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Ozet: YABBY gen ailesi bitki transkripsiyon faktérlerinden biridir. Bu galismanin amact Eucalyptus grandis bitkisinde in
siliko olarak YABBY gen ailesinin tiyelerini genom ¢apinda belirlemek ve karakterize etmektir. Bu ¢alismada ¢esitli in siliko
yontemler kullanilmistir. Okaliptus genomunda 6 Egra-YABBY proteini tespit edilmistir. Bu proteinler 18.39 ile 32.38 kDa
agirligina sahip olup, 168-290 arasinda degisen amino asitten olusmustur. izoelektrik noktalari 5.54 (Egra-YABBY- 2) ile
9.92 (Egra-YABBY- 6) arasindadir. Egra-YABBY genleri arasinda tahmini belirlenen ekzonlarin sayisi en diisiik 6, en yiliksek
7 olarak elde edilmistir. Filogenetik analizler sonucunda Egra- YABBY proteinleri ile Arabidopsis thaliana ve Vitis vinifera
tiirlerinin proteinleri 5 ana grupta (FIL, INO, CRC, YAB2 ve YABS) kiimelenmistir. Egra-YABBY-4/Egra-YABBY-5 genleri
arasinda segmental duplikasyon tespit edilmistir. Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bu genlerin farkli dokularda ifade
oldugunu ortaya ¢ikarmis ve bitkinin gelisim siiresince ¢esitli fizyolojik islevlerde gérev alabildiklerini de gostermistir. Bu
¢alismanin sonuglari, dkaliptus bitkisinde Y4BBY gen ailesinin molekiiler temellerinin daha fazla anlagilmasi i¢in potansiyel
biyoteknolojik kaynak ve ilave bilgiler saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Domain, in siliko analiz, 6kaliptus, transkripsiyon faktort, YABBY

Genome-Wide Analysis of Eucalyptus grandis
YABBY Transcription Factors

Abstract: YABBY gene family is one of the plant transcription factors. The aim of this study was to characterize and define
the YABBY gene family members in silico, in Eucalyptus grandis genome. In this study, various in silico methods was used.
A total of 6 Egra-YABBY proteins were discovered in Eucalyptus grandis genome. The molecular weight and length of these
proteins ranged from 18.39 kDa to 32.38 kDa and based from 168 to 290 amino acids. Isoelectric points (pls) of YABBY
proteins were between 5.54 (Egra-YABBY- 2) and 9.92 (Egra-YABBY- 6). The estimated number of exons found among the
Egra-YABBY genes was the lowest of 6 and the highest of 7. The results of the phylogenetic analysis showed that Y4ABBY
proteins of Eucalyptus grandis, Arabidopsis thaliana, and Vitis vinifera were clustered into 5 main groups (FIL, INO, CRC,
YAB2 ve YABS). Segmental duplication was detected between the Egra-YABBY-4/Egra-YABBY-5 genes. Expression
profiles of Egra-YABBY genes have revealed that these genes are expressed in different tissues and can function in a variety
of physiological processes during plant development. The results of this study will provide potential biotechnological
resources and additional information for further understanding of the molecular bases of the YABBY gene family in the
eucalyptus plant.
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1. Giris

Mersingiller (Myrtaceae) ailesine ait olan dkaliptus
Avustralya florasindaki en baskin cinstir. Bu cins
yaklagik 700 tiir icerir ve Avustralya orijinlidir.
Okaliptus agac dikimleri diinya capindaki dikili
ormanlarin yaklagik % 10’unu olusturur (Andrade
ve ark., 2018). Hizli biiyiimeleri ve iistiin agag
ozellikleri ile okaliptus 6 kitada 100’den fazla
ilkede aga¢ dikimi i¢in  kullanilmaktadir.
Subtropikal  Eucalyptus grandis ve 1liman
E. globulus dinya capinda 1slah programlarinda
tercih edilen dkaliptus tiirlerindendir. Okaliptuslar,
kagit sanayi, biyomateryal ve biyoenerji iretimi
icin  yenilenebilir  kaynaklar  sunmaktadir.
Okaliptuslar tibbi ve sanayi kullanimlariyla oldugu
kadar, ekolojik islevleri olan esansiyel yaglarin
(mono- ve sesqui- terpenler) yiiksek
konsantrasyonlarini da igerirler (Myburg ve ark.,
2014).

Transkripsiyon  faktorleri dogadaki  tim
organizmalarda oldugu gibi bitkilerin biiylime ve
gelismelerinde de Onemli roller oynamaktadirlar.
Gilinitimiizde yaklasik otuz transkripsiyon faktorii
ailesi tespit edilmis ve DNA baglama domainlerini
kodlayan korunmus motiflere gore
siiflandirilmuslardir (inal ve ark., 2017). YABBY
gen ailesi de bitki transkripsiyon faktorlerinden
birisi olup tohumlu bitkilere &zel transkripsiyon
faktorleri olarak bilinmektedir. YABBY ailesi;
yaprak, siirgiin, ¢igek ve meyve gelisimine katkida
bulunmakta olup, YABBY genleri apikal ve ¢icek
meristemleriyle {iretilen tim lateral organlarda
ifade edilmektedir (Bowman ve Smyth, 1999;
Siegfried ve ark., 1999; Bartholmes ve ark., 2012).
YABBY ailesi Arabidopsis’te alti iiyeden olusur.
Proteinin amino ucuna dogru C>C; ¢inko parmak
benzeri bir domain ve proteinin karboksil ucuna
dogru YABBY domaini olarak adlandirilan sarmal-
ilmek-sarmal olan iki korunmus domain ile
karakterize edilmektedirler. Korunmus YABBY ve
¢inko parmak domainlerine ek olarak, YABI,
YAB2, YAB3 ve YABS5, YABBY domaininin
karboksil ucunda bir dizi benzerligi gostermektedir
(Siegfried ve ark.,, 1999). Bu bolgeler ayni
zamanda Filamentous Flower (FIL), Crabs Claw
(CRC), Inner no Outer (INO), YABBY2, YABBY3
ve YABBYS5 olarak da isimlendirilmektedirler
(Bowman ve Smyth, 1999). Celtikte YABBY gen
ailesinin 8, domates genomunda 9 ve fasulye
genomunda ise 8 YABBY gen ailesi bulunmustur.
Bunun yaninda bu bitkilerde YABBY genlerinin
dagilim ve ifade seviyeleri de arastirilmistir
(Huang ve ark., 2013; Inal ve ark., 2017). FIL ya
da YABI geni ¢icek olusumunda istenilen bir
transkripsiyon diizenleyicisidir (Chen ve ark.,
1999; Sawa ve ark., 1999). OsYABBY4, FIL alt
ailesinde bulunur ve damarlanmanin gelisiminde

bir diizenleyici olarak davranir (Liu ve ark., 2007).
YAB2’nin homologu olan OsYABI1 geninin
normal olmayan (ektopik) ifadesi celtikte ekstra
karpel ve stamenlerle sonuglanmistir. CRC,
Arabidopsis’te  karpel ve nektarin gelisimini
diizenler (Bowman ve Smyth, 1999; Alvarez ve
Smyth, 2002) ve aymi zamanda hashasta oviil
olusumu, oral meristem sonlanmasi ve ginezyum
farklilagsmasina karigmaktadir (Orashakova ve ark.,
2009). INO geni Arabidopsis’te oviilin dig
integlimentinin olusumu ve asimetrik biiylimesinde
onemli bir rol oynamaktadir (Villanueva ve ark.,
1999). Upland tipi pamuk tiirlerinde yapilan
calisma, YABBY genlerinin ifade seviyeleri
oviillerde daha fazla olduklart i¢in YABBY
proteinlerinin  oviil gelisiminde 6nemli rol
oynadiklarint gostermistir. Ayrica soguk, sicak, tuz
ve kuraklik gibi abiyotik stres sartlarinda Y4ABBY
genlerinin yarisina yakininda diistik bir ifade
seviyesi tespit edilmistir (Yang ve ark., 2018).
Yine fasulye bitkisinde tuz stresi sartlari altinda
yaprak ve kok dokularindaki transkriptom analizi
sonucunda iki YABBY geni disinda kalan alt1 genin
timii diisiik ve yiiksek ifade seviyelerine sahip
olurken, qRT-PCR ile yapilan gen ifade
analizlerinde ise sekiz genin altisi yaprak, dordii
ise sadece kok dokusunda ifade olmustur (Inal ve
ark., 2017).

Bu c¢alismanin amaci YABBY gen ailesi
iiyelerinin Okaliptus genomunda ilk kez in siliko
yontemler  kullanarak genom c¢apli  olarak
belirlenmesidir. Okaliptus genomunda biyotik ve
abiyotik streslere toleransin genetik
mekanizmasinin daha iyi anlasilmasini saglamak
icin hem filogenetik hem de yapisal diizeyde
YABBY kodlayan diziler belirlenerek, karakterize
edilmistir.

2. Materyal ve Yontem

2.1. Okaliptus genomunda
proteinlerinin belirlenmesi

YABBY

Okaliptus genomundaki YABBY gen ailesinin
protein dizileri Pfam veritabanindan elde edilen
Pfam Erisim Numaras: (PF04690) kullanilarak

Phytozome  veritabani  v12.1  (Anonymous,
2018a)’den elde edilmistir. Okaliptus
genomundaki (Myburg ve ark, 2014) tim

muhtemel YABBY proteinlerini belirlemek igin,
hem Phytozome veritabanin v12.1’deki blastp hem
de gizli Markov model (HMM) (Anonymous,
2018b)  aramast  varsayllan  parametrelerle
E. grandis genomunda taranmistir. {liskili olmayan
diziler “decrease redundancy araci” (Anonymous,
2018c) kullanilarak elde edilmistir.  Iligkili
dizilerdeki YABBY domaininin varligt HMMER
(Anonymous, 2018d) veritabant kullanilarak
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arastirllmistir. Elde edilen YABBY proteinlerinin
molekiiler agirlig1 ve teorik izoelektrik noktasi (pI)
“ProtParam  arac1” (Anonymous, 2018e)
kullanilarak belirlenmistir.

2.2. Egra-YABBY genlerinin yapisi, fiziksel
yerleri, gen ikilelesmesi ve korunmus
motiflerinin belirlenmesi

Egra-YABBY  proteinlerinin  ekzon-intron
bolgeleri hakkinda bilgi edinmek i¢in, Gene
Structure Display Server v2.0 kullanilmistir (Guo
ve ark., 2007). Hem genom dizileri hem de
kodlanan DNA (CDS) dizileri Egra-YABBY
genlerinin  pozisyon bilgisini tahmin etmede
kullanilmistir. ~ Phytozome  veritabam1  v12.1
kullanilarak, Egra-YABBY genlerinin kromozomal
yerleri ve biiyiikliikleri belirlenmistir.

Egra-YABBY  genleri tim E.  grandis
kromozomlarina isaretlenmis ve  MapChart
programt ile ¢izilmistir (Voorrips, 2002). Gen
duplikasyon olaylar1 “Bitki Genom Katlanma
Veritabani, BGKV” saglayicis1 (Anonymous,
2018f) kullanilarak belirlenmistir. Egra-YABBY
genlerinin ikili ciftleri arasindaki Non-sinonim
oranlar1 (Ka), sinonim oranlar1 (Ks) ve evrimsel
zorlamalar (Ka/Ks) PAL2NAL (Suyama ve ark.,
2006) programi kullanilarak PAML arayiiz
aracinda (Yang, 2007) hesaplanmustir.

Egra-YABBY proteinlerinin ilave korunmus
motiflerini belirlemek icin, “Multiple EM for
Motif Elicition (MEME) Araci” kullanilmistir
(Bailey ve ark.,, 2006). Minimum/maksimum
genislik ve Motiflerin maksimum sayist igin
smirlar sirasiyla 2, 50 ve 20 olarak ayarlanmustir.
Motif bolgeleri 2 ile 300 arasindadir. Bdlge
dagilimi tekrarlarin herhangi bir sayist olarak
ayarlanmistir.  Belirlenen — motifler  InterPro
veritabaninin ~ varsayilan ayarlar1  kullanilarak
taranmistir  (Quevillon ve ark., 2005). Ayrica
korunmus boélge dizi analizleri i¢in, ¢inko parmak
ve YABBY domainlerinin dizi logo analizleri
WEBLOGO online web araci kullanilarak
cizilmistir (Crooks ve ark., 2004).

2.3. Filogenetik analizler ve dizi hizalama

Filogenetik analizler, 1000 tekrarli bootstrap
degeri ile Neighbor-joining (NJ) metoduna gore
yapilmistir. Egra-YABBY protein dizileri ClustalW
kullanilarak hizalanmistir (Thompson ve ark.,
1997). MEGA v7 programi  kullanilarak
filogenetik agac elde edilmistir (Tamura ve ark.,
2011). Agac, Interaktif Yasam Agaci (iTOL)
arayiizii kullanilarak sekillendirilmistir (Letunic ve

2.4. Sinteni analizi

E. grandis ile A. thaliana ve Vitis vinifera
YABBY genlerinin ortologlari Plant Genome
Duplication Veritaban1 (Anonymous, 2018f)
kullanilarak belirlenmistir (Lee ve ark., 2013).
Ortolog genlerin protein dizileri phytozome
(v12.1) veritabanindan elde edilmistir. Sinteni
haritas1 “iTAK - Plant Transcription factor &
Protein  Kinase Identifier and Classifier”
kullanilarak ¢izilmistir (Zheng ve ark., 2016).

2.5. In siliko gen ifade analizi

Illimuna RNAseq veri setleri Phytozome
Veritabant v12.1 kullanilarak elde edilmistir.
Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bitkinin
6 farklt (Floem, olgunlagmamis ksilem, ksilem,
olgun yaprak, siirgiin uclar1 ve gen¢ yaprak)
dokusundan elde edilen ozel doku
kiitiiphanelerinde analiz edilmistir. in siliko ifade
profilleri FPKM (Dizilenmis her milyon baz ¢ifti
transkript dizisinin her kilobaz fragmanlarinin
beklenen sayisi) birimlerinde Cufflinks ile
hesaplanmistir (Trapnell ve ark., 2013). FPKM
degerleri  log2’ye  doniistiiriilerek  CIMMiner
(Anonymous, 2018g) algoritmasi ile heatmap elde
edilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

3.1. E. grandis genomundaki YABBY gen
ailesinin belirlenmesi
Phytozome veritaban1  v12.1’de  bulunan

okaliptus genomunda, Pfam veritabanindan elde
edilen Pfam erisim numaras: kullanilarak anahtar
kelime taramasi (keysearch) yapilmistir. Bu tarama
sonucunda YABBY protein homolojisine sahip alt1
gen bulunmustur. YABBY domainlerinin varligi
HMMER veritabani kullanilarak dogrulanmustir.
Ayrica  varsayllan YABBY domaini igeren
genlerden iligkili olmayan diziler uzaklastirildiktan
sonra tekrar HMMER veritabani ile dogrulama
yapilmistir. Okaliptus genomundan elde edilen alt1
aday YABBY geni Tablo 1’de listelenmistir. Ayrica
bu genlerin teorik izoelektrik noktalari, molekiiler
agirliklari, aminoasit ve CDS dizi uzunluklar1 da
verilmistir. Egra-YABBY genleri Okaliptusun 2, 3,
4, 5 ve 10 numarali kromozomlarinda dagilmistir.
En fazla gen kromozom 2 iizerinde Egra-YABBY-1
ve -2 genleri bulunmustur (Sekil 1).

Egra-YABBY proteinleri 168-290 amino asit
dizisi araligina sahip oldugu belirlenmistir. Bunlar
icerisinde en uzun aminoasit dizisine sahip olan
290 aminoasit ile Egra-YABBY-5 olmustur. Buna

Bork. 2011 karsilik olarak en kisa aminoasit dizisi 168
orX, )- aminoasit ile Egra-YABBY-1"de elde edilmistir.
Tiirkiye Tarimsal Arastirmalar Dergisi - Turkish Journal of Agricultural Research 5(2): 158-166 160
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Tablo 1. Okaliptus genomunda bulunan YABBY proteinleri hakkinda bilgi

Gen no Phytozome adi1  Kromozom lokasyonu CDS aa Molekiiler pl
uzunlugu  uzunlugu agirhg: (kDa)
Egra-YABBY-1 Eucgr.B03140  Chr02:51837963..51840420 507 168 18.38 9.05
Egra-YABBY-2  Eucgr.B03310  Chr02:53727927..53729292 564 188 21.23 5.54
Egra-YABBY-3  Eucgr.C01515 Chr03:21165968..21170529 555 184 20.76 8.83
Egra-YABBY-4  Eucgr.D02474  Chr04:38559228..38563698 669 222 24.57 8.49
Egra-YABBY-5  Eucgr.E01474 Chr05:16109352..16112844 873 290 32.38 8.92
Egra-YABBY-6  Eucgr.J00587 Chr10:6581220..6588184 576 191 20.96 9.2
pl: Teorik izoelektrik Noktas1
Egra_Chr02 Egra_Chr03 Egra_Chr04 Egra_Chr05 Egra_Chr10
0,0—— Start 0,0 —— Start 0,0 —— Start 0,0 —— Start 0,0 —{=— Start
6,6 =} Egra-YABBY-6
16,1—— Egra-YABBY-5
21,2~ Egra-YABBY-3
38,6~ Egra-YABBY-4 378——End
41,2——End
51,8~ Egra-YABBY-1
53,7 —1 T~ Egra-YABBY -2
59,5—o—End
76,2—— End
84,0 ——End

Sekil 1. Egra-YABBY genlerinin okaliptus krozmozomlarindaki dagilis'

I: Kirmiz1 renkler segmental duplike genleri gostermektedir.

Yine asidikten alkaliye degisen teorik izoelektrik
noktasit 5.54 ile 9.2 arasindadir. En yiiksek deger
Egra-YABBY-6’dan (9.2) elde edilirken, en diigiik
deger 5.54 olmustur. Molekiiler agirlik ise Egra-
YABBY-1’de 18.39 kDa olurken, Egra-YABBY-5te
ise 32.38 kDa olmustur. A. thaliana (Bowman ve
Smyth, 1999), c¢eltik (Toriba ve ark.,, 2007),
fasulye (Inal ve ark., 2017), soya fasulyesinde,
Arabidopsis lyrata, muz, Aegilops tauschii (Han
ve ark., 2015), domates (Huang ve ark., 2013)
genomlarinda YABBY gen ailesi ile yapilan
caligmalarda sirasiyla 6, 8, 6, 17, 6, 25, 5, ve 9
YABBY iiyesi tespit edilmistir. Benzer sekilde
Gossypium arboreum, G. raimondii ve G. hirsutum
gibi upland pamuk tiirlerinde sirastyla 12, 12 ve 23
YABBY iiyesi bulunmustur (Yang ve ark., 2018).
Ayrica kurtayagi, kara yosunlart ve kirmizi algler
iizerinde yapilan ¢aligmalarda Y4ABBY gen ailesinin
iyeleri tespit edilememis (Han ve ark., 2015)
dolayisiyla YABBY gen ailesi iiyelerinin sadece
tohumlu bitkilerden elde edildigi sonucuna
vartlmistir (Bowman ve Smyth, 1999; Yang ve
ark., 2018). Arabidopsis genomunda bulunan

6 YABBY gen ailesinin 4 tiyesi (FIL, YAB2, YAB3
ve YABS) vejetatif dokularda yiiksek ifade
seviyesine sahiptir. Buna karsin CRC ve INA
genleri floral organlarda ifade edilmektedir
(Eckardt, 2010). Gen duplikasyon analizleri
sonucunda Egra-YABBY-4/Egra-YABBY-5
genlerinin  segmental duplike genler oldugu
gorlilmiistiir. Segmental duplike genler Egra-
YABBY-4/Egra-YABBY-5’in Ks degeri 0.8755
olarak tespit edilmistir. Ayrica bu genler
arasindaki  Ka/Ks  oran1  0.1664  olarak
belirlenmistir. Ka/Ks orani 1’den biiylikse gen
dizisinin evrimi siiresince pozitif seleksiyon
oldugu, 1’den kiigiik olmast arindirict seleksiyon
ve 1’c¢ esit olmasi ikilelesme olaylarinda dogal
seleksiyonu gostermektedir (Juretic ve ark., 2005).

3.2. Egra-YABBY’lerin filogenetik analizler,
korunmus motifler ve gen yapisi
Egra-YABBY proteinleri arasindaki iliskiyi

belirlemek icin E. grandis, A. thaliana ve V.

vinifera bitkilerinin YABBY genleri kullanilarak

filogenetik agag¢ ortaya cikarilmigtir. Filogenetik
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aga¢ YABBY proteinlerinin aminoasit dizisine bagli
olarak 1000 tekrarli bootstrap degeri ile neighbor-
joining metodu kullanilarak ¢izilmistir (Sekil 2).
YABBY proteinleri FIL, CRC, INO, YAB2 ve
YABS olan 5 grupta olusmustur. Egra-YABBY-1
proteini AtCRC (AT1G69180) ve
GSVIVT01012246001 proteinleriyle,  Egra-
YABBY-2 proteini AtINO (AT1G23420) ve
GSVIVTO01013778001 proteinleri, Egra-YABBY-3

proteini AtYABS (AT2G26580) ve
GSVIVT01015567001 proteinleriyle, Egra-
YABBY-4 ve -5 proteinleri AtFIL (AT2G45190),
AtYAB3 (AT4G00180), GSVIVT01027648001 ve
GSVIVT01001269001 proteinleriyle, Egra-
YABBY-6 proteini AtYAB2 (AT1G08465) ve
GSVIVT01037533001, GSVIVT01022586001
proteinleri ile ortoloji gostermistir.

INO

-.Iike

-3

MIl-gav A

Sekil 2. E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera bitkilerinin YABBY proteinleri ile ¢izilen filogenetik agag

MEME (v4.12.1) (Bailey ve ark., 20006)
programi kullanilarak Egra-YABBY proteinlerinde
yapilan korunmus motif analizlerinde 15 korunmus
motif tespit edilmistir. Belirlenen motiflerin
uzunlugu 2 — 50 aminoasit araliginda olmustur. En
fazla motif Egra-YABBY-4’te (7 motif), en az motif

ise Egra-YABBY-1de (2 motif) elde edilmistir.
Tim Egra-YABBY proteinlerinin Motif 1 ve Motif
2’yi icerdigi tespit edilmistir (Sekil 3, Tablo 2).
Ayrica Motif 1 ve Motif 2 ile yapilan interproscan
analizleri sonucunda bu motiflerin YABBY domaini
olduklar tespit edilmistir. Benzer sonuglar Inal ve

Gen No E-value Motif Lokasyon

Egra-YABBY-1 740862 | 2 | [ 1 | ]
Egravasev-2  7aoeso [ 2 | [N 5] (1] [ 21 el
Egravasey-3  sace-104 [ 2 | [EM 5] T [EM [z oy
Egra-vaBBY-4 230e-156 (B [ 2 | [3] s [2] [a] [6] [«
Egra-vaBBY-5 300e184 | 2 | [ 3| [[87] 2] [a ] [6 | (5] EE

Fgravasev-6  3sores [ 2 | [ 1| [NEM [6] 13
E .
ECH|

Sekil 3. Egra-YABBY genlerinde tahmin edilen motiflerin dagilimi
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Tablo 2. Egra-YABBY genlerinde tahmin edilen motiflerin dizi bilgileri

Motifno  Genislik En iyi muhtemel eslesme Domain
MOTIF-1 50 EKRQRVPSAYNRFIKEEIQRIKAGNPDISHREAFSAAAKNWAHFPHIHFG  YABBY
MOTIF-2 44 EQLCYVHCNFCDTVLAVSVPCSSLYDTVTVRCGHCTNLLSVNMR YABBY
MOTIF-3 50 ANQLQLGHNYFTPQNLLEEIRNVPPNMLMNQTIPNDPMMQLRGGIEDIPK Bilinmeyen
MOTIiF-4 23 DQPVKKTNICQQEGEDVLRKDGG Bilinmeyen
MOTIF-5 6  VVNRPP N/A
MOTIF-6 7 NVGVSPY N/A
MOTIF-7 12 LKLDGNKQGKMD Bilinmeyen
MOTIF-8 4 MDMG N/A
MOTIF-9 2 DH N/A
MOTIF-10 3 TIK N/A
MOTIF-11 5  EVEDE N/A
MOTIF-12 2 ME N/A
MOTIF-13 2  WQ N/A
MOTIF-14 2 FY N/A
MOTIF-15 2 MA N/A

ark., (2017) tarafindan elde edilmistir. Onceki  (Sekil 4) tespit edilmistir. Benzer sonuclar Yang

¢aligmalardan elde edilen sonuglara gore C-X2-C-
X9-P-X11-C-X2-C motifi C,C, ¢inko parmak
olusturan bir elementtir. Benzer sonug 6kaliptusta
da bulunmustur (Leister, 2004; Toriba ve ark.,
2007). C,C, ¢inko parmak fakli tiirler arasinda
korunmus bir domaindir. Ayni sekilde sarmal-
ilmek-sarmal (Y4BBY) domaini hareket yetenegi
yiksek grup (high mobility group; HMG)
kutusunun ilk iki helikaz1 ile dizi benzerligi
tasimaktadir (Leister, 2004). Ayrica Egra-YABBY
proteinleri igerisinde amino terminal ucuna yakin
bolgede C,Cs, ¢inko parmak ve karboksil ucuna
yakin bolgede ise sarmal ilmek sarmal domainleri

GEN NO C;C; GINKC PARMAK DOMAINI
Egra-YABBY-1 EHLCYVRCNFCNTVLAVGI PCKRMLDTVIVKCGHCSNLSFLSTR
Egra-YABBY-2 EQICYVQCGFCTTVLLVSVPCSSLSSVVTVRCGHCTTLLSVHMM
Egra-YABBY-3 EQLCYIPCNECNIVLAVSVPCSSLLDIVI IRCGHCSNLWSVEMA
Egra-YABBY-4 EQLCYVHCNYCDTVLAVSVPCTSLFKTVIVRCGHCTHLLSVHMR
Egra-YABBY-S EQLCYVHCNFCDTVLAVSVPCSSLFKTVIVRCGHCTNLLSVEMR
Egra-YABBY-6 ERVCYVHCHNFCNTILAVSVPSSSLYTMVTVRCGHCGNLLEVNMA

25

s T Lo,

%

ve ark. (2018) tarafindan da elde edilmistir. Gene
Structure Display Server v2.0 ile Egra-YABBY
genlerinde yapilan yapisal analiz sonucunda ekzon
ve intron sayilar1 belirlemistir. Bu analiz
sonucunda Egra-YABBY genleri arasinda ekzon
sayilar1 6 ve 7 olmustur. Intron sayilar1 ise bes ve
alti olmugtur. En yiiksek ekzon sayilart Egra-
YABBY-3, -4 ve -5’te 7 olarak elde edilirken, Egra-
YABBY-1, -2 ve -6 genlerinde ise 6 olarak
belirlenmistir  (Sekil 5). Inal ve ark. (2017)
yaptiklari ¢alismada PhvulYABBY genlerinin ekzon
sayillarinin  alti  ve sekiz arasinda degistigi
bildirilmistir.

SARMAL - ILMEK - SARMAL DOMAINI
VKEPEKKHRLPSAYNRFMKEE IQRIKAANPEI PHREAFSAAAKNWARY I PHSPSG
NKPPEKRQRTPSAYNRFIKEE IRRLKAQNENT PHEEAFSQRAKNWAQF POHOFKG
NREPEKRQRVPSAYNQFIKEEIQRIKASNPDI SHREAFSTARKNWAHFPHIHFGL
NREPEKRQRVPSAYNRFIKEE IQRIKAGNPDI SHREAFSARAKNWAHFPHIHFGL
NREPEKRQRVPSAYNRFIKDE IQRIKNGNPDI SHREAFSAMKNWAHEPHIHFGL
IRFPEKRQRVESAYNRFIKEE IQRIKASNEDI SHREAFSTANKNWAHFPHIHFGL

g P0G . RS s

SRnenerde BcoozoE ARRARAAHAARKEARNSUIIFNSIES

Sekil 4. Egra-YABBY gen ailesindeki korunmus domainler

Egra-YABBY-3 s —_—— -
_'E Egra YABBY-6 s= _ - —

Egra YABBY-1 s — — —— —

Egra-YABBY-4 s — —— —_— -

Egra-YABBY-5
Egra-YABBY-2

Legend:

CDS s upstream/ downstream — Intron

L
kb

L L L L
E 4kb kb kb

Sekil 5. Egra-YABBY genlerindeki ekzon ve intronlarin sayisi, uzunlugu ve pozisyonu
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3.2.1. E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera
bitkilerindeki YABBY genlerinin
karsilastirmali ve sinteni analizleri

E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera
bitkilerine ait Y4ABBY proteinleri arasinda sinteni
haritast ¢izilmistir (Sekil 6a ve b). Sinteni
analizlerinde E. grandis ile V. vinifera bitkileri
arasinda tim YABBY proteinleri arasinda sinteni
iligkisi belirlenmistir. Diger taraftan E. grandis ile
A. thaliana bitkilerindeki Egra-YABBY-1, -2, -4 ve
-5 genleri ile AT1G69180, AT1G23420,
AT2G45190 ve AT2G45190 genleri arasinda
sinteni iligskisi belirlenmistir. E. grandis ile
A. thaliana bitkileri arasindaki Y4ABBY gen
ortolojisi fasulye ve Arabidopsis arasinda da
saglanmistir (inal ve ark., 2017).

2 oyt

i

3.2.2. Egra-YABBY genlerinin genom c¢aph
ifadeleri

Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bitkinin
alt1 farkli (Floem, Olgunlasmamis Ksilem, Ksilem,
Olgun yaprak, Siirglin uglar1 ve Geng yaprak)
dokusundan elde edilen ozel doku
kiitiiphanelerinde analiz edilmistir (Sekil 7). Ifade
diizeyleri incelendiginde en fazla Egra-YABBY-3,
-4, -5 ve -6 genleri ifade olurken, en az ifade
seviyesi Egra-YABBY-1 ve -2 genlerinde olmustur.
En fazla ifade olan genler bitkinin olgun yaprak,
stirglin ucu ve geng yapraklarinda ifade olduklar
belirlenmistir. Onceki ¢aligmalarda da belirtildigi
gibi YABBY gen ailesi genellikle cicek ve ¢igek
organlarinin  olusumunda  ifade  olmaktadir
(Bowman ve Smyth, 1999; Chen ve ark., 1999;

Sekil 6. Egra-YABBY genlerinin genom ¢apli sinteni analizi. A) E. grandis ve A. thaliana arasindaki
karsilagtirmali harita. B) E. grandis ve V. vinifera arasindaki karsilagtirmali harita

nnnnn

Egra-YABBY-1

Egra-YABBY.2

Egra-YABBY-4

Egra-YABBY-5

Egra-YABBY-3

Egra-YABBY-8

£
&
=2
7=
o

Hylem

Immatura Xylem
Mature Leaf

LEREIELLE]

Shoot Tips

Young Leaf

Sekil 7. Okaliptus bitkisinin farkl1 dokularinda yapilan ifade analizi (Heatmap)
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Sawa ve ark., 1999; Villanueva ve ark., 1999;
Alvarez ve Smyth, 2002; Liu ve ark.,, 2007;
Orashakova ve ark., 2009). Arabidopsis
genomunda bulunan 6 YABBY gen ailesinin 4 iiyesi
(FIL, YAB2, YAB3 ve YABS) vejetatif dokularda
yiiksek ifade seviyesine sahipken, CRC ve INO
genleri floral organlarda ifade edilmektedir
(Eckardt, 2010). Yapilan bu ¢alismada gen ifade
analizinde kullanilan bitki dokular1 vejetatif
dokulardir. Bu nedenle FIL, YAB2 ve YABS5
genlerinin ifade seviyelerinde artiglar apikal
meristemleri igeren bazi dokularda daha fazla
olmustur. Ancak CRC (Egra-YABBY-1) ve INO
(Egra-YABBY-2) genleri generatif organlarda ifade
seviyelerine sahip olduklarindan bu calismada
disik bir ifade seviyesine sahip olduklari
belirlenmistir.

4. Sonuclar

Okaliptus genomunda bulunan YABBY gen ailesi
ile in siliko olarak yapilan bu ¢alismada 6 Egra-
YABBY iiyesi tespit edilmistir. Bulunan genler bes
farkli  okaliptus ~ kromozomuna  dagilmustir.
Okaliptus bitkisinin alt1 farkli dokusunda in siliko
olarak gergeklestirilen gen ifadesi analizlerinde ise

Egra-YABBY  genlerinin  ifade  farkliliklar
belirlenmistir.  Egra-YABBY genlerinin ifade
profilleri bu genlerin farkli dokularda ifade

oldugunu ortaya c¢ikarmig ve bitkinin gelisim
stiresince  ¢esitli  fizyolojik islevlerde gorev
alabildiklerini de gdstermistir. Bu ¢alismanin
sonuglar1 gelecekte okaliptus bitkisi ile yapilacak
olan 1slah ¢alismalarinda kullanilabilecektir.
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