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Özet: YABBY gen ailesi bitki transkripsiyon faktörlerinden biridir. Bu çalışmanın amacı Eucalyptus grandis bitkisinde in 
siliko olarak YABBY gen ailesinin üyelerini genom çapında belirlemek ve karakterize etmektir. Bu çalışmada çeşitli in siliko 
yöntemler kullanılmıştır. Ökaliptus genomunda 6 Egra-YABBY proteini tespit edilmiştir. Bu proteinler 18.39 ile 32.38 kDa 
ağırlığına sahip olup, 168-290 arasında değişen amino asitten oluşmuştur. İzoelektrik noktaları 5.54 (Egra-YABBY- 2) ile 
9.92 (Egra-YABBY- 6) arasındadır. Egra-YABBY genleri arasında tahmini belirlenen ekzonların sayısı en düşük 6, en yüksek 
7 olarak elde edilmiştir. Filogenetik analizler sonucunda Egra- YABBY proteinleri ile Arabidopsis thaliana ve Vitis vinifera
türlerinin proteinleri 5 ana grupta (FIL, INO, CRC, YAB2 ve YAB5) kümelenmiştir. Egra-YABBY-4/Egra-YABBY-5 genleri 
arasında segmental duplikasyon tespit edilmiştir. Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bu genlerin farklı dokularda ifade 
olduğunu ortaya çıkarmış ve bitkinin gelişim süresince çeşitli fizyolojik işlevlerde görev alabildiklerini de göstermiştir. Bu
çalışmanın sonuçları, ökaliptus bitkisinde YABBY gen ailesinin moleküler temellerinin daha fazla anlaşılması için potansiyel 
biyoteknolojik kaynak ve ilave bilgiler sağlayacaktır.

Anahtar Kelimeler: Domain, in siliko analiz, ökaliptus, transkripsiyon faktörü, 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 (pIs) 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 YABBY
proteins of Eucalyptus grandis, Arabidopsis thaliana, and Vitis vinifera were clustered into 5 main groups (FIL, INO, CRC, 
YAB2 ve YAB5). 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. Giriş 
Mersingiller (Myrtaceae) ailesine ait olan ökaliptus
Avustralya florasındaki en baskın cinstir. Bu cins 
yaklaşık 700 tür içerir ve Avustralya orijinlidir. 
Ökaliptus ağaç dikimleri dünya çapındaki dikili
ormanların yaklaşık % 10’unu oluşturur (Andrade 
ve ark., 2018). Hızlı büyümeleri ve üstün ağaç 
özellikleri ile ökaliptus 6 kıtada 100’den fazla 
ülkede ağaç dikimi için kullanılmaktadır. 
Subtropikal Eucalyptus grandis ve ılıman 
E. globulus dünya çapında ıslah programlarında 
tercih edilen ökaliptus türlerindendir. Ökaliptuslar, 
kâğıt sanayi, biyomateryal ve biyoenerji üretimi 
için yenilenebilir kaynaklar sunmaktadır. 
Ökaliptuslar tıbbi ve sanayi kullanımlarıyla olduğu 
kadar, ekolojik işlevleri olan esansiyel yağların 
(mono- ve sesqui- terpenler) yüksek 
konsantrasyonlarını da içerirler (Myburg ve ark., 
2014).

Transkripsiyon faktörleri doğadaki tüm 
organizmalarda olduğu gibi bitkilerin büyüme ve 
gelişmelerinde de önemli roller oynamaktadırlar. 
Günümüzde yaklaşık otuz transkripsiyon faktörü 
ailesi tespit edilmiş ve DNA bağlama domainlerini 
kodlayan korunmuş motiflere göre 
sınıflandırılmışlardır (İnal ve ark., 2017). YABBY
gen ailesi de bitki transkripsiyon faktörlerinden 
birisi olup tohumlu bitkilere özel transkripsiyon 
faktörleri olarak bilinmektedir. YABBY ailesi;
yaprak, sürgün, çiçek ve meyve gelişimine katkıda 
bulunmakta olup, YABBY genleri apikal ve çiçek 
meristemleriyle üretilen tüm lateral organlarda 
ifade edilmektedir (Bowman ve Smyth, 1999; 
Siegfried ve ark., 1999; Bartholmes ve ark., 2012). 
YABBY ailesi Arabidopsis’te altı üyeden oluşur. 
Proteinin amino ucuna doğru C2C2 çinko parmak 
benzeri bir domain ve proteinin karboksil ucuna 
doğru YABBY domaini olarak adlandırılan sarmal-
ilmek-sarmal olan iki korunmuş domain ile 
karakterize edilmektedirler. Korunmuş YABBY ve 
çinko parmak domainlerine ek olarak, YAB1, 
YAB2, YAB3 ve YAB5, YABBY domaininin 
karboksil ucunda bir dizi benzerliği göstermektedir 
(Siegfried ve ark., 1999). Bu bölgeler aynı 
zamanda Filamentous Flower (FIL), Crabs Claw 
(CRC), Inner no Outer (INO), YABBY2, YABBY3
ve YABBY5 olarak da isimlendirilmektedirler 
(Bowman ve Smyth, 1999). Çeltikte YABBY gen 
ailesinin 8, domates genomunda 9 ve fasulye 
genomunda ise 8 YABBY gen ailesi bulunmuştur.
Bunun yanında bu bitkilerde YABBY genlerinin 
dağılım ve ifade seviyeleri de araştırılmıştır 
(Huang ve ark., 2013; İnal ve ark., 2017). FIL ya 
da YAB1 geni çiçek oluşumunda istenilen bir 
transkripsiyon düzenleyicisidir (Chen ve ark., 
1999; Sawa ve ark., 1999). OsYABBY4, FIL alt 
ailesinde bulunur ve damarlanmanın gelişiminde 

bir düzenleyici olarak davranır (Liu ve ark., 2007). 
YAB2’nin homoloğu olan OsYAB1 geninin 
normal olmayan (ektopik) ifadesi çeltikte ekstra 
karpel ve stamenlerle sonuçlanmıştır. CRC, 
Arabidopsis’te karpel ve nektarin gelişimini
düzenler (Bowman ve Smyth, 1999; Alvarez ve
Smyth, 2002) ve aynı zamanda haşhaşta ovül 
oluşumu, oral meristem sonlanması ve ginezyum 
farklılaşmasına karışmaktadır (Orashakova ve ark., 
2009). INO geni Arabidopsis’te ovülün dış 
integümentinin oluşumu ve asimetrik büyümesinde 
önemli bir rol oynamaktadır (Villanueva ve ark., 
1999). Upland tipi pamuk türlerinde yapılan 
çalışma, YABBY genlerinin ifade seviyeleri
ovüllerde daha fazla oldukları için YABBY
proteinlerinin ovül gelişiminde önemli rol 
oynadıklarını göstermiştir. Ayrıca soğuk, sıcak, tuz 
ve kuraklık gibi abiyotik stres şartlarında YABBY
genlerinin yarısına yakınında düşük bir ifade 
seviyesi tespit edilmiştir (Yang ve ark., 2018). 
Yine fasulye bitkisinde tuz stresi şartları altında 
yaprak ve kök dokularındaki transkriptom analizi 
sonucunda iki YABBY geni dışında kalan altı genin 
tümü düşük ve yüksek ifade seviyelerine sahip 
olurken, qRT-PCR ile yapılan gen ifade 
analizlerinde ise sekiz genin altısı yaprak, dördü 
ise sadece kök dokusunda ifade olmuştur (İnal ve 
ark., 2017).

Bu çalışmanın amacı YABBY gen ailesi 
üyelerinin ökaliptus genomunda ilk kez in siliko 
yöntemler kullanarak genom çaplı olarak 
belirlenmesidir. Ökaliptus genomunda biyotik ve 
abiyotik streslere toleransın genetik 
mekanizmasının daha iyi anlaşılmasını sağlamak 
için hem filogenetik hem de yapısal düzeyde 
YABBY kodlayan diziler belirlenerek, karakterize 
edilmiştir.

2. Materyal ve Yöntem
2.1. Ökaliptus genomunda YABBY 

proteinlerinin belirlenmesi 
Ökaliptus genomundaki YABBY gen ailesinin 

protein dizileri Pfam veritabanından elde edilen 
Pfam Erişim Numarası (PF04690) kullanılarak 
Phytozome veritabanı v12.1 (Anonymous, 
2018a)’den elde edilmiştir. Ökaliptus 
genomundaki (Myburg ve ark., 2014) tüm 
muhtemel YABBY proteinlerini belirlemek için, 
hem Phytozome veritabanın v12.1’deki blastp hem 
de gizli Markov model (HMM) (Anonymous, 
2018b) araması varsayılan parametrelerle 
E. grandis genomunda taranmıştır. İlişkili olmayan
diziler “decrease redundancy aracı” (Anonymous, 
2018c) kullanılarak elde edilmiştir. İlişkili 
dizilerdeki YABBY domaininin varlığı HMMER 
(Anonymous, 2018d) veritabanı kullanılarak 
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araştırılmıştır. Elde edilen YABBY proteinlerinin 
moleküler ağırlığı ve teorik izoelektrik noktası (pI) 
“ProtParam aracı” (Anonymous, 2018e)
kullanılarak belirlenmiştir.

2.2. Egra-YABBY genlerinin yapısı, fiziksel 
yerleri, gen ikileleşmesi ve korunmuş 
motiflerinin belirlenmesi
Egra-YABBY proteinlerinin ekzon-intron 

bölgeleri hakkında bilgi edinmek için, Gene
Structure Display Server v2.0 kullanılmıştır (Guo 
ve ark., 2007). Hem genom dizileri hem de 
kodlanan DNA (CDS) dizileri Egra-YABBY
genlerinin pozisyon bilgisini tahmin etmede 
kullanılmıştır. Phytozome veritabanı v12.1 
kullanılarak, Egra-YABBY genlerinin kromozomal 
yerleri ve büyüklükleri belirlenmiştir.

Egra-YABBY genleri tüm E. grandis
kromozomlarına işaretlenmiş ve MapChart 
programı ile çizilmiştir (Voorrips, 2002). Gen 
duplikasyon olayları “Bitki Genom Katlanma
Veritabanı, BGKV” sağlayıcısı (Anonymous, 
2018f) kullanılarak belirlenmiştir. Egra-YABBY
genlerinin ikili çiftleri arasındaki Non-sinonim 
oranları (Ka), sinonim oranları (Ks) ve evrimsel 
zorlamalar (Ka/Ks) PAL2NAL (Suyama ve ark., 
2006) programı kullanılarak PAML arayüz 
aracında (Yang, 2007) hesaplanmıştır.

Egra-YABBY proteinlerinin ilave korunmuş 
motiflerini belirlemek için, “Multiple EM for 
Motif Elicition (MEME) Aracı” kullanılmıştır 
(Bailey ve ark., 2006). Minimum/maksimum 
genişlik ve Motiflerin maksimum sayısı için 
sınırlar sırasıyla 2, 50 ve 20 olarak ayarlanmıştır. 
Motif bölgeleri 2 ile 300 arasındadır. Bölge 
dağılımı tekrarların herhangi bir sayısı olarak 
ayarlanmıştır. Belirlenen motifler InterPro 
veritabanının varsayılan ayarları kullanılarak 
taranmıştır (Quevillon ve ark., 2005). Ayrıca 
korunmuş bölge dizi analizleri için, çinko parmak 
ve YABBY domainlerinin dizi logo analizleri 
WEBLOGO online web aracı kullanılarak 
çizilmiştir (Crooks ve ark., 2004).

2.3. Filogenetik analizler ve dizi hizalama
Filogenetik analizler, 1000 tekrarlı bootstrap 

değeri ile Neighbor-joining (NJ) metoduna göre 
yapılmıştır. Egra-YABBY protein dizileri ClustalW 
kullanılarak hizalanmıştır (Thompson ve ark., 
1997). MEGA v7 programı kullanılarak 
filogenetik ağaç elde edilmiştir (Tamura ve ark., 
2011). Ağaç, İnteraktif Yaşam Ağacı (iTOL)
arayüzü kullanılarak şekillendirilmiştir (Letunic ve
Bork, 2011).

2.4. Sinteni analizi
E. grandis ile A. thaliana ve Vitis vinifera

YABBY genlerinin ortologları Plant Genome 
Duplication Veritabanı (Anonymous, 2018f)
kullanılarak belirlenmiştir (Lee ve ark., 2013). 
Ortolog genlerin protein dizileri phytozome 
(v12.1) veritabanından elde edilmiştir. Sinteni 
haritası “iTAK - Plant Transcription factor & 
Protein Kinase Identifier and Classifier”
kullanılarak çizilmiştir (Zheng ve ark., 2016).

2.5. İn siliko gen ifade analizi
Illimuna RNAseq veri setleri Phytozome 

Veritabanı v12.1 kullanılarak elde edilmiştir.
Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bitkinin 
6 farklı (Floem, olgunlaşmamış ksilem, ksilem, 
olgun yaprak, sürgün uçları ve genç yaprak) 
dokusundan elde edilen özel doku 
kütüphanelerinde analiz edilmiştir. İn siliko ifade 
profilleri FPKM (Dizilenmiş her milyon baz çifti 
transkript dizisinin her kilobaz fragmanlarının 
beklenen sayısı) birimlerinde Cufflinks ile
hesaplanmıştır (Trapnell ve ark., 2013). FPKM 
değerleri log2’ye dönüştürülerek CIMMiner 
(Anonymous, 2018g) algoritması ile heatmap elde 
edilmiştir.

3. Bulgular ve Tartışma
3.1. E. grandis genomundaki YABBY gen 

ailesinin belirlenmesi 
Phytozome veritabanı v12.1’de bulunan 

ökaliptus genomunda, Pfam veritabanından elde 
edilen Pfam erişim numarası kullanılarak anahtar 
kelime taraması (keysearch) yapılmıştır. Bu tarama 
sonucunda YABBY protein homolojisine sahip altı 
gen bulunmuştur. YABBY domainlerinin varlığı 
HMMER veritabanı kullanılarak doğrulanmıştır.
Ayrıca varsayılan YABBY domaini içeren 
genlerden ilişkili olmayan diziler uzaklaştırıldıktan 
sonra tekrar HMMER veritabanı ile doğrulama 
yapılmıştır. Ökaliptus genomundan elde edilen altı 
aday YABBY geni Tablo 1’de listelenmiştir. Ayrıca 
bu genlerin teorik izoelektrik noktaları, moleküler 
ağırlıkları, aminoasit ve CDS dizi uzunlukları da 
verilmiştir. Egra-YABBY genleri ökaliptusun 2, 3, 
4, 5 ve 10 numaralı kromozomlarında dağılmıştır. 
En fazla gen kromozom 2 üzerinde Egra-YABBY-1
ve -2 genleri bulunmuştur (Şekil 1).

Egra-YABBY proteinleri 168–290 amino asit 
dizisi aralığına sahip olduğu belirlenmiştir. Bunlar 
içerisinde en uzun aminoasit dizisine sahip olan 
290 aminoasit ile Egra-YABBY-5 olmuştur. Buna 
karşılık olarak en kısa aminoasit dizisi 168 
aminoasit ile Egra-YABBY-1’de elde edilmiştir. 
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Tablo 1. Ökaliptus genomunda bulunan YABBY proteinleri hakkında bilgi 
Gen no Phytozome adı Kromozom lokasyonu CDS 

uzunluğu
aa

uzunluğu
Moleküler 

ağırlığı (kDa)
pI

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

pI: Teorik İzoelektrik Noktası

Şekil 1. Egra-YABBY genlerinin ökaliptus krozmozomlarındaki dağılışı1
1: Kırmızı renkler segmental duplike genleri göstermektedir.

Yine asidikten alkaliye değişen teorik izoelektrik 
noktası 5.54 ile 9.2 arasındadır. En yüksek değer 
Egra-YABBY-6’dan (9.2) elde edilirken, en düşük 
değer 5.54 olmuştur. Moleküler ağırlık ise Egra-
YABBY-1’de 18.39 kDa olurken, Egra-YABBY-5’te 
ise 32.38 kDa olmuştur. A. thaliana (Bowman ve
Smyth, 1999), çeltik (Toriba ve ark., 2007), 
fasulye (İnal ve ark., 2017), soya fasulyesinde, 
Arabidopsis lyrata, muz, Aegilops tauschii (Han 
ve ark., 2015), domates (Huang ve ark., 2013) 
genomlarında YABBY gen ailesi ile yapılan 
çalışmalarda sırasıyla 6, 8, 6, 17, 6, 25, 5, ve 9 
YABBY üyesi tespit edilmiştir. Benzer şekilde 
Gossypium arboreum, G. raimondii ve G. hirsutum
gibi upland pamuk türlerinde sırasıyla 12, 12 ve 23 
YABBY üyesi bulunmuştur (Yang ve ark., 2018). 
Ayrıca kurtayağı, kara yosunları ve kırmızı algler 
üzerinde yapılan çalışmalarda YABBY gen ailesinin 
üyeleri tespit edilememiş (Han ve ark., 2015) 
dolayısıyla YABBY gen ailesi üyelerinin sadece 
tohumlu bitkilerden elde edildiği sonucuna 
varılmıştır (Bowman ve Smyth, 1999; Yang ve 
ark., 2018). Arabidopsis genomunda bulunan 

6 YABBY gen ailesinin 4 üyesi (FIL, YAB2, YAB3 
ve YAB5) vejetatif dokularda yüksek ifade 
seviyesine sahiptir. Buna karşın CRC ve INA 
genleri floral organlarda ifade edilmektedir 
(Eckardt, 2010). Gen duplikasyon analizleri 
sonucunda Egra-YABBY-4/Egra-YABBY-5
genlerinin segmental duplike genler olduğu 
görülmüştür. Segmental duplike genler Egra-
YABBY-4/Egra-YABBY-5’in Ks değeri 0.8755 
olarak tespit edilmiştir. Ayrıca bu genler 
arasındaki Ka/Ks oranı 0.1664 olarak 
belirlenmiştir. Ka/Ks oranı 1’den büyükse gen 
dizisinin evrimi süresince pozitif seleksiyon 
olduğu, 1’den küçük olması arındırıcı seleksiyon
ve 1’e eşit olması ikileleşme olaylarında doğal 
seleksiyonu göstermektedir (Juretic ve ark., 2005).

3.2. Egra-YABBY’lerin filogenetik analizler, 
korunmuş motifler ve gen yapısı 
Egra-YABBY proteinleri arasındaki ilişkiyi 

belirlemek için E. grandis, A. thaliana ve V.
vinifera bitkilerinin YABBY genleri kullanılarak 
filogenetik ağaç ortaya çıkarılmıştır. Filogenetik 
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ağaç YABBY proteinlerinin aminoasit dizisine bağlı 
olarak 1000 tekrarlı bootstrap değeri ile neighbor-
joining metodu kullanılarak çizilmiştir (Şekil 2). 
YABBY proteinleri FIL, CRC, INO, YAB2 ve 
YAB5 olan 5 grupta oluşmuştur. Egra-YABBY-1
proteini AtCRC (AT1G69180) ve 
GSVIVT01012246001 proteinleriyle, Egra-
YABBY-2 proteini AtINO (AT1G23420) ve 
GSVIVT01013778001 proteinleri, Egra-YABBY-3

proteini AtYAB5 (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 göstermiştir.

Şekil 2. E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera bitkilerinin YABBY proteinleri ile çizilen filogenetik ağaç

MEME (v4.12.1) (Bailey ve ark., 2006) 
programı kullanılarak Egra-YABBY proteinlerinde 
yapılan korunmuş motif analizlerinde 15 korunmuş 
motif tespit edilmiştir. Belirlenen motiflerin
uzunluğu 2 – 50 aminoasit aralığında olmuştur. En 
fazla motif Egra-YABBY-4’te (7 motif), en az motif 

ise Egra-YABBY-1’de (2 motif) elde edilmiştir. 
Tüm Egra-YABBY proteinlerinin Motif 1 ve Motif 
2’yi içerdiği tespit edilmiştir (Şekil 3, Tablo 2). 
Ayrıca Motif 1 ve Motif 2 ile yapılan interproscan 
analizleri sonucunda bu motiflerin YABBY domaini 
oldukları tespit edilmiştir. Benzer sonuçlar         İnal ve 

Şekil 3. Egra-YABBY genlerinde tahmin edilen motiflerin dağılımı
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Tablo 2. Egra-YABBY genlerinde tahmin edilen motiflerin dizi bilgileri
Motif no Genişlik En iyi muhtemel eşleşme Domain

MOTİF-1 50 EKRQRVPSAYNRFIKEEIQRIKAGNPDISHREAFSAAAKNWAHFPHIHFG YABBY

MOTİF-2 44 EQLCYVHCNFCDTVLAVSVPCSSLYDTVTVRCGHCTNLLSVNMR YABBY

MOTİF-3 50 ANQLQLGHNYFTPQNLLEEIRNVPPNMLMNQTIPNDPMMQLRGGIEDIPK Bilinmeyen

MOTİF-4 23 DQPVKKTNICQQEGEDVLRKDGG Bilinmeyen

MOTİF-5 6 VVNRPP N/A

MOTİF-6 7 NVGVSPY N/A

MOTİF-7 12 LKLDGNKQGKMD Bilinmeyen

MOTİF-8 4 MDMG N/A

MOTİF-9 2 DH N/A

MOTİF-10 3 TIK N/A

MOTİF-11 5 EVEDE N/A

MOTİF-12 2 ME N/A

MOTİF-13 2 WQ N/A

MOTİF-14 2 FY N/A

MOTİF-15 2 MA N/A

ark., (2017) tarafından elde edilmiştir. Önceki 
çalışmalardan elde edilen sonuçlara göre C-X2-C-
X9-P-X11-C-X2-C motifi C2C2 çinko parmak 
oluşturan bir elementtir. Benzer sonuç ökaliptusta
da bulunmuştur (Leister, 2004; Toriba ve ark.,
2007). C2C2 çinko parmak faklı türler arasında 
korunmuş bir domaindir. Aynı şekilde sarmal-
ilmek-sarmal (YABBY) domaini hareket yeteneği 
yüksek grup (high mobility group; HMG) 
kutusunun ilk iki helikazı ile dizi benzerliği 
taşımaktadır (Leister, 2004). Ayrıca Egra-YABBY
proteinleri içerisinde amino terminal ucuna yakın 
bölgede C2C2 çinko parmak ve karboksil ucuna 
yakın bölgede ise sarmal       ilmek sarmal domainleri 

(Şekil 4) tespit edilmiştir. Benzer sonuçlar Yang 
ve ark. (2018) tarafından da elde edilmiştir. Gene 
Structure Display Server v2.0 ile Egra-YABBY
genlerinde yapılan yapısal analiz sonucunda ekzon 
ve intron sayıları belirlemiştir. Bu analiz 
sonucunda Egra-YABBY genleri arasında ekzon 
sayıları 6 ve 7 olmuştur. İntron sayıları ise beş ve 
altı olmuştur. En yüksek ekzon sayıları Egra-
YABBY-3, -4 ve -5’te 7 olarak elde edilirken, Egra-
YABBY-1, -2 ve -6 genlerinde ise 6 olarak 
belirlenmiştir (Şekil 5). İnal ve ark. (2017) 
yaptıkları çalışmada PhvulYABBY genlerinin ekzon 
sayılarının altı ve sekiz arasında değiştiği 
bildirilmiştir.

Şekil 4. Egra-YABBY gen ailesindeki korunmuş domainler

Şekil 5. Egra-YABBY genlerindeki ekzon ve intronların sayısı, uzunluğu ve pozisyonu
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3.2.1. E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera
bitkilerindeki YABBY genlerinin 
karşılaştırmalı ve sinteni analizleri
E. grandis, A. thaliana ve V. vinifera

bitkilerine ait YABBY proteinleri arasında sinteni 
haritası çizilmiştir (Şekil 6a ve b). Sinteni 
analizlerinde E. grandis ile V. vinifera bitkileri 
arasında tüm YABBY proteinleri arasında sinteni 
ilişkisi belirlenmiştir. Diğer taraftan E. grandis ile 
A. thaliana bitkilerindeki Egra-YABBY-1, -2, -4 ve 
-5 genleri ile AT1G69180, AT1G23420, 
AT2G45190 ve AT2G45190 genleri arasında 
sinteni ilişkisi belirlenmiştir. E. grandis ile          
A. thaliana bitkileri arasındaki YABBY gen 
ortolojisi fasulye ve Arabidopsis arasında da 
sağlanmıştır (İnal ve ark., 2017).

3.2.2. Egra-YABBY genlerinin genom çaplı 
ifadeleri
Egra-YABBY genlerinin ifade profilleri bitkinin 

altı farklı (Floem, Olgunlaşmamış Ksilem, Ksilem, 
Olgun yaprak, Sürgün uçları ve Genç yaprak) 
dokusundan elde edilen özel doku 
kütüphanelerinde analiz edilmiştir (Şekil 7). İfade 
düzeyleri incelendiğinde en fazla Egra-YABBY-3,
-4, -5 ve -6 genleri ifade olurken, en az ifade 
seviyesi Egra-YABBY-1 ve -2 genlerinde olmuştur. 
En fazla ifade olan genler bitkinin olgun yaprak, 
sürgün ucu ve genç yapraklarında ifade oldukları 
belirlenmiştir. Önceki çalışmalarda da belirtildiği 
gibi YABBY gen ailesi genellikle çiçek ve çiçek 
organlarının oluşumunda ifade olmaktadır 
(Bowman ve Smyth, 1999; Chen ve ark.,        1999; 

Şekil 6. Egra-YABBY genlerinin genom çaplı sinteni analizi. A) E. grandis ve A. thaliana arasındaki 
karşılaştırmalı harita. B) E. grandis ve V. vinifera arasındaki karşılaştırmalı harita

Şekil 7. Ökaliptus bitkisinin farklı dokularında yapılan 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 üyesi 
(FIL, YAB2, YAB3 ve YAB5) vejetatif dokularda 
yüksek ifade seviyesine sahipken, CRC ve INO 
genleri floral organlarda ifade edilmektedir 
(Eckardt, 2010). Yapılan bu çalışmada gen ifade 
analizinde kullanılan bitki dokuları vejetatif 
dokulardır. Bu nedenle FIL, YAB2 ve YAB5
genlerinin ifade seviyelerinde artışlar apikal 
meristemleri içeren bazı dokularda daha fazla 
olmuştur. Ancak CRC (Egra-YABBY-1) ve INO 
(Egra-YABBY-2) genleri generatif organlarda ifade 
seviyelerine sahip olduklarından bu çalışmada 
düşük bir ifade seviyesine sahip oldukları 
belirlenmiştir.

4. Sonuçlar
Ökaliptus genomunda bulunan YABBY gen ailesi 
ile in siliko olarak yapılan bu çalışmada 6 Egra-
YABBY üyesi tespit edilmiştir. Bulunan genler beş 
farklı ökaliptus kromozomuna dağılmıştır. 
Ökaliptus bitkisinin altı farklı dokusunda in siliko 
olarak gerçekleştirilen gen ifadesi analizlerinde ise 
Egra-YABBY genlerinin ifade farklılıkları 
belirlenmiştir. Egra-YABBY genlerinin ifade 
profilleri bu genlerin farklı dokularda ifade 
olduğunu ortaya çıkarmış ve bitkinin gelişim 
süresince çeşitli fizyolojik işlevlerde görev 
alabildiklerini de göstermiştir. Bu çalışmanın 
sonuçları gelecekte ökaliptus bitkisi ile yapılacak 
olan ıslah çalışmalarında kullanılabilecektir.
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