167) kullanarak Phytozome 

tarayıcısından anahtar kelime taraması yapılarak tespit edilmiştir. 

Bu gen taraması sonucunda aynı genin farklı alternatif formları 

çıkarılıp TUB ve F-Box domaini içeren TLP genleri belirlenmiştir. 

Arabidopsis’te 11, G. max’ta 22 ve fasulyede 10 TLP geni 

saptanmıştır. PvTLP genlerinden PvTLP7 hariç tüm PvTLP 

genleri C terminal bölgede TUB domainine ek olarak N terminal 

bölgede F-Box domaini içermektedir. PvTLP proteinleri ve bu 

proteinlere ait kimlik bilgileri Tablo 1’de verilmiştir. Tablo 1’de 

bu genlerin kromozomal lokasyonları, Phytozeme numaraları, 

amino asit sayısı, moleküler ağırlıkları, teorik izoelektrik 

noktaları, stabilite durumu ve hücresel lokalizasyonları 

verilmiştir. PvTLP genleri fasulyenin 1, 2, 3, 4, 5, 6 ve 7. 

kromozomlarına dağılmıştır. PvTLP proteinlerinin amino asit 

sayıları 360-431 aralığında olup en yüksek amino asit sayısı 

PvTLP10’a aitken en düşük amino asit sayısı PvTLP3’e aittir. 

PvTLP proteinlerinin moleküler ağırlıkları 40,46-48,12 kDa 

aralığındadır. En yüksek moleküler ağırlık PvTLP10’a aitken en 

düşük moleküler ağırlık PvTLP3’e aittir. Teorik izoelektrik 

noktaları incelendiğinde en düşük 9,09 (PvTLP3) ve en yüksek 

9,71 (PvTLP10)’dir. Tüm PvTLP proteinleri bazik özellik 

sergilemektedir. Kararlılık durumları incelendiğinde sadece 

PvTLP7 stabilken diğer genler unstabil durumdadır. PvTLP 



European Journal of Science and Technology 

 

e-ISSN: 2148-2683  679 

genleri çoğunlukla nükleusta ve az da olsa diğer hücre altı 

komponentlerde de bulunmaktadır.  

 

Tablo 1. PvTLP proteinleri hakkında bilgi 

Gen 

No 

Phytozome 

ID 

C

hr 

N

o 

Chr 

Lokalizasyonu 
aa MA 

(kD

a) 

pl WoL

F 

PSO

RT 

PvTL

P1 

Phvul.001G0

13500 
1 1031136..1035

051 (+) 

42

9 

47.

79 

9.3

4 

nucl: 

6 

PvTL

P2 

Phvul.002G0

31500 

2 3196104..3199

201 (-) 

41

4 

46.

04 

9.4

6 

nucl: 

6 

PvTL

P3 

Phvul.003G1

00700 

3 27129617..271

33239 (+) 

36

0 

40.

46 

9.0

9 

nucl: 

6 

PvTL

P4 

Phvul.003G2

54900 

3 49403904..494

12013 (-) 

41

3 

46.

21 

9.2

1 

chlo: 

8.5 

PvTL

P5 

Phvul.004G0

95000 

4 26567067..265

71691 (+) 

42

5 

47.

56 

9.5

6 

nucl: 

7.5 

PvTL

P6 

Phvul.005G0

82200 

5 19485596..194

90141 (+) 

37

5 

41.

64 

9.3

3 

mito: 

6.5 

PvTL

P7 

Phvul.005G1

83800 

5 40763640..407

66134 (-) 

37

0 

42.

25 

9.6

0 

nucl: 

9 

PvTL

P8 

Phvul.006G1

61100 

6 26498672..265

03928 (+) 

38

3 

43.

20 

9.4

6 

mito: 

5.5 

PvTL

P9 

Phvul.006G2

10500 

6 30445319..304

49372 (+) 

42

7 

47.

95 

9.4

7 

nucl: 

7 

PvTL

P10 

Phvul.007G0

79900 

7 7834128..7837

930 (+) 

43

1 

48.

12 

9.7

1 

nucl: 

9 

*(-): reverse strand, (+): forward strand, chr: kromozom, nucl: nükleus, chlo: 

kloroplast, mito: mitokondri 

MapChart programı kullanılarak PvTLP genleri fasulyenin 7 

kromozomunda işaretlenmiştir (Şekil 1). 

 

Şekil 1. PvTLP genlerinin fasulye kromozomlarındaki 

lokasyonları 

*Yeşil, pembe ve kırmızı renkteki genler segmental duplike genlerdir. 

Gen duplikasyonları MCScanX arayüzü kullanılarak 

saptanmıştır. Bu analiz sonucunda PvTLP1, PvTLP2 ve PvTLP4 

genlerinin, PvTLP3 ve PvTLP8 genlerinin ve PvTLP5 ve 

PvTLP10 genlerinin segmental duplike genler olduğu 

saptanmıştır. Bu duplike genlerin evrimsel süreci hakkında yorum 

yapabilmek için gerekli olan Ka, Ks ve Ka/Ks oranları, kaç milyon 

yıl önce (MYÖ) ayrıldıkları ve seleksiyon baskısı Tablo 2’de 

verilmiştir. PvTLP duplike genlerinin Ka/Ks oranları 1’den küçük 

olduğundan negatif seleksiyona uğramıştır. Ayrıca bu analiz 

sonucunda tandem duplike genlere rastlanmamıştır. 

 

Tablo 2. Duplike gen çiftleri hakkında bilgi 

Gen 1 Gen 2 Ka Ks Ka/K

s 

MY

Ö 

Seleksiyo

n baskısı 

PvTLP

1 

PvTLP4 0.2

6 

2.6

7 

0.10 20.3

5 

Negatif 

PvTLP

1 

PvTLP2 0.2

6 

2.2

8 

0.11 17.3

8 

Negatif 

PvTLP

2 

PvTLP4 0.1

3 

0.6

9 

0.19 5.26 Negatif 

PvTLP

3 

PvTLP8 0.1

4 

0.6

4 

0.22 4.88 Negatif 

PvTLP

5 

PvTLP1

0 

0.0

9 

0.7

2 

0.12 5.49 Negatif 

 

 

Şekil 2. PvTLP, AtTLP ve GmTLP genlerinin renklendirilmiş 

filogenetik ağacı 

P. vulgaris, A. thaliana ve G. max bitkilerinin TLP genlerine ait 

protein sekansları alınarak filogenetik ağaç çizilmiştir. Filogenetik 

ağaç sayesinde PvTLP genleri arasındaki evrimsel ilişki tespit 

edilmektedir. Filogenetik ağaç TLP proteinlerinin amino asit 

sekanslarına bağlantılı olacak şekilde 1000 tekrarlı bootstrap 

değeri ile neighbor joining yöntemi vasıtasıyla çizilip iTOL 

programında renklendirilmiştir (Şekil 2). Filogenetik ağaç 

incelendiğinde TLP proteinleri temelde A, B ve C olmak üzere üç 

gruba ayrılmıştır. A grubu da kendi içerisinde 4 farklı dallanma 

göstermiştir. AtTLP4 diğer proteinlerden ayrı olacak şekilde 

gruplanmıştır.  
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Şekil 3. Fasulye, Arabidopsis ve G. max TLP sekanslarının 

arasındaki filogenetik ilişki ve gen yapısı.  

*Mor kutular ekzon, siyah çizgiler intron ve mavi kutular 5’ ve 3’ UTR 

bölgelerini göstermektedir. 

 

PvTLP, AtTLP ve GmTLP genlerinin CDS ve genom dizileri 

kullanılarak GSDS veritabanı vasıtasıyla bu genlerin intron ekzon 

yapıları elde edilmiştir (Şekil 3). PvTLP genlerinin intron sayıları 

3-8 arasında ve ekzon sayıları 4-9 arasında değişmektedir. En fazla 

intron-ekzon sayısı PvTLP7’ye aitken en düşük intron-ekzon 

sayısı PvTLP1, 2, 4, 5, 6, 9 ve 10’a aittir. Filogenetik ağaçta aynı 

grupta bulunan genler hemen hemen birbiriyle aynı intron-ekzon 

yapısına sahiptir. 

MEME (v5.1.0) arayüzü kullanarak fasulyedeki TLP 

proteinlerindeki korunmuş motifler tespit edilmiştir (Şekil 4). 

Korunmuş motif analizinde 10 korunmuş motif saptanmış olup 

motiflerin amino asit sayıları 21 ve 50 aralığındadır. Motif 1 tüm 

PvTLP genlerinde bulunmakta olup TUB domaini barındırır. En 

fazla motif içeren genler PvTLP9 ve 10’dur ve tüm korunmuş 

motifleri içermektedir. En az motifi içeren gen ise PvTLP7 genidir 

(Şekil 4). PvTLP genlerinde en iyi muhtemel eşleşmeler ve bu 

dizilerin içerdiği domainler Tablo 3’te verilmiştir. PvTLP 

genlerine ait protein dizileri MEGA programında hizalanıp 

TUBBY-like ve F-Box domainleri gösterilmiştir (Şekil 5). 

  

Şekil 4. Fasulye TLP proteinlerinin motif diyagramı 

Tablo 3. PvTLP genlerindeki muhtemel en iyi eşleme 

Motif No En İyi Muhtemel Eşleşme Domain 

Motif 1 EHDKVILQFGKVGKDI

FTMDYRYPLSAFQAF

AICLSSFDTKLACE 

Tubby_C/ Tub/ 

Supertubby/TUB

BY-LIKE F-BOX 

PROTEIN/Tubby

-like-c 

Motif 2 QGKDEPLVLKNKAPR

WHEQLQCWCLNFKG

RVTVASVKNFQLVAAT

DPSHA 

Tubby_C/ Tub/ 

Supertubby/TUB

BY-LIKE F-BOX 

PROTEIN/Tubby

-like-c 

Motif 3 RTRRATCTEYIISLDAD

DISRSSNTYIGKLRSNF

LGTKFTIYDSQPPH 

Tubby_C/ Tub/ 

Supertubby/TUB

BY-LIKE F-BOX 

PROTEIN/Tubby

-like-c 

Motif 4 VVACAAVCKSWREIT

KEIVKSPELCGKITFPI

SLKQPGPRDGPIQCFIK

R 

TUBBY-LIKE F-

BOX 

PROTEIN/Tubby

-like-c 

Motif 5 RRFHSKQVSPKVPAG

NYNVAQVSYELNVLG

TRGPRRMHCTMHSIPA

SAIZ 

Tubby_C/ 

Tub/TUBBY-

LIKE F-BOX 

PROTEIN/Tubby

-like-c 

Motif 6 QSRWANLPPELLRDIIR

RLEESETTWPAR 

N/A 

Motif 7 NKSTSTYYLFLGLSPA

LLDEN 

N/A 

Motif 8 RELKDVRDGIGSLSRR

GFELR 

N/A 

Motif 9 GGTVPGQPELLPRPLE

DSFRSISFSKSIDNSTEF

SSSRFSDIVGSGNED 

TUBBY-LIKE F-

BOX PROTEIN 

Motif 10 KFLLAA N/A 

 

 

 

 

 

Şekil 5. PvTLP genlerine ait korunmuş TUBBY-like ve F-Box 

domainleri 

PvTLP genlerinin promotor bölgesindeki cis-acting elemenetlerin 

belirlenmesi PvTLP genlerinin transkripsiyonel regülasyonunu 

anlamak için TLP genlerinin 2000 bp üst akış bölgesi alınıp 

PlantCARE veri tabanında analizi yapılmıştır. TLP genlerinin 
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promotor bölgelerinde 13 farklı cis-acting element tespit 

edilmiştir ve bu veriler TbTools aracı ile şekillendirilmiştir (Şekil 

6). Promotor bölgeleri, abiyotik ve biyotik strese yanıtta bazı 

genlerin transkripsiyonu durdurarak ya da artırarak spesifik cis 

regülatörlerle gen ifadesinin düzenlenmesini sağlamaktadır. Tablo 

4’te cis acting elementlerin fonksiyonları verilmiştir. 

Tablo 4. Cis acting elementlerin fonksiyonu 

Cis acting element Fonksiyonu 

ABRE Absisik asit yanıtı 

ARE Anaerobik indüksiyon 

CAAT-box Promotör ve geliştirici bölgeler 

MSA-like Hücre döngüsü düzenlemesi 

MYB-Myb Stres yanıtı 

P-box Gibberellin-yanıtı 

TATA-box Transkripsiyon başlangıcı 

TCA-element Salisilik asit yanıtı 

Box 4 Işık yanıtı 

TC-rich repeats Stres yanıtı 

CGTCA-motif MeJA-yanıtı 

LTR Düşük sıcaklık yanıtı 

 

 

Şekil 6. PvTLP genlerinin cis-acting element analizi 

Protein Veri Bankasında (PDB) bulunan TLP proteinleri Blastp ile 

taranmış ve TLP proteinlerinin yapı ve fonksiyonunu tahmin 

etmek için kullanılan bir veri tabanı olan Phyre2 kullanılarak bu 

proteinlerin 3 boyutlu homoloji modellemesi görsel olarak 

anlaşılır bir şekilde aktarılmıştır. Şekil 7, bu çalışmada tanımlanan 

proteinlerin 3D homoloji modellerini göstermektedir. 

 

Şekil 7. PvTLP proteinlerin 3 boyutlu homoloji modellemesi 

P. vulgaris, A. thaliana ve G. max bitkilerinin TLP proteinleri 

arasında sinteni haritası hazırlanmıştır. P. vulgaris ile A. thaliana 

(Şekil 8) ve P. vulgaris ile G. max (Şekil 9) arasında yapılan 

sinteni analizinde ilişki saptanmıştır. P. vulgaris ile A. thaliana 

TLP genleri arasında 6 sintenik ilişki tespit edilmiştir. AtTLP5-

PvTLP10, AtTLP7-PvTLP6, AtTLP9-PvTLP8, AtTLP11-

PvTLP3, AtTLP2-PvTLP1 ve AtTLP2-PvTLP2 genleri arasında 

ortoloji tespit edilmiştir. P. vulgaris ile G. max TLP genleri 

arasında 33 sintenik ilişki tespit edilmiştir. PvTLP1-GmTLP1, 

PvTLP1-GmTLP2, PvTLP1-GmTLP15, PvTLP1-GmTLP21, 

PvTLP2-GmTLP1, PvTLP2-GmTLP2, PvTLP2-GmTLP9, 

PvTLP2-GmTLP18, PvTLP3-GmTLP6, PvTLP3-GmTLP12, 

PvTLP3-GmTLP17, PvTLP3-GmTLP20, PvTLP4-GmTLP1, 

PvTLP4-GmTLP2, PvTLP4-GmTLP9, PvTLP4-GmTLP15, 

PvTLP4-GmTLP18, PvTLP5-GmTLP3, PvTLP5-GmTLP8, 

PvTLP5-GmTLP19, PvTLP5-GmTLP22, PvTLP6-GmTLP11, 

PvTLP7-GmTLP14, PvTLP8-GmTLP6, PvTLP8-GmTLP12, 

PvTLP8-GmTLP17, PvTLP8-GmTLP20, PvTLP9-GmTLP7, 

PvTLP9-GmTLP16, PvTLP10-GmTLP3, PvTLP10-GmTLP8, 

PvTLP10-GmTLP19, PvTLP10-GmTLP22 genleri arasında 

ortoloji tespit edilmiştir. 

 

Şekil 8. PvTLP ve AtTLP genlerinin sinteni analizi 

 

Şekil 9. PvTLP ve GmTLP genlerinin sinteni analizi 

Tuz ve kuraklık stresi uygulanan fasulye yapraklarından alınan 

özel doku kütüphanelerinde PvTLP genlerinin ifadeleri CIMminer 
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programında analiz edilmiştir (Şekil 10). Yapılan analiz 

sonucunda tuz stresinde kontrole göre kıyaslandığında PvTLP7 ve 

PvTLP1 genlerinin ifade seviyesi düşmüştür. Kuraklık stresinde 

kontrole göre kıyaslandığında PvTLP7 ve PvTLP1 genlerinin 

ifade seviyesi artmıştır. Diğer genlerde ise hem tuz hem de 

kuraklık stresinde belirgin bir değişiklik gözlemlenmemiştir. 

 

Şekil 10. Tuz ve kuraklık stresi altındaki PvTLP genlerinin in 

siliko ifade seviyeleri 

3.2. Tartışma 

TUBBY-like prroteinleri hayvanlardan, bitkilere bitkilerden tek 

hücreli ökaryotlara kadar birçok türde tanımlanmıştır. TLP’ler 

hayvanlarla kıyaslandığında çok az bitki türünde karakterizasyon 

çalışması yapılmıştır. Daha önce yapılan çalışmalarda 

Arabidopsis’te 11 (Lai et al., 2004) çeltikte 14 (Liu, 2008), elmada 

9 (Xu et al., 2016), Salvia miltiorrhiza 12 (Wang et al., 2021), 

Brassica napus 28 (Wang et al., 2020) ve mısırda 15 (Yulong et 

al., 2016) aday TLP geni tespit edilmiştir. Bu çalışmada fasulye 

genomunda 10 TLP geni tespit edilmiştir.  

Çalışmamızda PvTLP genlerin karakteristik özellikleri de 

tanımlanmıştır. Salvia miltiorrhiza (Wang et al., 2021), elmada 

(Xu et al., 2016) ve çeltikte (Liu, 2008) de TLP genlerinin amino 

asit sayıları çalışmamızda olduğu gibi hemen hemen yakın 

sayılarda olup tüm TLP proteinleri bazik özellik sergilemektedir. 

Gen ve protein yapısının analizi, çoğu TLP’nin hem Tub hem de 

F-box domainine sahip olduğunu ve daha önce bildirilen 

sonuçlarla tutarlı olduğunu ortaya koydu (Liu, 2008; Lai et al., 

2004; Xu et al., 2016; Yulong et al., 2016). Benzer şekilde, PvTLP 

proteinlerinin 3D modelleme analizi, PvTLP7’nin dışındaki 

PvTLP’lerin, 12 anti-paralel şeritli kapalı bir β tabakası ve 

merkezi bir hidrofobik α sarmalından oluşan tam TUB alanına 

sahip olduğunu desteklemektedir. SmTLP’lerde yapılan bir 

çalışmada da SmTLP11’in benzer sonuçlar gösterdiği 

bildirilmiştir (Wang et al., 2021). 

Arabidopsis, fasulye ve G. max TLP’lerin filogenetik ağacı TLP 

genlerinin üç gruba ayrıldığını göstermektedir (Şekil 2). 

Arabidopsis, kavak ve çeltikte yapılan filogenetik ağaçta da TLP 

genleri üç gruba ayrılmıştır (Wang et al., 2021). Benzer sonuçlar 

MdTLP genlerinin karakterizasyonunun yapıldığı çalışmada da 

görülmektedir (Xu et al., 2016). C grubunda diğer genlerle 

evrimsel uzaklığı fazla olan AtTLP4 geni bulunmaktadır. Bir 

çalışmada da bu şekilde filogenetik ilişki göstermiştir (Yang et al., 

2008). B grubunda ise yapısında PvTLP7, AtTL8P ve GmTLP14 

genlerinde sadece TUB domaini bulunup F-Box domaini 

içermemektedir. A grubu ise 4 alt gruba bölünmüştür. Benzer 

sonuçlar Arabidopsis, kavak ve çeltikte de rapor edilmiştir (Wang 

et al., 2021). AI grubu 4, AII grubu 10, AIII grubu 11 ve AIV grubu 

14 TLP geni içermektedir. PvTLP, AtTLP ve GmTLP genlerindeki 

intron/ekzon dağılımını belirlemek ve gen yapısı ve 

organizasyonunun protein işlevselliği ve türler arasındaki 

evrimsel değişiklikler üzerindeki kurallarını ve olası sonuçlarını 

anlamak için ekzon/intron organizasyonu veritabanlarında 

depolanan genomik DNA dizilerinden gerçekleştirilmektedir 

(Wang et al., 2013). Benzer motifleri içeren genler aynı gruplarda 

yer almakta olup hemen hemen benzer gen yapısını içermektedir. 

PvTLP genleri, absisik asit, salisilik asit, gibberellin ve MeJA 

yanıt öğeleri dahil olmak üzere çeşitli hormon yanıt öğeleri ve 

ışık, düşük sıcaklık gibi stres yanıt öğeleri içermektedir. Önceki 

çalışmalar, TLP’lerin ışık, sıcaklık, hipoksi ve tuz stresine de yanıt 

verebildiğini göstermiştir (Zhang et al., 2014). PvTLP7 bitkinin 

soğuk direncinde önemli bir rol oynadığını gösterebilecek çok 

sayıda LTR elementi içermektedir (Şekil 6). SmTLP10 geni de 

aynı şekilde düşük sıcaklığa tepki unsurları içermektedir (Wang et 

al., 2021). 

Duplikasyonlar, yeni gen fonksiyonlarının, yeni gelişimsel ve 

fizyolojik yolların evriminde ve genişlemesinde önemli bir rol 

oynamıştır. (Hanada et al., 2008). Bitkilerde, tandem ve segmental 

duplikasyon olayları genellikle mevcut gen ailelerinin yeni 

üyelerinin oluşmasına yol açar (Cannon et al., 2004). Duplike 

genlerin Ka/Ks oranı 1’den küçük ise evrimsel süreçte arındırıcı 

seleksiyona, büyük ise pozitif seleksiyona ve 1’e eşit ise nötr 

seleksiyona uğramaktadır (Kasapoğlu et al., 2020; Kızılkaya et al., 

2020). PvTLP genlerinde de segmental duplike genler bulunurken 

tandem duplike genlere rastlanmamıştır. Ayrıca bu duplike 

genlerin birbirlerinden kaç milyon yıl önce ayrıldıkları 

hesaplanmıştır. PvTLP5 ve PvTLP10 genleri bundan yaklaşık 5 

milyon yıl önce birbirlerinden ayrılmışlardır.  

Arabidopsis, fasulye ve G. max genomlarındaki ortolog TLP 

genleri belirlenmiştir. Arabidopsis TLP genlerinden 5’i PvTLP 

genlerinden 6’sı ile ortoloji göstermiştir. G. max TLP genlerinden 

18’i PvTLP genlerinden 10’u ile ortoloji göstermiştir. Daha önce 

yapılan çalışmalarda da Arabidopsis, çeltik, kavak, elma ve mısır 

gibi bitkiler arasında TLP genleri ortoloji göstermektedir (Yang et 

al., 2008; Xu et al., 2016). 

İn siliko gen ifade analizi sonucunda PvTLP7’nin tuz ve kuraklık 

stresi altındayken ifade seviyesinde değişkenlik gözlemlenmiştir. 

PvTLP7’nin gen ve motif yapısı bakımından diğer PvTLP’lerden 

farklı olması stres şartlarında farklı gen ifadesi göstermesine 

neden olmuş olabilir. Ayrıca PvTLP7’nin doğrudan abiyotik 

stresle ilişkili bir gen olduğu da düşünülmektedir. Bu görüş farklı 

deneysel çalışmalarla da desteklenmelidir. Daha önceki çalışmalar 

TLP genlerinin stresle ilişkili olduğunu göstermiştir. Örneğin; 

AtTLP9 tuz ve kuraklık stresine verilen yanıtta rol aldığı rapor 

edilmiştir (Bao et al., 2014).  

4. Sonuç 

Fasulye genomunda yapılan in siliko analizler sonucunda 

fasulyenin 7 kromozomuna dağılmış TLP gen ailesi üyelerinden 

10 tane PvTLP geni saptanmıştır. PvTLP genlerinden PvTLP7 

sadece TUB domainini içerirken diğer PvTLP genleri TUB 

domaine ilave F-Box domaini de içermektedir. PvTLP1, PvTLP2 



European Journal of Science and Technology 

 

e-ISSN: 2148-2683  683 

ve PvTLP4 genleri, PvTLP3 ve PvTLP8 genleri ve PvTLP5 ve 

PvTLP10 genleri segmental duplike genlerdir. Tuz stresinde 

PvTLP7 ve PvTLP1 genlerinin ifade seviyesi düşerken kuraklık 

stresinde PvTLP7 ve PvTLP1 genlerinin ifade seviyesi artmıştır. 

Diğer genlerin ifade seviyeleri her iki stres koşulunda yüksek 

oranda ifade olmaktadır. PvTLP genleri abiyotik stres şartlarına 

karşı dirençte etkili bir rol oynamaktadır. Bu çalışmadan elde 

edilen bilgiler ışığında TLP genlerinin fasulyedeki işlevi 

aydınlatılarak gelecekte yapılacak olan fonksiyonel çalışmalara 

zemin oluşturacaktır. 
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