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ÖZET 

Doktora Tezi 

Yabani Pancar Türlerinde Kuraklık ve BNYVV (Beet Necrotic Yellow Vein Virus = Pancar 

Nekrotik Sarı Damar Virüsü) Stresi ile İlişkili Mikro RNA'ların Tanımlanması 

Umut KİBAR 

Ankara Üniversitesi Biyoteknoloji Enstitüsü 

Danışman: Prof. Dr. Ali ERGÜL 

Şeker Pancarı (Beta vulgaris) ekonomik açıdan değerli, endüstriyel bir kültür bitkisidir. Bununla 

birlikte kuraklık ve BNYVV (Beet Necrotic Yellow Vein Virus = Pancar Nekrotik Sarı Damar 

Virüsü) stresi şeker kalitesini ve şeker verimini olumsuz yönde etkileyerek şeker pancarı 

yetiştiriciliğini kısıtlamaktadır. Bu stres faktörlerine karşı dayanıklı şeker pancarı çeşitleri 

geliştirmek için, klasik ıslah metodları ile Beta vulgaris ve Beta maritima türleri melezlenerek 

hibrit tohumlar üretilmektedir ancak elde edilen çeşitler yeterli dayanıklılığı gösterememektedir. 

Günümüzde, strese karşı dayanıklı bitkiler geliştirmek amacıyla, klasik ıslah çalışmalarına 

alternatif olarak, dayanıklı türlerin sahip olduğu stres tolerans mekanizmalarının belirlenmesi için 

kullanılan biyoteknolojik yöntemler ön plana çıkmaktadır. Stres koşullarına karşı bitki tarafından 

geliştirilen stres yanıtında rol alan mikro RNA'ların (miRNA) tespit edilmesi bu tolerans 

mekanizmalarının anlaşılmasını sağlayan önemli yöntemler arasındadır.  

Bu tez çalışmasında, kuraklık ve virüs stresine karşı toleransa sahip olan yabani pancar türü Beta 

corolliflora'nın, bu stres koşulları altında geliştirdiği miRNA profilinin belirlenmesi amacıyla 

küçük RNA dizilemesi ve biyoinformatik analizler gerçekleştirilmiştir. Araştırma sonucunda Beta 

corolliflora örneklerinde, bilinen 211 miRNA ile bugüne kadar bilinmeyen potansiyel 6 miRNA 

adayı tespit edilerek bu miRNA'ların muhtemel hedef genleri ve ilişkili olabilecekleri yolaklar 

belirlenmiştir. 

2020, 320 sayfa 

Anahtar kelimeler: miRNA, BNYVV, kuraklık stresi, virüs stresi, Beta corolliflora, Beta 

vulgaris, şeker pancarı. 
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ABSTRACT 

Ph. D. Thesis 

Identification of Micro RNAs Related to Drought and BNYVV (Beet Necrotic Yellow Vein 

Virus) Stress in Wild Beet Species 

Umut KİBAR 

Ankara University Biotechnology Institute 

Supervisor: Prof. Dr. Ali ERGÜL 

Sugar Beet (Beta vulgaris) is an economically valuable industrial culture plant. However, stress of 

drought and BNYVV (Beet Necrotic Yellow Vein Virus) adversely affects sugar quality and sugar 

yield, limiting sugar beet growing. In order to develop sugar beet varieties resistant to these stress 

factors, hybrid seeds are produced by hybridizing Beta vulgaris and Beta maritima species with 

classical breeding methods, but the obtained varieties do not show sufficient resistance. 

Today, as an alternative to classical breeding studies, biotechnological methods used to determine 

the stress tolerance mechanisms of resistant species come to the fore in order to develop stress 

resistant plants. The detection of micro RNA (miRNA) that plays a role in the stress response 

developed by the plant against stress conditions is one of the important methods to understand 

these tolerance mechanisms. 

In this thesis study, small RNA sequencing and bioinformatical analyzes were carried out in order 

to determine the miRNA profile developed by the wild beet species Beta corolliflora, which has 

tolerance for drought and virus stress, under these stress conditions. As a result of the research, in 

the Beta corolliflora samples, 211 known miRNAs and 6 potential unknown miRNA candidates 

have been identified and possible target genes and related pathways of these miRNAs have been 

identified. 

2020, 320 pages 

Keywords:: miRNA, BNYVV, drought stress, virus stress, Beta corolliflora, Beta vulgaris, sugar 

beet. 
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1. GİRİŞ 

Bitkilerin gelişimini ve büyümesini sınırlayan en önemli etkenler arasında abiyotik ve 

biyotik stres faktörleri yer almaktadır. Olumsuz ekolojik koşullardan kaynaklanan 

kuraklık, tuz ve soğuk gibi abiyotik stres faktörleri ile virüs, nematod ve mantar gibi 

biyotik stres faktörleri bitkilerde verimi ve ürün kalitesini olumsuz yönde etkilemektedir. 

Dünyada ve Türkiye'de tarım sektörünün önemli endüstri bitkileri arasında yer alan şeker 

pancarı (Beta vulgaris L.), kuraklık ve Pancar Nekrotik Sarı Damar Virüsü (BNYVV= 

Beet Necrotic Yellow Vein Virus ) stresinden doğrudan etkilenmekte ve bu stres faktörleri 

pancar verimini, şeker oranını ve şeker kalitesini ciddi oranda azaltmaktadır (1–4). Bu 

sebeple şeker pancarı yetiştiriciliği kısıtlanmaktadır. 

Kuraklık stresine tolerant ve virüs stresine dayanıklı şeker pancarı çeşitlerinin geliştirilmesi 

amacıyla yapılan melezleme ıslahı çalışmaları daha çok BNYVV stresine karşı dirençli 

(dayanıklı) hatları ve bunlardan hibrit çeşitleri elde etmeye odaklanmış durumdadır (1,5,6). 

Günümüzde BNYVV virüsüne dayanıklılık kaynağı olarak yabani pancarlar kullanılmakta 

ve hibrit tohumların üretimi, kültür pancarı ile aynı seksiyonda (Beta seksiyonu) yer alan 

Beta maritima türünün Beta vulgaris L. ile melezlenmesiyle sağlanmaktadır (7,8). Bu 

melezleme sonucu elde edilen hatlar veya ticari çeşitler ise melezlemede kullanılan 

genotiplerin dayanıklılığına ve hibrit genomdaki genlerin kantitatif kalıtımına bağlı olarak 

çoğunlukla kısmi dayanıklılık göstermektedir (9–12). Corollinae yabani pancar seksiyonu 

türlerinden Beta corolliflora ise virüs ve abiyotik streslere önemli oranda dayanıklılık 

gösteren bir türdür (13–19). Ancak Beta corolliflora’dan kültür pancarına dayanıklılığın 

aktarılması için ıslah ile yapılacak genetik rekombinasyonlar farklı seksiyonlar arası 

melezleme bariyerlerinden dolayı (kromozomlar arası homolojilerdeki noksanlıklar gibi) 

uzun süren çalışmaları gerektirmekte ve bitki eldesinde sorunlarla (hibrit tohumların zor 

çimlenmesi, bitkilerin jeneratif aşamaya geçmeden ölmesi vb.) karşılaşılmaktadır (13,20–

22). 

Biyoteknoloji alanında sağlanan gelişmelerle birlikte stres koşullarına daha dayanıklı 

bitkileri geliştirmek amacıyla uygulanmakta olan klasik ıslah yöntemlerinin yerini, 

moleküler düzeyde yürütülen fonksiyonel genom araştırmalarının aldığı görülmektedir. Bu 
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sayede türler arası melezleme bariyerlerinin aşılabilmesi ve ıslah sürelerinin kısaltılması 

mümkün olmaktadır. Bu gelişmelere paralel olarak DNA ve RNA dizileme platformları da 

hızla gelişmekte ve strese karşı daha dayanıklı bitkiler elde etmek amacıyla aday genlerin 

belirlenmesi ve bu genlerin fonksiyonlarının araştırılması kolaylaşmaktadır. 

Bitkiler tarafından biyotik ve abiyotik stres koşullarına karşı gen ifade seviyesinin 

düzenlenmesinde RNA susturma mekanizması önemli rol oynamaktadır. RNA susturma 

mekanizmasının önemli bir bileşeni olan mikro RNA'lar (miRNA), bir genin 

transkripsiyonu sonrasında, hedef mRNA'yı parçalayarak ya da hedef mRNA'nın 

translasyonunu baskılayarak gen ifade seviyesini düzenler (Bölüm 2.4.). 

Bu çalışmada, şeker pancarı ıslahı çalışmalarında pratik olarak kullanılmayan,  Beta 

corolliflora yabani pancar türünün köklerinde stres koşulları altında kuraklığa tolerant ve 

Pancar Nekrotik Sarı Damar Virüsü’ne dayanıklılıkla ilişkili genom boyutlu miRNA 

profilinin ortaya çıkarılması amaçlanmıştır.   

Bu kapsamda I) Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait tohumların çimlendirilmesi 

ve bitkiye dönüştürülmesi, II) kuraklık ve BNYVV stresi uygulanması, örneklerin kök 

dokularından RNA izolasyonu, III) her iki stres koşulu için miRNA dizilemesi ve 

biyoinformatik analizler gerçekleştirilmiştir. 

Kuraklık ve BNYVV stresi uygulanmış Beta corolliflora örneklerinde, bilinen ve 

bilinmeyen miRNA'lar tespit edilerek, strese yanıt veren miRNA'lar ve bu miRNA'ların 

muhtemel hedef genleri ile ilgili yolaklar belirlenmiştir. Tez bulguları ile Beta vulgaris-

yabani türler arasında iki strese karşı geliştirilen toleransın miRNA seviyesinde daha iyi 

anlaşılması hedeflenmiştir. 
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2. KURAMSAL TEMELLER 

2.1. ŞEKER PANCARI (Beta vulgaris L.) 

Kültür pancarı Beta vulgaris L. türü botanik sınıflandırmada Amaranthaceae/ 

Chenopodiaceae familyası, Betoideae alt familyası, Beta cinsinde yer almaktadır. Beta 

cinsi; Beta, Corollinae, Nana ve Procumbentes olmak üzere dört seksiyondan oluşmaktadır 

(23). Beta vulgaris, 2n=18 kromozoma sahip çift çenekli iki yıllık bitkidir. Türün referans 

genomu Dohm ve arkadaşları (2014) tarafından dizilenmiştir. Dizileme verilerine göre 

şeker pancarı 567 Mb (megabaz) boyutunda genom büyüklüğüne sahiptir ve diğer bitki 

türleri ile dizi homolojisi gösteren 27.421 adet protein kodlayan gen belirlenmiştir (24). 

Endüstriyel bir bitki olan şeker pancarı tarım sektörünün ekonomik değeri yüksek olan en 

önemli türleri arasında yer almaktadır. Önceleri özellikle hayvan yemi olarak kullanılan 

şeker pancarının, şeker kaynağı olarak değerlendirilebileceği 18. yüzyılda keşfedilmiştir
1
 

(25). Önemli şeker kaynağı şeklinde değerlendirilmeye başlanması ise 19. yüzyılın 

başlarında mümkün olmuştur (26). Pancardan şeker üreten ilk fabrika 1802 yılında Achard 

tarafından kurulmuştur. Ülkemizde ise ekonomik boyutlarda üretime 1926 yılında Uşak'ta 

işletmeye açılan ilk şeker fabrikası ile başlanmıştır (27).  

Dünyada üretilen şekerin esas kaynağını oluşturan şeker pancarı ve şeker kamışı üretimi 

1960 yılından günümüze 3,5 kat artış göstermiştir (28). Aynı dönemde dünya nüfus artışı 

ise 2,5 kattır (29). Bu durum şeker tüketiminin hızla arttığını göstermektedir. 

FAO (Food and Agriculture Organization of the United Nations) tarafından yayınlanan 

2017 yılı verilerine göre dünya şeker kamışı ve şeker pancarı üretimi yaklaşık 2 milyar 140 

bin ton olarak gerçekleşmiştir. Bu üretimin 1 milyar 840 bin tonu (%86'sı) şeker kamışı, 

300 bin tonu (%14'ü) ise şeker pancarıdır. Verilere göre Türkiye'nin 2017 yılı şeker pancarı 

üretimi 21 milyon ton olup, bu miktar dünya şeker pancarı üretiminin %7'sidir. Ülkemiz 

                                                 

1
 1799 yılında Dr. Scherer tarafından Van Mons'a gönderilen mektupta Berlin Royal Akademisinde yönetici 

olan Franz Karl Achard tarafından pancar kökünden şeker ekstraktının nasıl yapıldığı anlatılmakta ve bu 

metin ilgili yayında yer almaktadır.  
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şeker pancarı üretim miktarı bakımından Rusya, Fransa, Almanya ve Amerika Birleşik 

Devletlerinin ardından dünyanın en büyük 5. üreticisi konumundadır (28). 

TÜİK (Türkiye İstatistik Kurumu) tarafından yayınlanan 2018 yılı verilerine göre 

Türkiye'de yaklaşık şeker pancarı üretimi 19 milyon tondur. En çok şeker pancarı üretilen 

İller arasında Konya (%29,3), Yozgat (%9,3), Aksaray (%5,7), Kayseri (%5,4) Eskişehir 

(%5,1) ve Afyonkarahisar (%4,5) yer almaktadır (30). 

Şeker pancarı yetiştiriciliğinde kuraklık önemli bir sorundur. Kuraklık sebebiyle şeker 

veriminde %50'ye ulaşan kayıplar olabilmektedir (2,4). Ülkemizde şeker pancarının yoğun 

olarak yetiştirildiği yerlerde yıllık ortalama yağış miktarı 400-600 mm arasındadır (31) 

(Şekil 2.1.). 

 

Şekil 2.1. Yıllık toplam alansal yağış normalleri (1981-2010) ve en çok şeker pancarı 

yetiştirilen iller ve üretimdeki yüzde oranları. 

Yetiştirme alanlarına düşen yağış oranları dikkate alındığında, yetiştiricilik için deniz 

ikliminin hakim olduğu alanların yaklaşık üçte ikilik bölümünde 2-4 defa sulama yapılması 

gerekirken diğer iklim alanlarının tamamına yakınında 3-6 defa sulama yapılması 

gerekmektedir (32). Su noksanlığı yetiştiriciliği kısıtlarken, sulama ihtiyacı da üretim 

maliyetlerini artırmaktadır. 
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Şeker pancarı su noksanlığı stresine yanıt olarak ürettiği osmoprotektanlar ile kuraklık 

koşullarına adaptasyon sağlarken, oluşan bileşikler nedeniyle köklerde biriken şeker 

kalitesi olumsuz etkilenmektedir (33,34). Pancar yetiştiriciliğinde sulama ihtiyacının 

dolayısıyla sulama giderlerinin azaltılması ve kuraklık stresinden kaynaklanacak ürün 

kalite kayıplarının azaltılması için farklı stratejilerle (biyoteknoloji, ıslah vb) kurağa 

dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesi büyük önem taşımaktadır (35,36). 

Pancar yetiştiriciliğinde diğer önemli bir sorun ise kök sakallanması olarak bilinen 

rizomanya (rhizomania) hastalığıdır. Ülkemizde ve dünyada şeker pancarı yetiştirilen 

alanların önemli bir bölümü rizomanya hastalığı ile bulaşıktır (37–41). BNYVV'nin sebep 

olduğu rizomanya hastalığı şeker pancarına ekonomik olarak zarar veren en önemli virüs 

kaynaklı hastalıktır. Hastalık bitkilerin şeker içeriğinde, kök ve şeker veriminde çok ciddi 

kayıplara neden olmaktadır (1,3,42).  

Kaya (2009), rizomanya hastalığına karşı yapılan kültürel mücadeleyi "virüs bulaşık 

alanlarda virüs miktarının azaltılması amacıyla soğuk topraklara erken ekim yapılarak, 

sulama miktarı azaltılarak ve münavebe uygulaması gibi kültürel tedbirler alınarak 

hastalıkla mücadele edilmeye çalışılmaktadır" şeklinde ifade etmiştir (38,43). Ancak 

rizomanya hastalığı ile mücadele edebilmek için yeni ve daha etkili genetik kaynakların 

araştırılması gerekmektedir (44). 

2.2. BİTKİLERDE STRESE YANIT MEKANİZMALARI 

Bitki stres faktörleri, temel olarak abiyotik ve biyotik stres olmak üzere iki grupta 

sınıflandırılabilir. Bitkiler yaşamları boyunca çevresel stres koşullarına (abiyotik) ve 

patojen enfeksiyonu gibi diğer canlıların (biyotik) etkisine maruz kalmaktadır (45). 

Bitkiler, bu stres faktörlerine yanıt verecek lokal ve sistemik adaptasyon mekanizmalarına 

sahiptir (46). 

Bitkiler, stres faktörlerinin sebep olduğu hasarları azaltmak ve büyüme ve gelişmelerine 

devam etmek amacıyla, stresin reseptörler ile algılanmasından başlayarak sinyal iletim 

adımlarıyla, fizyolojik, moleküler ve hücresel adaptasyon sağlayan genlerin ifadesini; 

transkripsiyonel, post-transkripsiyonel ve post-translasyonel seviyede düzenleyerek uyum 

sağlayıcı (adaptif) yanıtlar geliştirirler (47–50).  
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Düşük stres düzeyleri dahi birçok genin ifade seviyesini etkilemektedir (51). Bitkinin 

bulunduğu farklı stres koşullarında, bitki hormon sinyal yolağı genlerinin, taşıyıcı 

proteinlerin, önemli metabolik yolak genlerinin ve transkripsiyon faktörlerinin ifade 

seviyeleri çevresel etkilere yanıt olarak düzenlenmektedir (52,53). Ozmotik düzenleme 

mekanizması, antioksidan savunma mekanizması, stresle ilişkili genler ve RNA susturma 

mekanizması strese yanıtta anahtar rol oynamaktadır. Bitkilerde önemli strese yanıt 

mekanizmaları aşağıdaki başlıklar altında toplanabilir. 

2.2.1. BİTKİ HORMONLARI 

Bitki büyüme ve gelişmesini düzenleyen doğal (endojen) bitki hormonları (bitki büyüme 

düzenleyicileri: fitohormonlar) absisik asit (ABA), giberillik asit (GA), oksin (IAA), 

sitokinin (CK) ve etilendir (ET). Diğer bitki hormonları brassinosteroid (BR), jasmonik 

asit (JA) ve metabolit olarak salisilik asit (SA)'dir (46). Bitki hormon sinyal yolaklarında 

yer alan genlerin ifade seviyeleri stres koşullarına adaptasyon sağlamak üzere bitki 

tarafından tekrar düzenlenir (54–57). 

Absisik asit (ABA), kuraklık dahil çeşitli stres koşullarına adaptasyon sağlanmasında 

önemli rol oynamaktadır. Bu streslere karşı geliştirilen yanıtın düzenlenmesinde sinyal 

aracısı olarak hareket eden endojen bir habercidir (58). Virüs enfeksiyonu ABA tarafından 

ifadesi uyarılan genleri etkilemektedir (59). 

Transpirasyonun düzenlenmesi için gereken stomal kapanma ve yan (lateral) kök 

gelişiminin baskılanması temel olarak ABA tarafından kontrol edilmektedir (60–62). ABA, 

tohum olgunlaşmasında, tohum dinlenmesi (dormansi) ve çimlenmesinde rol oynar 

(63,64). ABA diğer fitohormonlarla birlikte hücre fizyolojik süreçlerinin düzenlenmesinde 

önemli görevlere sahiptir (65). Bitkilerin kuraklık koşullarına adaptasyon sağlamasında 

merkezi bir düzenleyici olarak görev yapar. Strese tepki olarak ABA tarafından düzenlenen 

reaksiyonlar moleküler düzeyde karakterize edilmiştir (66,67). 

ABA yolağında (Şekil 2.2.) görevli PP2C (protein fosfotaz 2C) geni, etkileşimde olduğu 

proteinden fosfat grubunu ayırmakta, ABA sinyalini ve bitkinin strese adaptasyonunu 

olumsuz yönde etkilemektedir. SnRK2 (sucrose non-fermenting 1-related protein kinase 2) 

geni ise etkileşimde olduğu proteine fosfat transfer ederek proteinin konformasyonunu ve 
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fonksiyonunu etkilemektedir. PP2C, SnRK2 geninin aktivitesini baskılayarak ABA sinyal 

yolağını engellemiş olur. ABA reseptörleri PYR/PYL (pyrabactin resistance 1/like), 

PP2C'nin inhibisyonunu sağlayarak SnRK2'nin baskılanmasına engel olur ve ABA sinyal 

yolağını harekete geçirir. SnRK2, ABA sinyalinin düzenlemesinde ve stomal kapanmanın 

sağlanmasında rol alan ABF (ABRE binding factors) transkripsiyon faktörlerini aktive 

eder. ABF, strese yanıt veren genlerin promotor bölgesinde bulunan ABRE (ABA response 

element, ACGTG) dizisine bağlanarak bu genlerin ifadesini düzenler. Bu düzenleme ile 

transpirasyon seviyesi azaltılarak adaptasyon geliştirilir (68–72). 

 

Şekil 2.2. ABA sinyal yolağı (73). 

Giberillik Asit (GA), bitki gelişiminin farklı aşamalarında görev alan ve bitkinin yaşam 

döngüsü boyunca hücre bölünmesini sağlayarak büyümeyi destekleyen önemli 

fitohormonlardan biridir (74). Kuraklık stresine karşı tolerans geliştirilmesinde ve 

fizyolojik adaptasyonda rol oynar (75,76).  

GA yolağında (Şekil 2.3.), GA reseptörü GID1 (GA insensitive dwarf 1), DELLA 

proteinine bağlanarak ubikitin-proteazom yolağı aracılığıyla DELLA’nın parçalanmasına 

(degrade olmasına) sebep olur (77,78). GA yolağındaki DELLA proteinleri, hücre 

çekirdeğinde yer alan ve büyüme ile ilişkili proteinlerin ifade seviyesini azaltan 

transkripsiyonel düzenleyicelerdir ve GA'nın negatif düzenleyicileri olarak GA'ya yanıt 

veren genlerin ifadelerini baskılar. DELLA, hücre büyümesinden sorumlu genleri uyaran 

transkripsiyon faktörü PIF4 (phytochrome interacting factor 4) genini baskılayarak GA 

sinyalinin fonksiyonunu azaltmada anahtar rol oynamaktadır (79–81).  

  

Şekil 2.3. GA sinyal yolağı (73). 

Absisik 
asit 

PYR/PYL PP2C SnRK2 ABF 
Stomal 

kapanma 

Giberillin GID1 DELLA PIF4 

Kök gelişimi 

Çimlenmenin 
uyarılması 
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Oksin (AUX/IAA; Auxin/Indole-3-asetik asit, oksinin ana formu), bitki gelişim süreçlerini 

düzenlemenin yanında biyotik ve abiyotik strese yanıtta da görev alan bir fitohormondur 

(82). Hücre bölünmesini ve farklılaşmasını, kök ve sürgünün biçimlendirilmesini 

etkilemektedir (83–85). Virüs stresi oksine yanıt veren genlerin ifadesini değiştirmektedir 

(59). ABA tarafından baskılanan lateral köklenme oksin tarafından artırılmaktadır (62,86). 

Sitokinin ile etkileşim halinde kök meristem doku aktivitesinin düzenlenmesini sağlar (87). 

Oksin yolağında (Şekil 2.4.), oksinin hücreler arası hareketi oksin taşıyıcıları (AUX1/LAX, 

auxin resistant 1/like) ile gerçekleşir (88). TIR1 (transport inhibitor response 1, F-box 

protein) oksin reseptörü olarak görev yapar. Oksin seviyesine bağlı olarak, negatif 

düzenleyici olan AUX/IAA'nın ubikitin-proteazom yolağı aracılığıyla degrade olmasına 

sebep olur (89,90). ARF (auxin response factor) oksine yanıt veren genlerin 

promotorlarında yer alan "oksin yanıt element dizisi"ne (AuxRE dizisi, TGTCTC) 

bağlanarak bu genlerin ifadelerini düzenler. AUX/IAA proteinleri ise ARF genlerini baskılar 

(91–93).  

Oksin tarafından ifadeleri düzenlenen önemli iki gen grubu GH3 (gretchen hagen 3) (94) 

ve SAUR (small auxin up rna) genleridir. GH3, oksine yanıt olarak abiyotik stres 

toleransının düzenlenmesinde rol oynar (95,96). SAUR genleri ise oksine yanıt veren 

genlerin en geniş grubu olarak bitki büyüme ve gelişmesini destekler (84,85,97). 

 

Şekil 2.4. Oksin sinyal yolağı (73). 

Sitokinin (CK), bitki büyümesini ve gelişmesini düzenleyen bir fitohormondur. Büyüme 

bölgesi olan sürgün ucundaki meristem doku gelişimini, hücre çoğalmasını, çiçek 

büyüklüğünü ve yaprak ömrünü düzenler (55,98). Kök meristem doku aktivitesinin 

düzenlenmesinde oksin ile etkileşim halindedir (87). Kuraklık stresine yanıtta rol alır (99). 

CK yolağında (Şekil 2.5.), CRE1/AHK (cytokinin response 1/histidin kinase) 

transmembran sitokinin reseptörüdür. Çevresel koşulları algılayarak hedef gen ifadesinin 

Oksin AUX1/LAX 
TIR1/ 

AFB 
AUX/IAA ARF 

AUX/IAA 

GH3 

SAUR 

 

Hücre 
genişlemesi 

Bitki 
büyümesi 
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düzenlenmesinde rol alır. AHP (histidine containing phosphotransfer peotein)'ye fosfat 

grubu transfer ederek etkileşime geçer (100,101). AHP, sitokinin reseptörü ile DNA'da özel 

bir diziye ([AG]GATT) bağlanan ARR (two-component response regulator) gibi yanıt 

düzenleyicilere aracılık eder. Tip-B ARR'ler sitokinin yanıtı için gerekli transkripsiyonel 

aktivatörlerdir. Tip-A ARR'ler ise negatif geri besleme ile sitokinin tarafından aktif edilen 

transkripsiyonunun baskılayıcıları olarak görev yapar (99,102,103). 

 

Şekil 2.5. Sitokinin sinyal yolağı (73). 

Etilen, patojen yanıtı, tohum çimlenmesi, meyve olgunlaşması, organ yaşlanmasını 

düzenleyen gaz halindeki bitki hormonudur (104). 

Etilen yolağı (Şekil 2.6.), etilenin negatif düzenleyicisi ETR1 (ethylene response 1) 

reseptörüne bağlanması ile başlar ve ETR1, etilen sinyal iletiminin diğer negatif 

düzenleyicisi CTR1 (constitutive triple response 1)'in inaktivasyonuna sebep olarak 

yolaktaki gen ifade seviyelerinin düzenlenmesini sağlar (105,106). EIN2 (ethylene 

insensitive 2) ve EIN3 (ethylene insensitive 3) etilen sinyal yolağının devamında pozitif 

düzenleyiciler olarak görev yapar. Etilen reseptörü, etilen sinyaline yanıtta görev alan 

EIN2 ile etkileşimdedir (107). EIN3 ise ERF1 (ethylene response factor 1)'in promotorunda 

yer alan PERE (primary ethylene response element) dizisine bağlanarak ifade edilmesini 

ve etilene yanıtın aktivasyonunu sağlar (108). 

 

Şekil 2.6. Etilen sinyal yolağı (73). 

Sitokinin 
CRE1/ 

AHK 
AHP B-ARR A-ARR 

Hücre 
bölünmesi 

Sürgün 
uzaması 

Etilen ETR CTR1 SIMKK MPK6 EIN2 EIN3 ERF1 

Meyve 
olgunl
aşması 

Yaşlan
ma 
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Diğer bitki hormonlarından; brassinosteroid (BR) çimlenme ve kök büyümesi dahil bitki 

gelişiminde görev alır (109–111). Hücre membran reseptörü BRI1 (BR insensitive 1) 

tarafından algılanır, aktive olan sinyal iletim yolağı bitki gelişimi için gerekli genlerin 

düzenlenmesini sağlar. Sinyal iletimine BSK (BR signaling kinases) aracılık eder (112).  

Jasmonik asit (JA) ve salisilik asit (SA) patojenlere karşı savunmada öne çıkan bitki 

hormanlarıdır (113,114). Salisilik asit sistemik kazanılmış direncin (SAR) gelişmesi için 

gereklidir ve SAR ile ilişkili PR (pathogen related) genlerinin ifadelerinin 

düzenlenmesinde NPR1 (regulatory protein 1) ile birlikte görev yapar (115,116). 

2.2.2. OZMOTİK DÜZENLEME 

Ozmotik düzenleme, suyun emilimini ve hücresel turgorun düzenlemesini sağlayarak bitki 

büyümesini olumlu yönde etkiler (117,118). Su noksanlığından kaynaklanan turgor 

kaybının artması büyümenin baskılanmasına neden olabilir (48). Stres koşullarında 

büyüme durdurularak bitkinin metabolik aktiviteleri azalır, stresten kaynaklanan hasarın 

azaltılması için hücrede ozmoprotektan bileşiklerin oranları artar (48,119). 

Gregor ve arkadaşları (2012) ozmotik düzenlemenin "hücresel zarları, proteinleri ve 

enzimleri dehidrasyona (su kaybı) karşı koruyucu işleve sahip osmoprotektanlar ile 

sağlandığını" ifade etmiştir (117). Glisin betain (GlyBet, glycine betaine), prolin (Pro), 

ektoin, polyol ve trehaloz (trehalose) gibi etkili osmoprotektanlar ile hücre su kaybına karşı 

korunarak stres toleransı geliştirilir (119–121).  

Ozmotik stres ile önemli osmoprotektanların biyosentizinde yer alan genlerin ifade 

seviyeleri değişir (122). Hücre içinde glisin betain birikmesi ve prolin üretimi osmotik 

stres toleransını artırmaktadır (123,124). Benzer şekilde poliamin (polyamin) ve trehaloz 

seviyelerindeki artışta kuraklık toleransını geliştirir (125,126). 

2.2.3. ANTİOKSİDAN SAVUNMA 

Bitkilerdeki birçok abiyotik ve biyotik stres, hücrede reaktif oksijen türlerinin (ROS, 

reactive oxygen species) birikmesine sebep olur. Önemli reaktif oksijen türleri; süperoksit 

(O2
-
), hidrojen peroksit (H202) ve hidroksil radikalleri (OH

-
)'dir (127). Bitkiler ROS’un 
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oluşturduğu stresin önlenmesi amacıyla antioksidan sistemlerin düzenlenmesini sağlayan 

enzimatik ve enzimatik olmayan mekanizmalar geliştirmiştir (118,128).  

Enzimatik olmayan antioksidanlar; askorbik asit (ascorbate), tokoferol (tocopherol), 

karotenoid (carotenoid), glutatyon (glutathione), fenolik bileşikler vd. olarak, enzimatik 

antioksidanlar ise; süperoksit dismutaz (SOD, superoxide dismutases), askorbat peroksidaz 

(APX, ascorbate peroxidase), katalaz (CAT, catalase), glutatyon peroksidaz (GPX, 

glutathione peroxidase) vd. olarak sınıflandırılabilir (129–131).  

Hücre hasarına sebep olan ROS seviyelerinin düzenlenmesinde birçok gen görev alır (130). 

Stresle birlikte antioksidan enzimlerin aktiviteleri artmaktadır (132). Antioksidanlar, 

oksidatif strese toleransta toksik radikalleri parçalar. Süperoksit radikalleri SOD tarafından 

hidrojen peroksite dönüştürülürken hidrojen peroksit, APX, GPX ve CAT tarafından 

parçalanır
2
 (Çizelge 2.1.). 

SOD ve CAT ifadesindeki artışın strese karşı toleransın gelişmesinde etkili olduğu (133–

135) ve kuraklık stresinin APX seviyelerinde önemli değişikliğe sebep olduğu 

gösterilmiştir (136). GPX, stomal kapanma, çimlenme ve büyümenin baskılanması gibi 

ABA yanıtını düzenleyen genler ile strese yanıtta görev alan genlerin ifadesini ve kalsiyum 

kanallarının aktivasyonunu düzenler (137). 

ROS üretiminin olumsuz etkilerinin yanında olumlu etkileri de söz konusudur. Apel ve 

Hint (2004), "stres koşullarında artan ROS seviyesinin toksik etkisini önlemek amacıyla 

antioksidanların devreye girmesinin yanında, patojenlere karşı savunma veya programlı 

hücre ölümü gibi süreçlerde sinyal molekülü olarakta ROS üretildiğini" belirtmiştir (138). 

Çizelge 2.1. Enzimatik antioksidanlar ve reaksiyon örnekleri. 

Enzimatik Antioksidan ROS Reaksiyon
2
 

SOD O2
-
 2 H

+
 + 2 superoxide = H2O2 + O2 

APX H2O2 H2O2 + L-ascorbate = 2 H2O + L-dehydroascorbate 

GPX H2O2 2 glutathione + H2O2 = glutathionedisulfide + 2 H2O 

CAT H2O2 2 H2O2 = 2 H2O + O2 

                                                 

2
 https://www.rhea-db.org 
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2.3. KURAKLIK VE VİRÜS STRESİ 

2.3.1. KURAKLIK STRESİ 

Kuraklık dünya çapında tarımsal üretimi sınırlayan önemli çevresel stres faktörleri arasında 

yer almakta olup, küresel arazi alanlarının %64'ü kuraklık veya su eksikliğinden 

etkilenmektedir (139,140). Eldem ve arkadaşları (2012) kuraklığı, "bitkinin normal 

gelişimi için gerek duyduğu su miktarına kısmen erişebilmesi ya da tamamen erişememesi 

olarak" tanımlamaktadır (141). Kuraklık stresi bitkinin besin ve su ile ilişkisini etkileyerek 

dokularda su içeriğinin azalması ile turgor kaybına, yaprak alanında küçülmeye, 

fotosentezin baskılanmasına, membran stabilitesinde azalmaya, kök gelişiminde 

gerilemeye, oksidatif hasara, büyümenin baskılanmasına ve sonucunda ürün miktarının ve 

kalitesinin azalmasına sebep olur (4,135,142,143). Kuraklık stresine maruz kalan bitkiler 

hayatta kalabilmek amacıyla, suyun etkin kullanımı ve kuraklığa tolerans geliştirilmesi ile 

ilgili olarak; hücresel ve organizma seviyesinde fizyolojik, morfolojik ve moleküler 

düzeyde adaptasyonlar geliştirmek zorundadır (49,141,144,145). Önemli adaptasyonlar 

arasında; stomaların kapanmasıyla karbondioksit (CO2) asimilasyonunun azaltılması ve 

fotosentezin gerekli seviyede sürdürülmesi, iyon dengesinin düzenlenmesi, oksidatif 

hasarın engellenmesi için antioksidan ve osmolit sentezinde yer alan koruyucu genlerin 

ifadelerinin düzenlenmesi, suyun aquaporinler ile dokulara dağılımının sağlanması ve 

hormonal düzenlemeler sayılabilir (48,128,146). 

Bitkilerde kuraklık toleransını, Wydra ve arkadaşları (2017) "su noksanlığı durumunda 

bitki büyümesinin çeşitli aşamalarında kararlı verim elde etme ve üretme yeteneğine" 

bağlarken (147), Fang ve Xiong (2015) ise "dokuların düşük su potansiyeline karşı 

direnme gücü ile ilişkili olarak, bitkinin kök ve yaprak özelliklerine, osmotik düzenleme 

yeteneğine, hormon seviyelerine ve hücre membran dayanıklılığına" bağlamaktadır (148). 

Kuraklığa maruz kalan bitki tarafından su kaybının önlenmesi amacıyla verilen ilk tepki 

stomal kapanmadır. Bu sayede yapraklardan su kaybı azaltılarak, suyun etkin kullanımı ve 

transpirasyon verimliliği sağlanır (117,118). Stomaların kapatılması su kaybının 

azaltılmasını sağlarken aynı zamanda CO2 emilimini de kısıtladığı için fotosentez 

baskılanır (60). Fotosentezin baskılanması ise bitki büyümesini olumsuz yönde 

etkilemektedir (149).  
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Yapraklardan su kaybının azaltılması ile kuraklığa karşı adaptasyon sağlanırken topraktan 

suyun alınmasını sağlayan bitki kök sistemi de bu adaptasyonda önemli rol oynar (150). 

Stres koşullarında kökün canlı kütlesi azalır ve kökler uzayarak köklenme derinliğini artırır 

(151). Normal koşullarda lateral dallanmalar gösteren kök büyümesi, kuraklık durumunda 

lateral dallanma yerine toprağın daha alt katmanlarından su almak için birincil kök 

uzamasına yönelir (152). 

2.3.1.1. Kuraklık Stresi ve Transkripsiyon Faktörleri 

Bitki tarafından stresin algılanmasıyla birlikte adaptif yanıtta görev alan transkripsiyon 

faktörlerinin ve strese yanıt veren genlerin ifadeleri düzenlenir (153). Transkripsiyon 

faktörleri, biyotik ve abiyotik stres koşullarında bitki büyüme ve gelişmesinde rol alan 

bitki hormon yolaklarındaki genlerin, osmotik strese yanıt veren genlerin ve antioksidan 

savunmada yer alan genlerin ifade seviyelerini düzenler (54,154–157). Stres koşullarında 

transkripsiyon faktörleri, genellikle genlerin promotor bölgelerinde bulunan düzenleyici 

element (CRE, cis-acting regulatory element) dizilerine bağlanarak hedef genin ifadesinin 

düzenlenmesini sağlar (158). 

Yapılan transkriptom çalışmaları strese yanıtta görev alan genlerin promotor bölgelerinde 

yer alan CRE dizilerinin ve ilişkili transkripsiyon faktörlerinin tanımlanmasını 

sağlamaktadır (159) Önemli transkripsiyon faktörleri ve bağlandıkları düzenleyici element 

diziler Çizelge 2.2.'de verilmiştir. 
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Çizelge 2.2. Önemli transkripsiyon faktörü aileleri ve promotor bölgede pozisyon sıklık 

matriksine (PFM) dayalı olarak bağlandıkları düzenleyici element diziler
3
. 

Transkripsiyon 

Faktörü 
Motif  

ABF 
 

DREB/CBF 
 

AP2-ERF domain 
 

ARF (B3 domain) 
 

MYC (bHLH) 
 

MYB (bHLH) 
 

MYB (Tryptophan 

cluster)  

MYB (HTH) 
 

NAC (NAC-NAM) 
 

WRKY 
 

bZIP 
 

C2H2 (Zinc 

Finger)  

                                                 

3
 JASPAR: Açık kaynaklı, pozisyon sıklık matriksine (PFM, position frequency matrice) dayalı 

transkripsiyon faktör (TF) bağlanma profili veritabanı, http://jaspar.genereg.net/matrix-clusters/plants. 
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Özellikle osmotik strese yanıt veren genlerin promotor bölgesinde ABRE (ABA response 

element, ACGTG) ve DRE (dehydration responsive element, A/GCCGAC) gibi CRE 

dizileri bulunur (160).  

ABA sinyal yolağında stres yanıtında görev alan bZIP (basic leucine zipper) protein 

ailesinin üyesi olan ABF (ABRE binding factors), ABRE dizisine bağlanarak, strese yanıt 

veren genlerin ifadesini düzenler (72). Stres uygulanmış kanola bitkisinde yapılan bir 

çalışmada, ABF2 transkripsiyon faktörünün uyarıldığı ve strese yanıt veren genlerin 

(RD29B, RAB18 ve KIN2) ifadesini düzenlediği gösterilmiştir (161). 

AP2/ERF (apetala 2/ethylene response factor) transkripsiyon faktörü ailesinin üyesi olan 

DREB/CBF (dehydration responsive element binding/CRT binding factors), DRE dizisine 

bağlanarak, strese yanıt veren genlerin ifadesini düzenlemektedir (162). DREB2 

transkripsiyon faktörünün kuraklık stresi uygulanmış transgenik pamukta antioksidan 

genlerin (SOD, CAT, POD, GST) ve strese yanıt veren genlerin (GhERF2, GhNAC3, 

GhRD22, GhDREB1A, GhDREB1B, GhDREB1C) ifade seviyelerini arttırdığı gösterilmiştir 

(156). 

Transkripsiyon faktörleri strese yanıt veren genin ifade seviyesini etkilerken, diğer 

transkripsiyon faktörlerinin ifade seviyelerini de etkileyebilmektedir. Transgenik çeltikte, 

EREBP1 (ethylene responsive element binding protein 1) transkripsiyon faktörünün aşırı 

ifade edilmesinin, önemli transkripsiyon faktörlerinin (WRKY, NAC), strese yanıtta rol alan 

ABA yolağı ile ilişkili LEA5 (late embryogenesis abundant 5) ve jasmonat biyosentezi ile 

ilişkili RERJ1 genlerinin ifade seviyelerini artırarak kuraklık toleransını geliştirdiği 

belirtilmiştir (163). 

MYB, biyotik ve abiyotik strese yanıtta önemli rol oynayan transkripsiyon faktörlerinden 

bir diğeridir (164). Kuraklık stresinde aşırı ifadesi bitki stres toleransını artırır (165,166). 

Transgenik çeltikte MYB6'nın, oksidatif strese tolerans sağlayan enzimatik 

antioksidanlardan SOD ve CAT'in aktiviteleri ile osmotik streste görev alan prolin 

miktarını önemli oranda artırarak bitkinin canlı kalma oranını yükselttiği gözlenmiştir. 

Ayrıca stres toleransında görev alan önemli genlerin (OsLEA3, OsDREB2A, OsDREB1A, 

OsP5CS, SNAC1 ve OsCATA) ifadeleri artmıştır (165). Dayanıklı mısır ile hassas mısır 
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çeşitlerine uygulanan kuraklık stresi sonucu, dayanıklı çeşitte, MYB24 ve MYB35 

transkripsiyon faktörlerinin ifadesinin arttığı gösterilmiştir (167).  

Transkripsiyon faktörü MYC, kuraklık stresinde, ABA ve JA sinyal yolağı tarafından 

uyarılan genlerin promotorunda yer alan düzenleyici element (G-box, CACNTG) dizisine 

bağlanarak bu genlerin ifade seviyelerini etkiler (168–170). MYC, DELLA proteinleri ile 

etkileşime geçerek GA yolağının düzenlenmesinde görev alır (171). MYB ile birlikte 

kuraklık stresine karşı yanıtta görev alan önemli genlerden RD22'nin ifadesinin 

düzenlenmesinde transkripsiyonel aktivitör olarak fonksiyon gösterir (172). 

Transkripsiyon faktörü ailelerinin bazı üyelerinin strese yanıtta farklı ifade seviyelerine 

sahip olduğu görülmektedir. NAC transkripsiyon faktörü ailesinin üyelerinden NAC6 

transkripsiyon faktörünün aşırı ifadesinin, transgenik çeltikte, kuraklık stresine yanıt veren 

genlerin ifadelerini artırarak toleransı geliştirdiği gözlenirken (173), NAC2 transkripsiyon 

faktörünün aşırı ifadesinin, ABA yanıtında ve abiyotik streste görev alan önemli genlerden 

LEA3, SAPK1 (stress activated protein kinase 1), SAPK10, bazı GTPazlar (RAB21, 

RAB16C, RAB16D) ve SnRK2'nin ifade seviyelerini düşürerek kuraklık stres toleransını 

azalttığı gösterilmiştir (174). Aynı türe ait kuraklığa dayanıklı ve kuraklığa hassas bitki 

çeşitleri, kuraklık stresine tolerans bakımından karşılaştırıldığında NAC transkripsiyon 

faktörü ailesinin üyesi olan NAC110'un ifadesinin arttığı gösterilmiştir (167).  

WRKY, bitki hormon yolaklarında ve patojen savunmasında görev alan, farklı stres 

koşullarında önemli fonksiyonlara sahip çok geniş etkili bir transkripsiyon faktörü ailesidir 

(175–178). Hedef gende W-box (TTGACC) dizisine bağlanmaktadır. WRKY 

transkripsiyon faktörü ailesinin bazı üyeleri strese yanıtta rol alan genlerin ifade 

seviyelerini azaltırken bazıları artırmaktadır.  

Transgenik buğdayda WRKY30'un aşırı ifadesi strese yanıt genlerinin (ERF5a, DREB1, 

DREB3, WRKY19, TIP2 ve AQP7) ifadelerini artırmıştır (157). Ancak pamukta yapılan 

çalışmada kuraklık stresine karşı toleransta önemli rol aldığı belirlenen GhWRKY33 

geninin Arabidopsis thaliana'ya aktarılması ile elde edilen transgenik bitkide kuraklıkla 

ilişkili genlerin (RD29A, DREB2A, ERD15 ve SOS2) ifade seviyelerini azalttığı 

gösterilmiştir (179). Kuraklığa dayanıklı ve kuraklığa hassas mısır çeşitleri ile yapılan 
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çalışmada ise, dayanıklı çeşitte WRKY20 ve WRKY64 transkripsiyon faktörlerinin 

ifadesinin arttığı gösterilmiştir (167).  

Osmotik strese tolerans ve antioksidan savunma mekanizmasının gelişmesi bakımından 

WRKY transkripsiyon faktörleri önemli rol oynamaktadır. Transgenik buğdayda 

WRKY30'un aşırı ifadesi, CAT, SOD ve APX gibi enzimlerin seviyelerini artırarak 

antioksidan kapasiteyi geliştirmiş ve oksidatif stresin azalmasını sağlamıştır (157). 

WRKY70 ve WRKY54 transkripsiyon faktörleri ile yapılan çalışmada çifte mutant (iki bölge 

mutasyonu içeren) Arabidopsis thaliana'da osmotik strese toleransın arttığı, normal 

örnekte ise stomal kapanmayı olumsuz etkileyerek osmotik strese yanıtın azaldığı 

gösterilmiştir (155). 

Bitki hormon yolağı ile ilişkili olarak, Arabidopsis thaliana'da WRKY46, WRKY54 ve 

WRKY70 transkripsiyon faktörlerinin brassinosteroid (BR) tarafından düzenlenen bitki 

büyümesini desteklediği ve kuraklıkla ilişkili genleri baskılayarak kuraklık toleransını 

azalttığı belirtilmiştir (180). 

2.3.1.2. Kuraklık Stresi ile İlişkilendirilmiş Genler 

Kuraklık ile ilişkilendirilmiş en geniş protein ailelerinden biri olan LEA (late 

embryogenesis abundant) protein ailesinin, bir çok bitki türünde farklı stres koşullarına 

tolerans sağlanmasında rol  aldığı gösterilmiştir (181–183). Vitis vinifera, Gossypium 

hirsutum, Gossypium arboreum ve Gossypium raimondii türlerinde yapılan domain 

taramasına göre LEA proteinlerinin 8-9 gruba ayrıldığı ve en geniş grubun LEA2 olduğu 

belirlenmiştir (184,185). LEA genleri, kuraklıkla ilişkili olarak NAC, WRKY, AuxRE, 

MYB, DRE ve ABRE gibi önemli CRE dizileri içerir (185). 

Transgenik çeltikte yapılan çalışmalarda, LEA1 geninin ABA duyarlılığını artırdığı ve stres 

toleransını geliştirdiği (186), LEA3 geninin strese karşı toleransta rol aldığı gözlenmiştir 

(187). Kanoladan izole edilerek Arabidopsis thaliana'ya aktarılan LEA4 geninin kuraklık 

stresi koşullarında bitki gelişiminde önemli rol oynadığı tespit edilmiştir (188). Mısırda 

yapılan diğer bir çalışmada ise LEA4 geninin eksojen ABA tarafından uyarıldığı ve 

osmotik strese yanıtta rol aldığı gösterilmiştir (189).  
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LEA2 grubunun önemli bir üyesi olan dehidrin (DHN; dehydrin) genleri oldukça 

hidrofilik yapıdadır (190). Arabidopsis thaliana, arpa ve üzümde yapılan çalışmalarda 

dehidrin genlerinin ifadesi ile stres toleransı arasında pozitif ilişki olduğu ve stres 

koşullarına karşı tolerans geliştirilmesinde rol aldıkları gösterilmiştir (185,190–192).  

Dehidrin geninin ifadesi kuraklık seviyesine göre veya dokudan dokuya değişiklik 

gösterebilmektedir. Zeytinden izole edilerek Arabidopsis thaliana'ya aktarılan dehidrin 

geninin, hafif kuraklık koşullarında, hem yaprakta hem de kökte ifadesinin arttığı ancak 

daha yüksek kuraklık koşullarında ifadesinin azaldığı gözlenmiştir (193). Cynodon 

dactylon'nın kuraklığa dayanıklı ve kuraklığa hassas çeşitlerinin kuraklığa maruz 

bırakılmasıyla, her iki çeşidin yaprağında ve kökünde dehidrin geninin ifadesi artarken 

dayanıklı çeşidin yapraklarında artışın daha fazla olduğu tespit edilmiştir (194). 

Kuraklığa dayanıklı ve kuraklığa hassas ayçiçeği çeşitlerine dozu artırılarak kuraklık stresi 

uygulandığında, dehidrin genlerinin dayanıklı ayçiçeği çeşidinde daha yüksek oranda ifade 

olduğu gözlenmiştir (195). 

2.3.2. VİRÜS STRESİ 

Bitki virüsleri dünya çapında ürün kalite ve miktarını azaltarak ciddi ekonomik kayıplara 

neden olan en önemli patojenler arasındadır (196,197). Csorba ve arkadaşları (2015) 

virüslerin "sahip oldukları genetik materyalin (RNA veya DNA) kodladığı az sayıda viral 

protein ile enfeksiyon sürecini yönettiklerini" ve virüslerin "hücreden hücreye yayılımının 

plasmodesma ile sistemik yayılımlarının ise floem aracılığıyla gerçekleştiğini" ifade 

etmektedir (197). Virüsler, çoğalmaları ve hareket etmeleri için gerekli viral proteinlerin 

konakçı ile etkileşime geçirirler ve sistemik yayılımlarını gerçekleştirerek, bitkide; yaprak 

polaritesinin kaybına, kloroza, nekroza, morfolojinin değişmesine, hücre bölünmesinin 

kontrolünün ve üreme fonksiyonlarının bozulmasına ve böylece hastalığa sebep olmaktadır 

(198–201). 

Virüslerin transmisyonu hayatta kalmaları için gerekli olan biyolojik döngülerinde önemli 

bir adımdır (202). Virüslerin çoğu bitki ile ilişkili bir vektör organizma tarafından taşınır. 

Önemli bitki virüsü vektörleri; Böcekler, nematodlar, parazitler ve akarlar’dır (203). Bazı 

önemli bitki virüs cins, tür ve vektörleri Çizelge 2.3.'te verilmiştir. 
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Çizelge 2.3. Önemli bitki virüs cins, tür ve vektörleri (202,204). 

Cins Tür Vektör 

Tobamovirus  TMV (Tobacco mosaic virus, Tütün mozaik virüsü) Mekanik 

Tospovirus  
TSWV (Tomato spotted wilt virus, Domates lekeli solgunluk 

virüsü) 
Böcek  

Begomovirus 
TYLCV (Tomato yellow leaf curl virus, Domates sarı yaprak 

kıvırcıklık virüsü) 
Böcek (beyaz sinek) 

Cucumovirus  CMV (Cucumber mosaic virus, Salatalık mozaik virüsü) Böcek 

Potyvirus  PVY (Potato virus Y, Patates Y virüsü) Böcek  

Caulimovirus CaMV (Cauliflower mosaic virus, Karnabahar mozaik virüsü) Böcek 

Begomovirus  
ACMV (African cassava mosaic virus, Afrika manyok mozaik 

virüsü) 
Böcek (beyaz sinek) 

Potyvirus  PPV (Plum pox virus, Şarka virüsü) Böcek 

Bromovirus  BMV (Brome mosaic virus, Brome mozaik virüsü) Böcek 

Potexvirus PVX (Potato virus X, Patates X virüsü) Mekanik 

2.3.2.1. Virüs Stresi ve Bitki Yanıtı 

Virüs enfeksiyonu ile karşılaşan bitkinin strese yanıtta geliştirdiği mekanizmalara; doğal 

bağışıklık sistemi (HR; hypersensitive reaction, aşırı duyarlı reaksiyon), sistemik 

kazanılmış direnç (SAR; systemic acquired resistance), ROS aktivitesinin ve stres 

hormonlarının düzenlenmesi ile antiviral RNA susturma mekanizması örnek olarak 

verilebilir. Virüsler konakçının savunma mekanizmasını harekete geçirmesine karşın sahip 

oldukları mekanizmalarla bu savunmaya karşı atak ile cevap verir (205–207).  

Virüs stresine karşı geliştirilen HR yanıtı, bitkilerde yaygın olan doğal bağışıklık 

sisteminin bir parçasıdır ve virüs enfeksiyonunun yayılmasını önlemek için bu bölgedeki 

hücrelerin ölümü ile enfeksiyon bölgesinin sınırlandırılması olarak tanımlanabilir. Bitkiler 

hücre yüzeyinde transmembran domain ile LRR (leucine-rich repeat) domain içeren ve 

hücre içinde nükleotid bağlanma (NB) domaini ile LRR domaini içeren (NB-LRR) çok 

sayıda immün reseptöre sahiptir. Bu reseptörler patojen efektörlerini tanıyan direnç (R, 

resistance) genleri tarafından kodlanır (208,209). NB-LRR virüslerin ribozomla 

birleşmesini ve genetik materyallerini transle etmelerini engeller. NB-LLR yanıtı ile viral 

translasyonun baskılanması RNA-P-cisimcikleri (RNA processing bodies) biyogenez 

mekanizmasının aşırı şekilde uyarılmasına sebep olur (210). R genleri tarafından patojen 

tespit edildiğinde plasma membranından iyon akışı düzenlenir. Hidroksit ve potasyum 
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hücre dışına çıkartılırken kalsiyum ve hidrojen iyonları hücre içine alınır. R genleri ile 

sağlanan dirence HR eşlik eder (211). HR süper oksit, hidrojen peroksit ve hidroksil 

radikalleri gibi ROS üretirken (212,213), patojenin bulaştığı bölgedeki lokal nekroz SA 

üretimini tetikler. Bu sinyal invazyon olmayan bölgelerde patojen ilişkili (PR, patogen 

related) genlerin sentezini indükler. Böylece sistemik kazanılmış direnç (SAR) sağlanmaya 

çalışılır (214).  

Virüs enfeksiyonunun bitkide aynı anda birçok mekanizmayı etkilediği görülmektedir. 

Virüs enfeksiyonu sonrası, transkripsiyon faktörlerinin (WRKY, NAC, MYB, ZF, AP2/ERF-

AP2 vb.), bitki hormon yolaklarında yer alan genlerin (etilen biyosentezi, sitokinin yolağı, 

oksin yolağı) protein kinaz genlerinin, miRNA biyogenezinde yer alan genlerin (AGO; 

Argonat, DCL; dicer like vb), savunma mekanizmasında görevli genlerin (heat shock 

protein,  calmodulin, NBS-LRR vb) ve patojen ile ilişkili genlerin (proteaz inhibitörler, 

peroksidaz, kitinaz vb) ifadelerinde önemli değişiklikler gözlenmektedir (215).  

Viral stres ile birlikte oksidatif fosforilasyon (glukoz-6-fosfat 1-dehidrogenaz), protein 

degredasyonu, katlanması ve modifikasyonu (ubikitin, poliubikitin protein, heat shock 

cognate 70,  PP2C), biyotik ve abiyotik stresle ilişkili genler; (kitinaz, patogen related PR1 

like protein, heat shock protein 83, heat shock protein 70), sinyal fonksiyonu olan genler 

(calreticulin, calmodulin) ile transkripsiyon faktörlerinin (WRKY6) indüklendiği 

raporlanmıştır (216).  

Farklı bitki türlerinde farklı biyotik stres faktörleri fotosentez ve karbon döngüsünde yer 

alan genlerin ifadelerini etkilemektedir (217). 

Virüs enfeksiyonu bitki transkripsiyon faktörlerinin ifadelerini etkiler (218). Domateste 

yapılan çalışmada, TYLCV (Tomato yellow leaf curl virus) enfeksiyonunun WRKY 

transkripsiyon faktörünün üzerine etkisi araştırılmış ve altı WRKY üyesinin (WRKY41, 

WRKY42, WRKY53, WRKY54, WRKY80 ve WRKY81) virüs enfeksiyonuna yanıtta görev 

aldığı tespit edilmiştir. Ayrıca bu transkripsiyon faktörlerinin biyotik stres yanıtında görev 

alan MAPK5 (mitogen activated protein kinase 5) ve ICS (isochorismate synthase) gibi 

genler ile etkileşim halinde olduğu gösterilmiştir (219). 



21 

 

Diğer bir transkripsiyon faktörü ailesi olan NAC genlerinin virüs enfeksiyonuna tepkisinin 

araştırılması için beş farklı virüs ile enfekte edilmiş çeltik tohumları kullanılmıştır. 

Mikroarray analizlerine göre enfekteli örneklerin çoğunda OsNAC ailesinden 75 gen farklı 

şekilde ifade olmuştur. NAC alt gruplarından NAC22, SND, ONAC2, ANAC34 ve 

ONAC3'ın ifadeleri ise tüm virüs enfeksiyonlarında azalmıştır. Virüs semptomlarının 

şiddeti ile ifadesi artan NAC'ların sayısının orantılı olduğu tespit edilmiştir (220). 

Şaperonların önemli bileşeni olan HSP70 (heat shock protein 70), yeni sentezlenen 

polipeptitlerin katlanması, hatalı katlanan proteinlerin tekrar düzgün bir şekilde katlanması 

ve proteinlerin yer değiştirmesi gibi fonksiyonlara sahip korunmuş geniş bir gen ailesidir. 

Virüsler çoğalabilmek için hücresel şaperonlara ihtiyaç duyarlar ve HSP70 virüs kapsül 

proteini (CP, coat protein) ile etkileşim halindedir (221,222). Bitkilerde viral enfekesiyonla 

birlikte HSP70 miktarının azaldığı görülmüştür. Domateste yapılan başka bir çalışmada 

TYLCV (Tomato yellow leaf curl virus) enfeksiyonundan sonra yaprak ve kökte zamanla 

virüse ait kapsül proteininin miktarının arttığı buna karşın konakçı HSP70 protein 

miktarının azaldığı, enfekte olmayan bitkide HSP70'in çözünür halde olmasına karşın virüs 

enfeksiyonu ile birlikte çözünmez kütle halinde bulunduğu tespit edilmiştir (221). 

Virüs enfeksiyonu antioksidan savunma sisteminin harekete geçirilmesini sağlarken, aynı 

bitkiye ait hassas ve dayanıklı çeşitler bakımından faklı sonuçlar doğurabilir. Strese 

dayanıklı ve strese hassas domates hatlarına uygulanan TYLCV (Tomato yellow leaf curl 

virus)'nin; hassas çeşitte ROS içeriğini ve antioksidatif yanıt seviyelerini artırdığı ancak 

dayanıklı çeşitte savunma mekanizmasının daha az harekete geçtiği ve homeostasisini 

devam ettirdiği gözlenmiştir. Ayrıca dayanıklı çeşitte nitrojen ve karbon kaynakları da 

hassas çeşide göre daha az etkilenmiştir. Hassas çeşitte SOD, APX, thioredoxin 

peroxidase, ferredoxin-nitrite reductase gibi detoksifikasyonda görev alan antioksidanların 

miktarı artmıştır. Bu sonuç hassas çeşide göre dayanıklı çeşidin virüs stresine karşı daha 

dengeli davrandığını göstermektedir (223). 

Virüs enfeksiyonu ile birlikte bitki stres genlerinin ifadelerinde değişiklik meydana gelir. 

Arabidopsis thaliana'da TuMV (Turnip mosaic virüs, Şalgam mozaik virüsü) enfeksiyonu, 

strese yanıt veren genlerden GBF3 (G-box binding factor 3) ve XTR3 (xyloglucan 

endotransglucosylase/hydrolase 3) genlerinin ifadesini artırırken, oksin yanıtında görev 
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alan SAUR ve etilene yanıtta görev alan transkripsiyon faktörü RAP2.9 (ethylene 

responsive transcription factor) genlerinin ifadelerini azalttığı görülmüştür (59). 

Bitkiler virüs enfeksiyonuna karşı dirençlerini diğer organizmalar ile destekleyebilirler. 

Rizobakteriler bitki büyümesini destekleyen bakteri (PGPR) grubudur. Bitkiler simbiyotik 

ilişkide oldukları rizobakteriler sayesinde virüse karşı daha dirençli olabilmektedir. Tütün 

bitkisinde PGPR (Paenibacillus lentimorbus) ve CMV (Cucumber mosaic virus) ile 

yapılan çalışmada PGPR inokülasyonunun bitkiyi daha sağlıklı duruma getirdiği ve bitkiye 

virüs yüklenmesini azalttığı tespit edilmiştir. Sadece CMV enfeksiyonlu bitkilerin 

fotosentetik aktivitesi gerilerken PGPR ve CMV'nin birlikte uygulanması ile fotosentetik 

aktivitenin arttığı gözlenmiştir. PGPR inokülasyonu önemli antioksidanlardan CAT, SOD 

ve GPX aktivitesini azaltırken, CMV enfeksiyonlu bitkilerde bu antioksidanların aktivitesi 

artmakta, PGPR ve CMV'nin birlikte uygulanması ile aktiviteleri tekrar azalmaktadır. Aynı 

şekilde PR1 geninin ifadesinin CMV enfeksiyonu ile artmasına karşın, PGPR ve CMV'nin 

birlikte uygulanması ile ifadesinin azaldığı gösterilmiştir (224). 

Çapraz korunma mekanizması da virüs stresine karşı toleransta rol oynar. Çapraz korunma, 

bir virüs tarafından diğer virüsün enfeksiyonunun engellenmesi veya baskılanması olarak 

tanımlanabilir (225). Transgenik bitkide TMV (Tobacco mosaic virus)'nin kapsül 

proteininin (CP, coat protein) ifade edilmesinin TMV'ye karşı direnç sağladığı 

gösterilmiştir. CP geninin ifade edildiği fidelerde semptom gelişiminin geciktiği ve 

transgenik bitkilerin %10 ila %60'ının deneyler süresince semptom geliştirmediği 

gözlenmiştir (226). Başka bir çalışmada ise tütünde TMV'ün replikazdan sorumlu dizisine 

ait segmentler PVX (potato virus X) vektörüne aktarılarak ifade edilecek şekilde modifiye 

edilmiştir. Modifiye edilmeyen PVX ile modifiye PVX enfekte edilen tütün yapraklarına 

TMV aşılanmış ve TMV birikimi ile hasar ölçümleri yapılmıştır. Modifiye PVX enfekte 

edilen yaprakların hastalıktan yüksek oranda korunduğu gözlenmiştir (227).  

2.3.2.2. Pancar Nekrotik Sarı Damar Virüsü (BNYVV: Beet Nectoric Yellow Vein 

Virus) 

Pancar Nekrotik Sarı Damar Virüsü (BNYVV: Beet Necrotic Yellow Vein Virus), çubuk 

şeklinde, zarfsız ve tek (+) zincir RNA virüs olarak Grup 4 virüs kategorisinde yer alan 

benivirüs cinsi üyesidir (228). 85 ile 390 nm arasında ve 20 nm çapında boyutlarda (229); 
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1.3 ila 6.7 kb büyüklükte 4 veya 5 segmentli genoma sahiptir (228). Genomik RNA 5' 

ucunda şapka (cap) ve 3' ucunda poliadenil taşır (230) (Şekil 2.7.). 

BNYVV, şeker pancarı köklerine toprak kaynaklı bir fungus olan Polymyxa betae (Keskin)  

(231) aracılığıyla bulaşarak "rizomanya" (rhizomania, kök sakallanması) hastalığına sebep 

olur (232,233). İlk olarak Canova tarafından 1959 yılında belirlenen (234) rizomanya 

hastalığı, yapraklarda solma, sararma, kloroz, nekrotik şekilde sarı damarlanma ve dikine 

büyüme, köklerde saçaklanma semptomları ile tanımlanır (40,235,236).  

 

Şekil 2.7. BNYVV genom yapısı (BNYVV virüsüne ait her bir RNA, 5' cap ve 3' polyA 

kuyruğu taşımaktadır. MTR: metiltransferaz, HEL: helikaz, PRO: proteinaz, POL: 

polimeraz (RNA-bağımlı RNA polimeraz), CP: kapsül proteini, ASS: montaj bölgesi, 

TRA: transmisyon, RT: readthrough protein, TGB: üçlü gen bloğu, CYS: sistein zengin 

protein, SYM: semptom ifadesi, N:nekroz (237,238)). 

BNYVV ilk kez Tamada ve Baba tarafından şeker pancarından izole edilerek 

tanımlanmıştır (232). BNYVV genomu, RNA1, RNA2, RNA3, RNA4 ve RNA5 olarak 4 

veya 5 segmentten oluşur. İlk dört segment farklı izolatlarda yaygın olarak bulunurken, 

RNA5'in bazı izolatlarda bulunduğu gösterilmiştir (239–242). RNA-1 ve RNA-2, 

BNYVV'nin replikasyonu, taşınması ve hareketi için gereklidir. RNA1 replikasyondan 

sorumlu proteinleri içeren büyük bir ORF (open read frame, açık okuma çerçevesi)'ye 
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sahiptir (243,244). RNA2, kapsül proteini (CP), readthrough proteini (RT), TGB1, TGB2, 

TGB3 genleri ile P14 proteini kodlayan altı adet ORF'ye sahiptir (245,246). RT domaini 

virüsün biraraya gelmesinde ve transmisyonda görev alır (247,248). Transmisyonda, RT 

domaininin C-terminalinde bulunan KTER motifi önemli rol oynar (246). TGB proteinleri 

virüsün hücreden hücreye hareket etmesini ve enfeksiyonun yayılmasını sağlar (245,249). 

RNA2 tarafından kodlanan P14 viral RNA susturma mekanizmasını baskılayıcı olarak 

görev yapar ve uzak mesafelere harekette rol oynar (250–252). Rizomanya semptomlarının 

gelişmesi ve virüsün yayılmasında RNA-3 ve RNA-4 görev alır. RNA3 tarafından 

kodlanan P25 rizomanya semptomları için gereklidir (253,254). RNA4 virüsün köklere 

girişinde anahtar rol oynamakla birlikte semptomların ilerlemesinde ve köklerde RNA 

susturma mekanizmasını baskılayıcı olarak etkilidir (255,256). RNA5'in kodladığı P26 

proteini patojeniteyi artırır (257). RNA3, RNA4 ve RNA5 dizilerinin farklı 

kombinasyonlarını taşıyan izolatlarda semptomların daha ciddi olduğu gözlenmiştir (239). 

BNYVV virüsü içerdiği RNA kompozisyonuna göre A, B, P ve J tipi olarak 

sınıflandırılmaktadır (37,39,258). 

2.4. MİKRO RNA (miRNA) 

miRNA'lar, transkripsiyon sonrası gen ifadesini düzenleyen, kodlanmayan RNA sınıfında 

yer alan küçük RNA'lardır. miRNA'ların %95'i 18-24 nükleotid (nt) uzunluğundadır ve 

ortalama uzunlukları 22 nükleotidtir (259). Komplementerlik esasına göre hedef mRNA'ya 

bağlanıp, mRNA'yı parçalayarak veya mRNA'nın translasyonunu baskılayarak gen 

ifadesinin düzenlenmesinde rol alır (260). 

Birçoğu bitki türleri arasında korunmuş olan miRNA'lar (261) bitki gelişimindeki önemli 

görevleri ile birlikte, virüs ve kuraklık stresine karşı bitki tarafından geliştirilen savunmada 

da rol oynayan RNA susturma mekanizmasının önemli bir üyesidir (262–268). miRNA'lar 

stresle ilişkili genleri, bu genleri etkileyen transkripsiyon faktörlerini ve bitki hormon 

yolaklarında yer alan genleri hedef alarak söz konusu genlerin ifadelerini düzenler 

(266,269,270).  
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2.4.1. miRNA BİYOGENEZİ 

miRNA, RNA polimeraz II tarafından 5' şapka (cap) ve 3' poliadenilli şekilde tek zincir 

birincil transkript (pri-miRNA, primary miRNA) olarak sentezlenir. pri-miRNA 

komplementerlik esasına göre kendi üzerinde katlanarak saç tokası şeklini oluşturacak 

yapıdadır. pri-miRNA önce 5'cap ve 3'polyA uçları işlenerek öncü RNA (pre-miRNA, 

precursor RNA) şeklini alır. pre-miRNA halen saç tokası yapısındadır. pre-miRNA tekrar 

işlenerek saç tokası yapısı çıkartılır ve miRNA-miRNA*
4
 dubleksi oluşturulur. pri-miRNA 

dan pre-miRNA'ya geçişte hem 3' ve 5' uçların hem de saç tokası yapının çıkartılması bu 

bölgelerin kesilmesinde görev alan çift zincir RNA-bağlanma domaini içeren DCL1 

(Dicer-like 1) tarafından katalizlenir (271,272). DCL1 bu işlemi gerçekleştirirken HYL1 

(Hyponastic Leaves1) ve SE (Serrate, C2H2 Zn-finger protein) proteinleri ona eşlik eder 

(273,274). HEN1 (Hua Enhancer) 21–24 nt uzunluğundaki küçük RNA dubleksini tanır ve 

miRNA-miRNA* dubleksinin 3' uçlarına metil grubu ekler (275). miRNA-miRNA* 

dubleksinin sitoplazmaya nasıl taşındığı net olmamakla birlikte exportin-5 proteinin 

bitkilerdeki ortoloğu HST (HASTY) tarafından taşınması muhtemeldir (276,277). miRNA 

dubleksinden yolcu (passenger, miRNA*) dizi ayrılırarak rehber (guide) miRNA AGO 

(argonate) proteinine yüklenir ve RISC kompleksi (RNA-induced silencing complexes) 

oluşur (Şekil 2.8.). AGO1 miRNA dizisini rehber olarak kullanarak hedef mRNA'yı dizi 

spesifik anlamda susturur veya translasyonunu baskılar (278–280). 

                                                 

4
 miRNA dubleksi aktif bir zincir (rehber, guide miRNA) ile komplementeri olan diğer zinciri (yolcu, 

passenger miRNA*) içerir. 
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Şekil 2.8. Bitki miRNA biyogenezi
5
 (276). 

                                                 

5
 Uyarlama (276). 
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2.4.2. miRNA VE STRES İLİŞKİSİ 

miRNA'lar, fonksiyonel ve düzenleyici proteinleri kodlayan hedef genlerini baskılayarak, 

abiyotik ve biyotik strese yanıtta rol alan bitki hormon sinyal yolaklarını, transkripsiyon 

faktörlerini ve oksidatif strese yanıt gibi savunma mekanizmalarını etkiler (Çizelge 2.4.). 

Mevcut miRNA veritabanlarında şeker pancarı kökenli bir kaç miRNA bulunmaktadır 

(281). Beta vulgaris'te in silico olarak yapılan miRNA tanımlama çalışmasında 13 olgun 

miRNA ve bu miRNA'ların hedeflediği büyüme, gelişme, transkripsiyon faktörleri ve 

stresle ilişkili 25 gen belirlenmiştir (282). Diğer bir çalışmada, Beta seksiyonunun diğer 

üyesi Beta macrocarpa yapraklarına BNYVV stresi uygulanması sonucunda, bitki hormon 

yolağında yer alan genleri de hedefleyen, bilinen 547 miRNA ailesine ait 129 miRNA ve 

282 potansiyel yeni miRNA belirlenmiştir (283). 
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Çizelge 2.4. Bazı miRNA'lar ve hedef genleri
6
. 

miRNA Hedef gen Bitki Türü Kaynak 

miR156 

miR157 

miR535* 

SBP/SPL (squamosa-

promoter binding 

protein/like) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Pamuk, 

Yonca, Balsam kavağı, Yabani pancar, 

Çeltik, Ammopiptanthus mongolicus, 

Panicum virgatum, Yer fıstığı, 

Arabidopsis thaliana, Arpa, Üzüm* 

(284), (285), (286), (287), 

(283), (288), (289), (290), 

(291), (292), (293), (294)* 

miR159 
MYB transkripsiyon 

faktörü 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Balsam 

kavağı, Yabani pancar, Çeltik, 

Ammopiptanthus mongolicus, 

Arabidopsis thaliana, Arabidopsis 

thaliana, Arpa 

(284), (287), (283), (288), 

(289), (292), (295), (293) 

miR319 

MYB transkripsiyon 

faktörü,  

TCP transkripsiyon 

faktörü*  

Balsam kavağı, Üzüm, Ammopiptanthus 

mongolicus, Arabidopsis thaliana * 

(287), (294), (289), (296)* 

 

miR160 
ARF (auxin response 

factor) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Pamuk, 

Çeltik, Balsam kavağı, Şeker kamışı, 

Yabani pancar, Çeltik, Üzüm, 

Arabidopsis thaliana 

(284), (285), (297), (287), 

(298), (283), (288), (294) , 

(292) 

miR167 
ARF (auxin response 

factor) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Çeltik, 

Üzüm, Ammopiptanthus mongolicus, 

Arabidopsis thaliana, Arpa 

(284), (288), (294), (289), 

(292) , (293) 

miR162 DCL1 (dicer like 1) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Yabani 

pancar, Üzüm, Ammopiptanthus 

mongolicus, Panicum virgatum 

(284), (283), (294), (289), 

(290) 

miR164 
NAC transkripsiyon 

faktörü 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Pamuk, 

Balsam kavağı, Çeltik, Yer fıstığı, 

Arabidopsis thaliana, Şeker kamışı, Arpa 

(284), (285), (287), (288), 

(291) , (292), (298) , (293) 

miR165 

miR166 

HD-ZIP (homeobox-

leucine zipper) 

Arabidopsis thaliana, Arabidopsis 

thaliana 
(299), (300) 

miR168 

miR403* 
AGO (argonat) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Pamuk, 

Yonca, Balsam kavağı, Arabidopsis 

thaliana, Domates* 

(284), (285), (286), (287), 

(292), (301)* 

miR169 NF-YA 
Arabidopsis thaliana, Arabidopsis 

thaliana, Mısır, Arpa 
(302), (303), (304) , (293) 

miR398 
SOD (süperoksit 

dismutaz) 

Arabidopsis thaliana ve Çeltik, Pamuk, 

Çeltik, Arabidopsis thaliana, Arabidopsis 

thaliana 

(284), (285), (305), (306), 

(133) 

miR393 

miR1532* 

TIR1 (transport inhibitor 

response 1) 

Pamuk, Şeker kamışı, Yabani pancar, 

Arpa, Fasulye* 

(285), (298), (283), (293), 

(307)* 

miR171 
GRAS transkripsiyon 

faktörü 
Yonca (286) 

                                                 

6
 Literatürler “bitki türü” sütunundaki soldan sağa sıralaması ile verilmiştir. 
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Çizelge 2.4. (devamı) 

miRNA Hedef gen Bitki Türü Kaynak 

miR172 AP2 (apetala 2) 
Yonca, Balsam kavağı, Çeltik, Üzüm, 

Yer fıstığı, Arpa 

(286), (287), (288), (294), 

(291), (293) 

miR396 
GRF (growth regulating 

factor) 

Arabidopsis thaliana, Tütün, Arabidopsis 

thaliana, Yer fıstığı 

(308), (309), (310), (291) 

 

miR1448 

miR1510* 
NBS-LRR Balsam kavağı, Fasulye* (287), (307)* 

miR528 APX (askorbat oksidaz) Çeltik (305) 

miR395 Sülfat taşıyıcı Çeltik (288) 

miR158 Trehaloz sentaz Patates (311) 

miR4398 
WRKY transkripsiyon 

faktörü 
Patates (311) 

* Tablo satırlarında yer alan miRNA, hedef gen, bitki türü ve kaynak bilgilerinin ilişkisini göstermektedir. 

Kuraklık stresi ile ilişkilendirilen korunmuş ve yeni miRNA'lar; şeftali (141), yabani çeltik 

(264), geven otu (265), arpa (312), çeltik (313), sorgum (314), mısır (315) ve üzüm (316) 

gibi çeşitli bitkilerde tanımlanmıştır. 

ABA sinyal yolağında rol alan MYB transkripsiyon faktörlerini (317) hedefleyen miR159 

ve miR319'un kuraklık stresinde farklı ifade edildiği (141,318) ve MYB transkripsiyon 

faktörlerinin baskılanmasının Arabidopsis thaliana'da kök büyümesini olumsuz yönde 

etkilediği gösterilmiştir (295). miR319'un TCP gen ailesini hedeflediği ve ifade 

seviyelerini etkileyerek yaprak gelişiminin kontrolünde rol aldığı tespit edilmiştir (296). 

Ayrıca miR159 ve miR319'un nematoda karşı bitki tarafından geliştirilen sistemik 

savunma yanıtına aracılık ettiği gösterilmiştir (319,320). 

Oksin sinyal yolağının düzenlenmesinde rol alan NAC transkripsiyon faktörlerinin (270) 

ifade seviyeleri miR164 tarafından düzenlenmektedir. Yer fıstığında yapılan çalışmada 

miR164'ün tohum gelişiminin düzenlenmesinde görev aldığı tespit edilmiştir (291). 

miR393 ve miR1532 oksin sinyal yolağındaki oksin reseptörü TIR1 genini, miR160 ve 

miR167 ise oksin yolağında strese yanıt veren genlerin ifadelerini düzenleyen ARF 

transkripsiyon faktörünü baskılayarak bitki gelişiminin düzenlenmesinde rol oynar 

(Çizelge 2.4.). Cassava'da oksine yanıt veren genleri hedefleyen miRNA'ların oksin 
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sinyalini baskıladığı, patojen enfeksiyonuna yanıtta ifadelerinin arttığı ve patojenlere karşı 

direnci arttırdığı belirtilmiştir (321,322). 

miR165 ve miR166'nın kuraklık stresine yanıtta görev aldığı (141,312) ve Arabidopsis 

thaliana'da farklı fitohormonların uygulanması sonucunda hem bu miRNA'ların hem de 

kök gelişiminde görevli hedef genleri olan HD-ZIP transkripsiyon faktörlerinin ifade 

seviyelerinin ciddi oranda değiştiği gösterilmiştir (299). 

miR169'un NF-YA transkripsiyon faktörlerini baskılayarak çiçeklenmeyi ve kök 

büyümesini desteklediği, kuraklık stresine direnç geliştirdiği gösterilmiştir (302–304). 

GRAS, strese yanıtta önemli bir fitohormon olan giberillik asit sinyal yolağının 

baskılanmasını sağlayan transkripsiyonel düzenleyicidir ve miR171 tarafından 

hedeflenmektedir. miR172 ise etilen sinyal yolağında rol alan AP2/EREBP transkripsiyon 

faktörü ailesinin üyesi AP2 genini baskılar (323) (Çizelge 2.4.).  

Yapılan çalışmalarda antioksidan savunma mekanizmasının önemli enzimleri SOD ve 

APX'in, miR398 ve miR528 tarafından hedeflenerek oksidatif stres toleransının 

gelişmesine katkı sağladıkları belirtilmiştir (305,306). Osmotik düzenlemede rol alan 

trehaloz sentaz ise miR158 tarafından hedeflenir (Çizelge 2.4.). 

miRNA'lar hedef genlerini baskılarken aynı zamanda miRNA biyogenezinde pre-

miRNA'dan olgun miRNA oluşmasına kadar gelişen süreçte anahtar role sahip DCL1 

enziminin ifadesini (miR162) düzenler. Post-transkripsiyonel gen susturma 

mekanizmasının en önemli bileşeni AGO ise miR168 ve mir403 tarafından 

hedeflemektedir (Çizelge 2.4.). miR162'nin kuraklık koşullarında ifadesinin ciddi şekilde 

değiştiği ve kuraklık stresine tolerans sağlanmasında görev alabileceği (290), miR168'in 

patojenlere karşı direncin geliştirilmesinde rol aldığı (324), miR403'ün ise AGO'nun 

ifadesini etkileyerek bitki gelişimini etkilediği gösterilmiştir (301). 

Bitki vejetatif faz değişimini ve çiçeklenmeyi düzenleyen SBP'yi hedefleyen mir156'nın, 

erken çiçeklenmeyi engellediği (325) tohum gelişim aşamalarını etkilediği, kuraklık 

stresine yanıtta fonksiyon gösterdiği ve kuraklığa toleransta rol oynayabileceği 

belirtilmiştir (290,291,312). Şeftalide yapılan çalışmada kuraklık stresinde miR156'nın 
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ifadesinin kök ve yaprak dokusunda arttığı (141), Thellungiella halophila'ya uygulanan 

kuraklık stresinde ise ifadesinin azaldığı gösterilmiştir (318). 

miR395'in sülfat taşıyıcı proteinlerin ifadesini düzenlediği (288), bakır, sülfat, ve fosfat 

gibi besinlerin noksanlığında ve aliminyum oksit gibi nanopartiküllere maruz kalan 

bitkilerde miR398, miR395 ve miR399'un ifade seviyelerinin arttığı ve strese yanıtta rol 

alabilecekleri belirtilmiştir (326,327). 

miR396'nın ifade artışı transkripsiyon aktivatör GRF'nin ifadesini baskılayarak hücre 

uzamasını, kök büyümesini ve hücre döngü hızını etkilerken (308), Arabidopsis thaliana 

yapraklarında stres koşullarında hücre bölünmesini baskıladığı (328), başka bir çalışmada 

ise yaprak gelişmesini etkilediği gösterilmiştir (310). 

Patojenlerin gelişmesini engelleyen, HR yanıtı dahil olmak üzere bitki savunma sisteminde 

yer alan NBS-LRR hastalık direnç proteinleri, miR1448 ve miR1510 tarafından 

hedeflenmektedir (Çizelge 2.4.). 

miRNA'lar, virüs enfeksiyonlarına karşı bitki tarafından geliştirilen antiviral dirençte rol 

alır (329,330) (Çizelge 2.5.).  
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Çizelge 2.5. Bitki virüsleri ve etkilenen miRNA'lar
7
. 

Bitki Türü Virüs Türü Etkilenen miRNA Kaynak 

Portakal 
CPsV (Citrus psorosis virus, 

Turunçgil kavlama virüsü)  

miR156, miR167, 

miR171 
(331) 

Arabidopsis thaliana 
CMV (Cucumber mosaic virus, 

Salatalık mozaik virüsü) 
miR159 (332) 

Papaya 
PMeV  (Papaya meleira virus, 

Papaya melerya virüsü) 

miR398, miR172,  

miR408, miR156, 

miR164, miR390, 

miR396, miR397, 

miR399, miR166, 

miR162 

(333) 

Çeltik 

RBSDV (Rice black streaked 

dwarf virus, Çeltik siyah çizgili 

bodurluk virüsü) 

miR164, miR396 (334) 

Domates 
ToLCV (Tomato leaf curl virus, 

Domates yaprak kıvırcıklık virüsü)  
miR1885 (335) 

Çeltik 
RSV (Rice stripe virus, Çeltik şerit 

virüsü) 
miR528 (336) 

Buğday 
WSMV (Wheat streak mosaic 

virus, Buğday çizgi mozaik virüsü)  
miR395 (337) 

Soya 
SMV (Soybean mosaic virus, Soya 

fasulyesi mozaik virüsü) 

miR168a, miR403a, 

miR162b, miR1515a, 

miR1507a, miR1507c, 

miR482a 

(338) 

Arabidopsis thaliana 

TYLCCNV (Tomato yellow leaf 

curl china virus, Domates sarı 

yaprak kıvırcıklık çin virüsü) BC1 

proteini 

miR165, miR166 (339) 

Pamuk 

CymRSV (Cymbidum ringspot 

virus, Cymbidum halkalı leke 

virüsü) BC1 proteini 

miR398, miR2950 (340) 

Mısır 

MCMV (Maize chlorotic mottle 

virus, Mısır klorotik benek virüsü), 

SCMV (Sugarcane mosaic virus, 

Şeker kamışı mozaik virüsü) 

miR159, miR393,  

miR394 
(341) 

Arabidopsis thaliana 
TuMV (Turnip mosaic virus, 

Şalgam mozaik virüsü) P1/HC-Pro 

miR171, miR156, 

miR160, miR164, 

miR167, miR172 

(342) 

Domates 
ToLCV (Tomato leaf curl virus, 

Domates yaprak kıvırcıklık virüsü) 

miR159, miR160, 

miR162, miR166a, 

miR166b, miR167, 

miR171, miR172, 

miR319, miR395, 

miR397, miR398 

(343) 

                                                 

7
 Çalışmalarda ilgilenilen miRNA'lar seçilmiştir. 
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Çizelge 2.5. (devamı) 

Bitki Türü Virüs Türü Etkilenen miRNA Kaynak 

Tütün 

CymRSV (Cymbidum ringspot 

virus, Cymbidum halkalı leke 

virüsü)  

miR168 (344) 

Domates 
TMV (Tobacco mosaic virus, 

Tütün mozaik virüsü)  

miR159, miR160, 

miR164a, miR166c, 

miR319c 

(345) 

Patates 
PVY (Potato Virüs Y, Patates Y 

virüsü) 

miR164, miR167, 

miR169, miR171, 

miR319, miR390, 

miR393, miR482e 

(346) 

Soya 
SMV (Soybean mosaic virus, Soya 

fasulyesi mozaik virüsü) 

miR160, miR393, 

miR1510 
(347) 

Tütün 

TMV (Tobacco mosaic virus, 

Tütün mozaik virüsü), ToMV 

(Tomato mosaic tobamovirus, 

Domates mosaik virüsü), PVY 

(Potato Virüs Y, Patates Y virüsü), 

TEV (Tobacco etch virüs, Tütün 

etch virüsü), PVX  (Potato virüs X, 

Patates X virüsü) 

miR156, miR159, 

miR160, miR164, 

miR165, miR166, 

miR167, miR169, 

miR171 

(348) 

Tütün 

PPV (Plum pox virus, Şarka 

virüsü), PVX  (Potato virüs X, 

Patates X virüsü), PVY (Potato 

virüs Y, Patates Y virüsü) 

miR156, miR171, 

miR398, miR168 
(349) 

miRNA aracılı gen susturma mekanizması bitkilerde virüslere karşı direnç geliştirilmesini 

sağlarken, virüslerde miRNA biyogenez yolağını baskılayacı proteinler üreterek 

kendilerini savunur. Virüsler tarafından üretilen baskılayıcı proteinlerden, BYV (Beet 

yellows virüs, Pancar sarılık virüsü)'nin kodladığı 21 kDa proteini (p21) ve TBSV 

(Tomato bushy stunt virüs, Domates cüce çalılık virüsü)'nin kodladığı 19 kDa proteininin 

(p19) miRNA-miRNA* dubleksi ile etkileşime geçerek miRNA'nın foknsiyonunu bozduğu 

(350), p21, p19 ve TuMV (Turnip mosaic virus)'nin kodladığı P1/HC-Pro tarafından 

miRNA metilasyonunu sağlayan HEN1'in işlevinin bozulduğu (351), CMV (Cucumber 

mosaic virus) tarafından kodlanan 2b proteinin ise RISC kompleksinin ana bileşeni 

AGO'nun aktivitesini bozduğu (352) gösterilmiştir. TRV (Tobacco rattle virüs, Tütün 

çıngırak virüsü) RNA1 tarafından kodlanan ve virüsün çoğalması için gerekli olan 16k 

proteinindeki mutasyonun bitkilerdeki viral RNA seviyesini düşürdüğü, bunun sebebinin 

ise 16k proteininin post-transkripsiyonel gen susturma mekanizmasını baskılama 

fonksiyondan kaynaklanabileceği gösterilmiştir (353). 
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Viral enfeksiyonlar miRNA'ların ve hedef genlerinin ifade seviyelerini etkiler  (131). Bitki 

gelişim süreçlerinde yer alan NAC, SBP, AP2, SCL ve ARF gibi genlerin anormal şekilde 

ifade edilmesini sağlayarak bitki gelişiminde kusurlara sebep olmaktadır (342). Portakalın 

CPsV (Citrus psorosis virüs, Turunçgil kavlama virüsü) ile enfeksiyonu sonucunda 

miR156, miR167 ve miR171'in ifade seviyeleri azalırken miR156'nın hedef geni SPL ve 

miR171'in hedef geni SCL (Scarecrow-like, GRAS domain)'nin ifade seviyeleri artmıştır 

(331). Domateste yapılan çalışmada ToLCV (Tomato leaf curl virus) enfeksiyonu ile 

miR159'nın ifadesi artarken miR164 ve miR171'in ifadeleri azalmıştır (354). Yine 

domateste, TMV (Tobacco mosaic virus) enfeksiyonunda, miR159, miR164a, miR166c ve 

miR319c-5p'nin ifade seviyeleri artarken, miR160, miR319a, miR319b ve miR319c-3p'nin 

ifade seviyelerinin azaldığı gösterilmiştir (345). Yapılan başka bir çalışmada ise patatesin 

PVY (Potato virus Y) ile enfekte edilmesi sonucunda miR164, miR167, miR169, miR171, 

miR319, miR390, miR393 ve NBS-LRR'yi hedefleyen miR482e'nin ifadelerinin arttığı 

gözlenmiştir (346). 

Virüse duyarlı soya fasulyesi çeşidinde, SMV (Soybean mosaic virus) enfeksiyonuna yanıt 

veren miRNA profilinin belirlenmesi için yapılan miRNA-mikroarray çalışmasında, 

miRNA biyogenezinde rol alan AGO1, AGO2, DCL1 ve DCL2 genlerini hedefleyen 

miRNA'ların (miR168a, miR403a, miR162b ve miR1515a) ve NBS-LRR hastalık direnç 

genlerini hedefleyen miRNA'ların (miR1507a, miR1507c ve miR482a) ifadelerinin arttığı, 

bu genlerin ifadelerinin ise azaldığı gösterilmiştir (338). 

Farklı virüs suşları farklı miRNA profili gelişmesine sebep olur. Arabidopsis thaliana'da 

şiddetli semptomlara sebep olan CMV (Cucumber mosaic virus) suşları tarafından üretilen 

2b proteinin MYB transkripsiyon faktörlerini hedefleyen miR159 işlevini bozarak 

patojeniteyi artırdığı ve miRNA ifade profilini değiştirdiği, ancak hafif semptomlara neden 

olan suşun miRNA ifade profileine etkisi olmadığı, dolayısıyla miRNA-aracılı gen 

susturmanın suşlara spesifik olarak farklılık gösterdiği gözlenmiştir (332). 

Virüs enfeksiyonunun şiddeti miRNA profilini farklı şekillerde etkiler. Papaya bitkisine 

farklı dozlarda PMeV  (Papaya meleira virus) enfekte edilmesi sonucunda, düşük dozda 

miR162'nin ifade seviyesinde önemli bir değişiklik olmamış, miR398, miR172 ve 

miR408'in ifade seviyesi artmış, miR156, miR164, miR390, miR396, miR397 ve 
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miR399'un ifade seviyesi azalmış, miR166'nın ifade seviyesi değişimemiştir. Ancak 

yüksek doz enfeksiyonlarda miR162, miR408, miR166, miR396'nın ifade seviyesi 

değişmez iken miR398, miR164 ve miR172'nin ifade seviyeleri artmış, miR156, miR390, 

miR397 ve miR399'un ifade seviyeleri ise azalmıştır. (333). 

Virüs enfeksiyonlarının sebep olduğu semptomlar ile miRNA ifadeleri arasında ilişki 

bulunur. Çeltikte yapılan çalışmada RBSDV (Rice black streaked dwarf virus) 

enfeksiyonunun miR164 ve miR396'nın ve hedef genlerinin ifadesini etkilemesi semptom 

gelişimi ile ilişkilendirilmiştir (334). Domateste yapılan diğer bir çalışmada ToLCV 

(Tomato leaf curl virus) enfeksiyonu sonucunda, miR159, miR319 ve miR172'un 

semptomlarla ilişkili olabileceği ve miR159, miR160, miR162, miR166a, miR166b, 

miR167, miR171, miR172, miR319, miR395, miR397 ve miR398'un ifade seviyelerinin 

virüs stresinden etkilendiği belirtilmiştir (343). 

TYLCCNV (Tomato yellow leaf curl china virus)'nin patojeniteden sorumlu ve yaprak 

polaritesinin bozulmasına sebep olan βC1 proteinin aktarılması ile elde edilen transgenik 

Arabidopsis thaliana'da miRNA165 ve miR166'nın ifade seviyelerinin azaldığı, yaprak 

polaritesinden sorumlu hedef genleri PHB (phabulosa) ve PHV (phavoluta)'nin ifade 

seviyelerinin arttığı gösterilmiştir (339). Pamukta yapılan çalışmada ise CymRSV 

(Cymbidum ringspot virus) tarafından kodlanan βC1 proteinini miR398 ve miR2950'nın 

hedeflediği gösterilmiştir (340). 

Virüs patojenitesi ile ortaya çıkan semptom şiddeti ile miRNA seviyeleri arasında 

korelasyon bulunur. Tütün bitkisine bulaştırılan TMV (Tobacco mosaic virus), ToMV 

(Tomato mosaic tobamovirus), PVY (Potato Virüs Y), TEV (Tobacco etch virus) ve PVX  

(Potato virüs X) farklı semptomlara ve farklı miRNA yanıtına sebep olmuştur. TMV ve 

ToMV ile bulaştırılan bitkilerde hastalık semptomları daha erken ortaya çıkmıştır. TMV ve 

ToMV daha şiddetli semptomlara neden olurken, PVX ve TEV daha az, PVY ise en az 

semptom oluşturmuştur. TEV yapraklarda kloroza, PVY ise yapraklarda hafif lekelenmeye 

sebep olmuştur. Virüs enfeksiyonlarının miRNA'lar üzerine etkisini araştırmak için seçilen 

miRNA'ların (miR156, miR159, miR160, miR164, miR165, miR166, miR167, miR169 ve 

miR171) seviyeleri ölçülmüştür. TMV ve ToMV enfekteli bitkilerde test edilen miRNA 

https://www.wikigenes.org/e/gene/e/839928.html
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seviyeleri önemli derecede artarken, TEV ve PVX orta derecede, PVY ise çok az 

değişikliğe sebep olmuştur (348). 

Farklı virüslerin eş zamanlı enfeksiyonu miRNA ifade seviyesini değiştirebilir. İki farklı 

bitki virüsünün birlikte enfeksiyonu, bir virüs tarafından enfeksiyona uğrayan bitkiye göre 

daha şiddetli semptomlar gösterirken miRNA ve miRNA tarafından hedeflenen genlerin 

ifadeleri de değişebilir. Tütün bitkisinde yapılan çalışmada PPV (Plum pox virüs) virüsü 

tek başına uygulanırken PVX (Potato virus X) ve PVY (Potato virus Y) virüsleri aynı anda 

uygulanmış ve sistemik semptomları karşılaştırılmıştır. Çift virüs enfeksiyonuna maruz 

kalan tütün bitkisinde semptomlar daha siddetli boyuta ulaşırken bazı miRNA'ların 

(miR156, miR171, miR398 ve miR168) ve hedef genlerinin ifadelerinin değiştiği 

gözlenmiştir. Bu sonuç semptomların artması ile miRNA ifadelerindeki değişimin ilişkili 

olduğunu gösterir (349). 

Virüs enfeksiyonu antiviral savunmada rol alan miRNA profilini etkiler. Brassica rapa ile 

yapılan bir çalışmada, TuMV (Turnip mosaic virus) enfeksiyonunda, miR1885'in TIR–

NBS–LRR hastalık direnç genlerini hedefleyerek antiviral savunma mekanizmasında rol 

aldığı belirlenmiştir (335). RSV (Rice stripe virus) ile enfekte edilen çeltikte, miR528'in 

ifadesinin azalması sonucunda hedef geni olan APX'in antiviral aktivitesinin arttığı 

gösterilmiştir (336). Mısırın MCMV (Maize chlorotic mottle virus) ve SCMV (Sugarcane 

mosaic virus) ile enfekte edilerek miRNA profili üzerine sinerjik etkisinin araştırıldığı 

başka bir çalışmada ise miR159, miR393 ve miR394'un antiviral savunmada rol 

alabilecekleri tespit edilmiştir (341).  CymRSV (Cymbidum ringspot virus) ile enfekteli 

tütün bitkisi yapraklarında agrobacterium infiltrasyonuyla miR168'in geçici olarak ifade 

edilmesi sonucunda hedefi olan AGO geninin translasyonunun baskılanması ile antiviral 

fonksiyonunun azaldığı görülmektedir (344). Soyada, SMV (Soybean mosaic virus) 

enfeksiyonunda, bitki antiviral direncinde miR160, miR393 ve miR1510'nun rol aldığı 

belirlenmiştir  (347). 

miRNA'ların virüs direncine etkisinin araştırılması için tütün bitkisinde yapılan çalışmada, 

bitki doğal bağışıklık sisteminde patojenlere direnç sağlayan R genleri için gerekli olan 

SGT1 genini hedefleyen miRNA içeren vektör tasarlanarak bitkiye aktarılmış ve bu 



37 

 

miRNA'nın ifade edilmesi ile bitkinin TMV (Tobacco mosaic virus) enfeksiyonuna karşı 

direncinin azaldığı gösterilmiştir (355). 

Ektopik miRNA uygulamalarının da virüs direncinin geliştirilmesinde rol alabileceği 

görülmektedir. Fahim ve arkadaşları (2012) "yapay olarak oluşturulan miRNA'ların ticari 

olarak değerli bitki türlerinde virüs direncinin geliştirilmesi için kullanılabileceğini" 

bildirmiştir (337).  

RNA-susturma-aracılı antiviral savunma mekanizmalarından diğeri siRNA (short-

interfering RNA) mekanizmasıdır (356). DCL2 ve DCL4 tarafından virüs kaynaklı çift 

zincir RNA'lar, 21-22 nükleotid uzunluğunda küçük RNA'lara parçalanır (357). Bu 

RNA'lar RISC kompleksine taşınarak AGO ile birlikte viral RNA'yı komplementerlik 

esasına göre parçalar (211). 

2.5. Beta corolliflora ve STRES TOLERANSI 

Beta corolliflora; autotetraploid genoma sahip (2n=4x=36) (358), Corollinae seksiyonunda 

yer alan, Türkiye ve komşu ülkelerinin yüksek rakımlı bölgelerinde yetişen yabani bir 

pancar türüdür. Beta corolliflora'nın virüs ve abiyotik streslere önemli oranda dayanıklı 

olması (13–19) bu stres faktörlerine karşı genetik kaynak olarak kullanılabileceğini 

göstermektedir. 

Guo ve arkadaşları (1994) tarafından Beta corolliflora ve Beta vulgaris türlerinin 

melezlenmesi ile elde edilen, türler arası hibrit M14 monosomik (Beta corolliflora'nın 

dayanıklı bir kromozomunu taşıyan) hattının kuraklık, soğuk ve tuz stresine karşı toleransa 

sahip olduğu belirtilmiştir (359). Yapılan diğer bir çalışmada ise bu M14 monosomik 

hattından, M14 glyoxalase I geni klonlanarak tütüne aktarılmış ve bu genin hücresel 

detoksifikasyon ile abiyotik stres koşullarına tolerans sağladığı belirtilmiştir (19). Bu 

araştırma sonuçları da Beta corolliflora'nın abiyotik strese karşı dayanıklılık için genetik 

kaynak olabileceğini destekler niteliktedir. 

Geliştirilen şeker pancarı hatlarının/çeşitlerinin biyotik stres faktörleri arasında özellikle 

BNYVV stresine karşı toleransı ıslahta ana hedefi oluşturmaktadır (1,5,6). Bu amaçla 

BNYVV'nin sebep olduğu rizomanya hastalığı ile mücadele, rizomanyaya dirençli şeker 

pancarı çeşitlerinin ıslahı ile gerçekleştirilmektedir (7,8). Ancak Beta vulgaris ve Beta 



38 

 

maritima'da BNYVV vektörü olan Polymyxa betae fungusuna karşı önemli bir direnç 

bulunamamıştır (11,14). Corollinae seksiyonunun ise BNYVV ve vektörü olan 

Polymyxa betae'ye karşı yüksek düzeyde direnç sağladığı gösterilmiştir  (14–16) 

Kısmen dirençli şeker pancarı çeşitlerinin yetiştirilmesinde yaygın olarak kullanılan önemli 

rizomanya direnç geni, Beta vulgaris subsp. vulgaris (Holly) kaynaklı Rz1 genidir (5). 

Lewellen ve arkadaşları tarafından (1987) yapılan çalışmada Holly ve hassas çeşidin 

çaprazlanması ile rizomanya'ya karşı direnç geliştiği ve Holly'deki direncin kısmen 

dominant bir gen (Rz1) ile sağlandığı tespit edilmiştir (9). 

Rizomanya'ya direnç geliştirilmesi için Beta vulgaris subsp. maritima kullanılarak farklı 

direnç genlerinin tespit edilmesi amacıyla çalışmalar yapılmıştır. Beta maritima'da 

rizomanyaya karşı direncin test edildiği bir çalışmada, Beta vulgaris ile Beta maritima 

başarılı şekilde çaprazlanmıştır. F1 bitkilerinin (dirençli X hassas) hepsinin direnç 

göstermesinin dominant dirence bağlı olabileceği, Beta maritima'nın rizomanyaya karşı 

dirençli olduğu ve bu direncin şeker pancarına aktarılabileceği gösterilmiştir (7). Beta 

maritima (WB42) ile yapılan başka bir çalışmada ise yeni bir direnç geni (Rz2) tespit 

edilmiş ve bu genin Holly'de bulunan Rz1 direnç geni ile yakın ilişkili olduğu gösterilmiştir 

(5). BNYVV direncine karşı Rz2 geninin Rz1 geninden daha etkili olduğu belirtilmiştir (8). 

Beta vulgaris ve Beta maritima kökenli Rz1 ve Rz2 gen bölgesini taşıyan Alba, Rizor, 

Holly ve WB42 gibi hatlar/çeşitler ticari olarak mevcut şeker pancarı çeşitlerinin ıslahında 

kullanılmaktadır (360–362). 

Beta maritima'da yapılan diğer çalışmalarda (WB41) Rz3, (R36) Rz4 ve (WB258) Rz5 

direnç genleri belirlenmiş ancak bu genlerin Rz1 ve Rz2 genleri ile aynı bölgede 

(Kromozom 3) oldukları belirlenmiştir (363–365). McGrann ve arkadaşları (2009), "Rz3, 

Rz4 ve Rz5 genlerinin, ayrı birer direnç geni mi yoksa aynı lokustaki aller mi olduğu 

tartışmalı olsada, rizomanya'ya karşı direncin sürdürülmesi için gerekli olabileceğini" ifade 

etmişlerdir (42). 

Virüse dayanıklılık temel olarak Rz1/Rz2 genlerine bağlı olarak sürdürülmekte, bu genleri 

taşıyan hatların/çeşitlerin dayanıklılığının %80’nin üzerinde olmadığı belirtilmiştir (366). 
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Rz1 ve Rz2'nin sağladığı dirençle ilgili olarak; Rz1, Rz2 veya Rz1+Rz2 direnç genleri içeren 

çeşitlerle yapılan çalışmada, BNYVV tespiti için toprak örneklerinde gerçekleştirilen 

ELISA testinde, Rz1 (Rz1rz1) geninin Rz2 (Rz2rz2)'ye göre çok daha fazla oranda pozitif 

olduğu, tek direnç genine sahip çeşitlerle her iki direnç genine sahip çeşit (Rz1Rz2) 

karşılaştırıldığında ise iki direnç genine sahip çeşidin çok daha az oranda pozitif olduğu 

görülmüştür (12) 

Ancak, Galein ve arkadaşları (2018) "yoğun olarak şeker pancarı yetiştirilen alanlarda, 

virüsün evrim geçirmesine bağlı olarak Rz1 veya Rz1+Rz2 geni içeren çeşitlerin 

rizomanyaya karşı geliştirdikleri direncin kırıldığını" ifade etmişlerdir (362). 

Rz geni dışında geliştirilebilecek dirençle ilgili olarak, geleneksel hibridizasyon yöntemi 

ile, Beta maritima'da BNYVV vektörü Polymyxa betae'ye direnç sağlayan genler 

(Pb1/Pb2) ile şeker pancarı Rz1 geninin kombinasyonu ile yapılan çalışmada, vektör 

kaynaklı direnç ile Rz1 direncinin hastalığın kontrolünde etkili olabileceği gösterilmiştir 

(21). 

Rizomanya hastalığına karşı dayanıklı şeker pancarı türlerinin ıslahı yerine, antiviral direnç 

geliştirmek amacıyla gerçekleştirilen transgenik çalışmalar önem kazanmaktadır. BNYVV 

virüsüne direnç geliştirmek amacıyla, bitkilerde HR yanıtını güçlendirme yeteneğine sahip 

HrpZ (harpin) proteininin tütün bitkisine ve şeker pancarına aktarılması ile elde edilen 

transgenik bitkilerde hastalık semptomlarının azaldığı ve BNYVV'ye karşı direnç 

geliştirildiği (367), BNYVV replikaz geninden elde edilen 400 nt'lik fragment kullanılarak 

oluşturulan vektörün transgenik şeker pancarında ifade edilmesinin BNYVV'ye karşı 

direnç geliştirdiği tespit edilmiştir (368). Başka bir çalışmada ise HrpZ proteini ve 

BNYVV replikaz enzimininin ifade edildiği vektörlerle oluşturulan transgenik tütünde, 

antiviral direnci oldukça arttığı ve bağışıklık sağlandığı, iki transgeni taşıyan bitkilerin tek 

transgeni taşıyan bitkilere göre daha fazla antiviral direnç geliştirildiği gösterilmiştir (369). 

BNYVV enfeksiyonu ile şeker pancarının antiviral direnç mekanizmaları arasındaki 

etkileşimin anlaşılması amacıyla proteomik çalışmalarda yapılmaktadır (370). 

Corollinae seksiyonunda ise BNYVV enfeksiyonu ve taşıyıcısı fungus toleransına yönelik 

çalışmalar son derece kısıtlıdır. Ancak sunulan literatür bilgilerinde Corollinae seksiyonu 
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türlerinde Polymyxa betae ve BNYVV'ye karşı yüksek oranda direnç bulunduğu 

belirtilmektedir. (16,371). 
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3. GEREKÇE VE AMAÇ 

Şeker pancarı (Beta vulgaris L.) dünya şeker üretiminin yaklaşık %23’ünü karşılamaktadır 

(372). Katma değerli bir ürün olarak şeker pancarı kırsal kalkınmayı destekleyen, göçü 

önleyen, istihdam sağlayan ve planlı üretimin öncüsü olan bir bitkidir. Dolayısıyla 

sürdürülebilir şeker pancarı tarımı ve şeker endüstrisinin geliştirilmesi için üretim 

maliyetlerinin düşürülmesi, yüksek verim ve olumsuz koşullara yönelik adaptasyon 

potansiyeline sahip çeşitlerin kullanılması ve Ar-Ge çalışmalarının arttırılması 

gerekmektedir (26). 

Şeker pancarı, kuraklık stresi ve BNYVV zararından doğrudan etkilenmekte ve bu stres 

faktörleri kök verimini, şeker oranını ve kalitesini önemli oranda azaltmaktadır.  

Kuraklık, şeker pancarı tarımında sulama yapılmadan yetiştiricilik yapılan ülkelerde 

vejetasyon dönemindeki yağış oranına bağlı olarak %40'lara ulaşan verim kaybına neden 

olmaktadır (2,373–375). Türkiye dahil sulu pancar tarımının yapıldığı ülkelerde ise sulama 

suyunun pahalı veya yetersizliğinden kaynaklanan sulama noksanlığına bağlı olarak 

gelişen kuraklık şartları ürün kök verimini düşürmektedir. Diğer taraftan, dünyada ve 

Türkiye'de şeker pancarı tarımının yapıldığı alanların önemli bir kısmı "rizomanya" 

hastalığına neden olan BNYVV virüsü ile bulaşık olup, hastalık bitkilerin şeker içeriğinde 

ve şeker veriminde %80’lere kadar azalmaya neden olmaktadır (42). 

Suya ulaşılabilirliğin ve su kalitesinin azalması ve şeker pancarı yetiştiriciliğinin suya 

dayalı olması nedeniyle çevresel ve ekonomik çözüm olarak kuraklığa dayanıklı şeker 

pancarı çeşitlerinin geliştirilmesi gerekmektedir (36,376). 

Kültür türleri ile yakın akraba yabani türlerin sahip oldukları stres tolerans özellikleri strese 

dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesinde önemli bir kaynak oluşturmaktadır (377). Özellikle 

biyotik strese dayanıklılığı artırmak için yabani gen kaynaklarındaki bu özelliklerin kültür 

çeşitlerine aktarılması zorunlu görünmektedir (378,379). 

Beta cinsi, 4 farklı seksiyonda (Beta, Corollinae, Nanae, Procumbentes) birçok yabani 

pancar türü içermekle birlikte (23) mevcut dayanıklı şeker pancarı çeşitleri kültür pancarı 

ile aynı seksiyonda yer alan ve kolay melezlenebilen, Beta maritima ile Beta vulgaris 
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türlerinin hibritlerinden elde edilmektedir. Ancak Beta maritima’nın gerek kuraklığa 

gerekse biyotik streslere dayanıklılık özelliğinin ıslahta kullanılması, gen kaynaklarının 

içerisinden uzun süren çalışmalarla doğru Beta maritama genotiplerin seçimine bağlılık 

göstermektedir. Bu türün biyotik ve abiyotik stres faktörlerine dayanıklılığı genotiplere 

göre değişmekte, poligenik özellikte olan toleransı ıslah jenarasyonları boyunca kontrol 

etmek kantitatif kalıtımdan dolayı güçleşmektedir. Bunun sonucu olarak ise iki türün 

melezlenmelerinden yarı tolerant hatların üretildiği, hatlardan aktarılan bu tolerantlığın ise 

zamanla çeşitlerde kırılabildiği görülmektedir (11). 

Son yıllarda rizomanya'ya karşı kısmi dirençli çeşitlerle geliştirilen direncin kırıldığı (12), 

bu çeşitlerde direnç geni bulunmasına rağmen şiddetli semptomlar görüldüğü 

bildirilmektedir (380,381). Direnç kırıcı virüs suşlarının artması nedeniyle hastalıkla 

mücadelede yeni yöntemlerin uygulanmasını (370), yeni direnç kaynaklarının araştırılması 

ve rizomanya hastalığına dayanıklı yeni çeşitlerin geliştirilmesi gerekmektedir (12,42). 

Virüs ve vektör direncinin birlikte değerlendirileceği konvansiyonel veya transgenik 

yaklaşımlara ihtiyaç duyulmaktadır (42). Farklı seksiyonlardaki direncin kombinasyonu ile 

yüksek seviyede direnç sağlanması önerilmektedir (10). Ticari çeşitlerde genelde Beta 

vulgaris kökenli Rz1 ve Beta maritima kökenli Rz2 gibi genlerle sağlanan hastalık 

direncinin virüs suşları tarafından kırılması, gelecekte daha patojen izolatların yayılmasına 

sebep olabilecektir. Bu nedenlerle yeni ve daha etkili yöntemler ile rizomanya direnç 

kaynaklarının araştırılması gerekmektedir (44). 

Diğer taraftan Anadolu'nun da gen merkezi olduğu Corollinae seksiyonunda yer alan Beta 

corolliflora, virüs ve kuraklık stresine karşı dayanıklılığa sahip önemli bir tür olmasına 

rağmen kültür pancarına ıslah ile yapılacak genetik rekombinasyonlar uzun süren 

çalışmalar gerektirmekte ve hibrit bitkinin gelişme sürecinde vejetatif aşamadan jeneratif 

aşamaya geçilememektedir (20). Islah sürecinde; Corollinae seksiyonunda yer alan türlerin 

tohumlarının çok sert olması ve zor çimlenmesi, şeker pancarı kromozomları ile aralarında 

yeterli homoloji olmaması (13), dayanıklılığın tam olarak aktarılamaması (382), geriye 

melezlemenin gerekmesi (378) gibi nedenlere Corollinae türleri ve Beta vulgaris'in 

hibridizasyonunda zorluklar yaşanmaktadır (21). Dolayısıyla Beta corolliflora ile 

melezlemelerin ıslahta virüs ve kuraklığa karşı şeker pancarı hibrit çeşitleri geliştirmek 

amacı ile kullanılması pratik bir çözüm olarak görülmemektedir. 
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Ayrıca günümüzde strese dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesi amacıyla türler arası melezleme 

bariyerlerinin aşılabilmesi ve ıslah sürelerinin kısaltılması için biyoteknolojik yöntemlerin 

kullanılması tüm dünyada kabul görmektedir. Bu yöntemlerden birisi de stres koşularına 

dayanıklı bitki türlerinin tolerans mekanizmalarının açıklanması amacıyla stres faktörleri 

ile ilişkili miRNA’ların tespit edilmesidir. Ancak şeker pancarında miRNA tespitine ve 

fonksiyonuna yönelik araştırmalar yok denecek kadar az olup pancar genom projesi 

dahilinde Beta maritima ve Beta vulgaris’ten kuraklık ve virüs stresine spesifik olmayan 

genel miRNA’lar tespit edilmiştir. Beta corolliflora türünde de kuraklık ve virüs stresine 

yönelik miRNA çalışması bulunmamaktadır.  

Bitki genomunda tolerans-dayanıklılığın kontrol mekanizmalarından birisi olan miRNA 

profillemesi ile yabani pancarlardan elde edilecek bulguların, ıslahta kullanılmayan yabani 

pancarlara yönelik biyoteknolojik uygulamalarda kullanılması ile birlikte bu türlerin daha 

faydalı gen kaynağı haline getirilmesi büyük önem taşımaktadır. Sunulan bilgiler ışığında;   

 Beta maritama’nın melezlenme avantajlarına karşı, virüs ve kuraklık ıslahında 

kullanılan dayanıklı Beta maritima genotiplerinin seçiminindeki zorluklar, yine bu 

genotiplerin ıslah sürecindeki dayanıklılık kırılmaları gibi dezavantajlarının ortadan 

kaldırılması için alternatif  yabani türlerde biyoteknolojik çalışmaların başlatılması, 

 Kültür pancarı ile melezleme bariyerleri bulunması nedeni hat-çeşit ıslahında 

kullanılamayan dayanıklı Corollinae seksiyonunun iki strese yönelik pancar 

dayanıklılık çalışmalarında kullanılması, 

tezin gerekçesini oluşturmaktadır. Bilgimiz dahilinde dünya literatüründe ilk çalışma 

özelliğinde olan bu araştırma sonuçlarıyla, kültür türleri ile yabani türler arasında strese 

karşı geliştirilen toleransın miRNA seviyesinde daha iyi anlaşılması hedeflenmiştir. 
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4. MATERYAL VE YÖNTEM 

4.1. MATERYAL 

Beta corolliflora türüne ait genotipler arasından BNYVV'ye dayanıklılığı tespit edilen
8
 ve 

bu genotiplere uygulanan kuraklık stresinde kuraklığa karşı en dayanıklı genotip olarak 

belirlenmiş olan
9
 Beta corolliflora 127 numaralı genotipi (Gen bankası bilgisi: Bilecik, TR 

51285) bitkisel materyal olarak seçilmiştir. Tohumlar T.C. Tarım ve Orman Bakanlığı Ege 

Tarımsal Araştırma Enstitüsü Müdürlüğü gen bankasından sağlanmıştır. 

4.2. YÖNTEM 

4.2.1. Beta corolliflora TOHUMLARININ ÇİMLENDİRİLMESİ VE BİTKİLERİN 

ELDE EDİLMESİ 

Beta corolliflora tohumlarının çimlendirilmesi ve bitkiye dönüştürülmesi Ergül ve 

arkadaşları (2018) tarafından uygulanan yönteme göre gerçekleştirilmiştir (383). Yöntem 

aşamaları aşağıda verilmiştir. 

Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait tohumlar, sert kabuklarının yumuşayıp 

açılabilmesi için sülfürik asit (H2SO4) ile 3 saat boyunca muamele edilmiştir. Asitle 

muamele edilen tohumlar musluk suyu altında yıkanarak asitten arındırılmıştır. Asitten 

arındırılan tohumlar gece boyu ılık suda bekletilmiştir. Sonrasında sert tohum kabukları 

binoküler altında bisturi yardımıyla kaldırılarak embriyo zedelenmeden ortaya 

çıkartılmıştır (Şekil 4.1.). Embriyolar sırasıyla tohum çimlendirme ortamı ve köklendirme 

ortamına ekilmiştir. 

                                                 

8
 "Şeker Pancarında Rhizomania’ya Dayanıklı Ebeveyn Hatların Geliştirilmesi ve Yabani Pancar 

Populasyonlarında Dayanıklı Genotiplerin Belirlenmesi" konulu 1003 TUBİTAK projesi, alt proje 

yürütücüsü: Prof. Dr. Ali ERGÜL. 

9
 “Beta corolliflora ve Beta procumbens Yabani Pancar Türlerinde De Novo Genom Dizileme, Biotik-

Abiotik Stres Gen Adaylarının Belirlenmesi ve Bazı Kuraklık Genlerinin Klonlanması” konulu 1001-

TUBİTAK projesi, yürütücü: Prof. Dr. Ali ERGÜL. 
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Şekil 4.1. Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait tohumların asitle muamelesi ve 

binoküler altında embriyoların çıkartılmasına ait genel görünüm. 

Tohum çimlendirme ortamı: MS (Murashige ve Skog) medium (4.4 g/L), sakkaroz (%3), 

BAP (6-benzyl amino purine, 1 mg/L), agar (8g/L), pH: 5.8’e ayarlanmış ve ortam 121 

o
C’de 15 dakika süreyle otoklavda sterilizasyona tabi tutulmuştur. Sterilizasyon sonrası 

ortam, çeker ocak altında soğutularak steril magentalara disposable pipet ve pipet tabancası 

yardımı ile 50 ml hacimde olacak şekilde dağıtılmıştır. Çeker ocak içerisinde katılaşan 

ortamları içeren magentaların kapakları kapatılarak parafilm ile sarılmış ve doku kültürü 

odasında muhafaza edilmiştir. Açılan embriyolar ilk olarak bu tohum çimlendirme 

ortamına alınmıştır (Şekil 4.2.). 30-45 gün süre ile doku kültürü odasında 16 saat karanlık, 

8 saat aydınlık koşullar altında ve 24 
o
C’ de sürgün oluşturan yabani tohumlar köklendirme 

ortamına alınmıştır. 

 

Şekil 4.2.  Çimlendirme ortamındaki Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait genel 

görünüm. 

Köklendirme ortamı: MS medium (2.2 g/L), sakkaroz (%3), IAA (indole-3-acetic acid, 1 

mg/L), agar (8 g/L), pH: 5.8’e ayarlanmış ve ortam 121 
o
C’de 15 dakika otoklavda sterilize 

edilmiştir. Bu ortam ile köklendirme sağlanmıştır (Şekil 4.3.). 
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Şekil 4.3. Köklendirme ortamındaki Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait genel 

görünüm. 

Köklendirme ortamında 30 gün bekleyen bitkilerin toprağa alıştırma sürecine geçilmiştir. 

Toprağa şaşırtma: Toprağa şaşırtma öncesinde köklendirme ortamında bulunan bitkilerin 

dış koşullara alıştırılması için magenta kapakları çeker ocak altında açılarak kapak yerine 

parafilm çekilmiş ve parafilmin üstünde iğne yardımı ile küçük havalandırma delikleri 

açılmıştır. İlk beş gün sonunda delik sayısı arttırılmıştır. Bu sayede bitkilerin dış koşullara 

alışması kolaylaştırılmıştır (Şekil 4.4.). 

Bu aşamadan sonra bitkiler 121 
o
C'de 15 dakika otoklavlanmış (steril) toprağa 

şaşırtılmıştır. Alıştırma dönemi boyunca bitkiler nemlendirilmiş plastik örtü ile 

kapatılmıştır. Düzenli aralıklarla plastik örtü kaldırılarak bitkilerin iklim odasında dış 

ortama alışmaları sağlanmıştır. 

 

Şekil 4.4 Toprağa şaşırtılmış Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait genel görünüm. 

Bitkilerin dış ortama alıştırma çalışmaları 3 hafta boyunca devam ettirilmiş, bitkiler 3 hafta 

sonunda denemeye alınmıştır.  

Denemeye alınan bitkiler için stres uygulama aşamasına geçilmeden önce (0. günde) 

kontrol örneği olarak kullanılmak üzere her hangi bir stres uygulanmamış olan Beta 

corolliflora 127 numaralı genotipine ait bir örnekten yeterli miktarda kök dokusu alınarak, 

çeker ocak altında öncelikle %10’luk çamaşır suyunda 15 dakika bekletilmiş, ardından 
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otoklavlı ddH2O (çift distile su) ile 3-4 kez dikkatlice yıkanmıştır. Yıkama sonrası dokular 

yine çeker ocak altında yaklaşık 10 dakika kurumaya bırakılmıştır. Sterilizasyondan sonra 

"kontrol (0. gün) kök örneği"ne ait kökler sonraki aşamalarda kontrol örneği olarak 

kullanılmak üzere sıvı azotla ezilerek homojen hale getirilmiş ve -80 
o
C'de tüplerde 

muhafaza altına alınmıştır. 

4.2.2. KURAKLIK STRESİ UYGULANMASI 

Dış ortama alıştırma süresi tamamlanan (3 hafta) Beta corolliflora 127 numaralı genotipine 

ait bir bitkiye iklim odasında 11 gün süre ile su noksanlığı şeklinde kuraklık stresi 

uygulaması yapılmıştır (Şekil 4.5.). Bu sürenin sonunda kuraklık stresi uygulanmış bir 

örnekten yeterli miktarda kök dokusu alınarak, çeker ocak altında öncelikle %10’luk 

çamaşır suyunda 15 dakika bekletilmiş, ardından otoklavlı ddH2O ile 3-4 kez dikkatlice 

yıkanmıştır. Yıkama sonrası dokular yine çeker ocak altında yaklaşık 10 dakika kurumaya 

bırakılmıştır. Sterilizasyondan sonra "kuraklık stresi uygulanmış kök örneği" sonraki 

aşamalarda kuraklık stresi örneği olarak kullanılmak üzere sıvı azotla ezilerek homojen 

hale getirilmiş ve -80 
o
C'de tüpte muhafaza altına alınmıştır. 

 

Şekil 4.5. Kuraklık stresi uygulanmış Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait genel 

görünüm. 

4.2.3. VİRÜS BULAŞTIRMA İŞLEMİ  

Dış ortama alıştırma süresi tamamlanan (3 hafta) Beta corolliflora 127 numaralı genotipine 

ait bir örnek, BNYVV bulaştırmak amacıyla, BNYVV’nin beş adet RNA (RNA1, RNA2, 

RNA3, RNA4, RNA5) bölgesini içeren virüs ile bulaşık olduğu bilinen Kayseri/Mahzemin 
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bölgesinden alınan referans toprak örneğine şaşırtılmıştır. 9 hafta süre ile iklim odasında 

16 saat karanlık, 8 saat aydınlık koşullar ve 25 
o
C’de virüs bulaştırılmıştır (Şekil 4.6.). 

  

Şekil 4.6. Beta corolliflora 127 numaralı genotipinin virüs bulaşık toprakta genel 

görünümü. 

Virüs bulaştırma işleminden 9 hafta sonra virüs bulaşık örnekten gerekli miktarlarda kök 

dokusu alınarak (Şekil 4.7.) çeker ocak altında öncelikle %10’luk çamaşır suyunda 15 

dakika bekletilmiş, ardından otoklavlı ddH2O ile 3-4 kez dikkatlice yıkanmıştır. Yıkama 

sonrası dokular yine çeker ocak altında yaklaşık 10 dakika kurumaya bırakılmıştır.  

Sterilizasyondan sonra "virüs stresi uygulanmış kök örneği" sonraki aşamalarda virüs stresi 

örneği olarak kullanılmak üzere sıvı azotla ezilerek homojen hale getirilmiş ve -80 
o
C'de 

tüplerde muhafaza altına alınmıştır. 

 

Şekil 4.7. Beta corolliflora 127 numaralı genotipinin virüs bulaştırılmış köklerinin 

görünümü. 

4.2.4. RNA İZOLASYONU 

Beta corolliflora 127 numaralı genotipine ait "kontrol kök örneği (KN)", "virüs stresi 

uygulanmış kök örneği (VR)" ve "kuraklık stresi uygulanmış kök örneği (KR)"nden 

toplam (total) RNA izolasyonu yapılmıştır. 
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RNA izolasyonu Wizard Promega Total RNA izolasyon kiti (Katalog no: Z3100) 

kullanılarak gerçekleştirilmiştir. Protokole ait aşamalar aşağıda verilmiştir. 

 Sıvı azot ile ezilen kök dokusundan 30-40 mg örnek doku 2 ml’lik tüpe alınır. 

 Üzerine 175 µl RNA Lysis Buffer eklenir, karıştırılır. 

 350 µl RNA Dilution Buffer eklenir, karıştırılır.  

 10 dakika 17.000 rpm’de santrifüj yapılır. 

 Üst faz yeni 2 ml’lik tüpe aktarılır ve üzerine 200 µl %95’lik etil alkol eklenir, pipetaj 

ile 3-5 kez karıştırılır. Kite ait kolon 2 ml’lik tüpe yerleştirilir ve karışım kolona 

aktarılır.  

 14.000 rpm’de 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Tüpün altında toplanan sıvı (supernatant) atılır, kolona 600 µl SV RNA Wash solüsyonu 

eklenir. 

 14.000 rpm’de 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Her bir izolasyon tüpü için, 40 µl Yellow Core Buffer, 5µl 0,09M MnCl2 ve 5µl DNAse 

I enzimi olmak üzere toplam 50 µl’lik karışım başka bir tüpte karıştırılarak, kolon 

filtresine değmeden kolona uygulanır ve 20-25 °C’de 15 dakika beklenerek, DNAse 

uygulaması gerçekleşir. 

 Süre sonunda 200 µl DNAse Stop solüsyonu (SV) kolon filtresine değmeden kolona 

uygulanır. 

 14.000 rpm’ de 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Kolona 600 µl SV RNA Wash solüsyonu eklenir. 

 14.000 rpm’ de 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Alt sıvı atılır, tekrar kolona 250 µl SV RNA Wash solüsyonu eklenir, 14.000 rpm'de 2 

dakika santrifüj yapılır. 

 Son olarak kolon filtresine değmeden 100 µl Nuclease Free su kolona eklenir ve altına 

yeni 2 ml’lik tüp konulur. 

 14.000 rpm’ de 1 dakika santrifüj yapılır. RNA içeren alta süzülen sıvı porsiyonlanarak 

-80 °C’de saklanır. 

Kontrol kök örneğinden izole edilen toplam RNA (KN-RNA), virüs stresi uygulanmış kök 

örneğinden izole edilen toplam RNA (VR-RNA) ve kuraklık stresi uygulanmış kök 

örneğinden izole edilen toplam RNA (KR-RNA) için kalite ve miktar ölçümleri amacı ile 
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%1’lik agaroz jel ve Nanodrop (ND–1000) spektrofotometre kullanılmıştır. KN-RNA, VR-

RNA ve KR-RNA miktar ve kalite ölçümleri bakımından yeterli bulunmuştur (Bölüm 5.1). 

İzole edilen toplan RNA'lar virüs bulaşıklığının tespit edilmesi, küçük RNA dizilemesi, 

miRNA validasyonu ve hedef gen validasyonlarında kullanılmak üzere porsiyonlanarak -

80 
0
C’de saklanmıştır. 

4.2.5. VİRÜS BULAŞIKLIĞININ TESPİT EDİLMESİ 

Virüs bulaştırılan Beta corolliflora 127 numaralı genotipinde, BNYVV genomunu 

oluşturan RNA1, RNA2, RNA3, RNA4 ve RNA5 bölgelerinin varlığını tespit etmek 

amacıyla Eş Zamanlı PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) (Roche Light Cycler LC 480, 

Şekil 4.8.) yöntemi ile Taqman Eş Zamanlı PZR reaksiyonları gerçekleştirilmiştir. 

 

Şekil 4.8. Roche Light Cycler LC 480 Eş Zamanlı PZR aleti  (Ankara Üniversitesi 

Biyoteknoloji Enstitüsü SİSBİYOTEK Laboratuvarı). 

4.2.5.1. Eş Zamanlı PZR 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları VR-RNA örneğinden virüs bulaşıklığının tespitinde 

kullanılmak üzere sentezlenen cDNA ile gerçekleştirilmiştir.  

4.2.5.1.1. cDNA Sentezi 

Eş Zamanlı PZR’nin ilk aşaması olarak VR-RNA örneğinden cDNA sentezi yapılmıştır. 

cDNA sentezi için First Strand cDNA Sentez kiti (Roche, Katalog No: 04896866001) 

kullanılmıştır. 
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Çizelge 4.1.'de sunulan RNA-primer karışımı PZR aletinde 65 
o
C’de 10 dakika bekletilip 

arkasından buza alınmış, Çizelge 4.2.'de verildiği şekilde hazırlanan ters transkripsiyon (rt, 

revers transcription) karışımı eklenerek, toplam 10 µl hacimde belirtilen reaksiyon 

koşullarında revers transkripsiyon işlemi gerçekleştirilmiştir. Sentezlenen cDNA Taqman 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonuna kadar -20 
0
C’ de saklanmıştır. 

Çizelge 4.1. RNA-Primer karışımının hazırlanması. 

İçerik Hacim 

RNA (200 ng) Değişken 

Oligo (dt) Primer (50 pmol/µl) 0,5µl 

Su (PZR grade) Değişken 

Toplam 6,5µl 

Çizelge 4.2. Ters transkripsiyon (rt, revers transcription) karışımı. 

İçerik Hacim 
Reaksiyon 

Koşulları 

Transcriptor Reverse Transcriptase Reaction Buffer (5X) 2µl  

55 
o
C 30 dakika 

85 
o
C  5 dakika 

10 
o
C  forever 

 

RNase Inhibitör (40 ünite/µl) 0,25µl 

dNTP mix (10 mM) 1µl 

Transcriptor ReverseTranscriptase Enzimi (20 ünite/µl) 0,25µl 

Toplam 3,5µl 

cDNA sentez sonrası %1’lik agaroz jel elektroforezinde kontrol edilmiş ve 

spektrofotometrik ölçümleri (ND-1000) yapılmıştır (Bölüm 5.2.). 

4.2.5.1.2. Eş Zamanlı PZR Reaksiyonları 

VR-RNA'dan sentezlenen cDNA kullanılarak 113O096 numaralı 1003-TUBİTAK 

projesinde
10

 belirlenen optimizasyon koşulları (Çizelge 4.4.) üzerinden Light Cycler 480 

Probes Master Mix kullanılarak Taqman Eş Zamanlı PZR gerçekleştirilmiştir. Taqman Eş 

Zamanlı PZR reaksiyonlarında kullanılan primer/prob dizileri Çizelge 4.3.'te verilmiştir. 

 

                                                 

10
 "Şeker Pancarında Rhizomania’ya Dayanıklı Ebeveyn Hatların Geliştirilmesi ve Yabani Pancar 

Populasyonlarında Dayanıklı Genotiplerin Belirlenmesi" konulu 1003 TUBİTAK projesi, alt proje 

yürütücüsü: Prof. Dr. Ali ERGÜL. 
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Çizelge 4.3. Eş Zamanlı PZR analizlerinde kullanılan Taqman primer/prob çifti dizileri (İ: 

İleri primer, G: Geri primer). 

Bölge 

adı 
(BNYVV) 

Primer dizisi 5'-3' 
Taqman prob dizisi  

5'-FAM/TAMRA-3' 
Kaynak 

RNA1 

İ: GAATAAAGGCCATGCCACAG 
CCTATCTTGATGAAGGTTGTTGTGG

TTTTCTCA 

Tubitak Proje No: 

113O096 (Ana proje 
no:113O095) G: CAAGAACCGACATAAGCAACTC 

RNA2 
İ:CATGGAAGGATATGTCTCATAATAGGTT 

TGACCGATCGATGGGCCCG (384) 
G:AACACTCACGACGTCCGAAAC 

RNA3 
İ: CCTAATGCAACAAATTTCCCTC 

CAGGTTTACATGGTGTGTTTGGTAA

ACACGGTTGA 

Tubitak Proje No: 
113O096 (Ana proje 

no:113O095) G: TACAAACCAGAGTGAACCCA 

RNA4 

İ: GTCGTTGGATGTTCCTGTGTC 

AAACACGTACACGTCCAACGCCAAC 

Tubitak Proje No: 

113O096 (Ana proje 
no:113O095) G: GGCATTAAGAAAGCACCCAG 

RNA5 
İ: GTGGTTCGGGATGTTGATTA 

AGGTTACTAAACAAAATAGCCCT (384) 
G: GTCAATATACTG ACAAAGAA 

Taqman primer/prob optimizasyon koşulları Çizelge 4.4.’te verilmiştir. 

Çizelge 4.4. Taqman primer/prob optimizasyon koşulları. 

Optimizasyon Koşulları BNYVV 
Kaynak 

RNA1 RNA2 RNA3 RNA4 RNA5 

Tm 52 
0
C 57 

0
C 52 

0
C 52 

0
C 50 

0
C 

T
u

b
it

ak
 P

ro
je

 N
o

: 
1

1
3

O
0
9

6
 (

A
n

a 

p
ro

je
 n

o
:1

1
3

O
0

9
5

) 

cDNA 2 µl 2 µl 2 µl 2 µl 2 µl 

İleri primer (10 pmol) 1 µl 1 µl 1 µl 1 µl 1.5 µl 

Geri primer (10 pmol) 1 µl 1 µl 1 µl 1 µl 1.5 µl 

Light Cycler 480 Probes 

Master Mix 

5 µl 5 µl 5 µl 5 µl 5 µl 

Taqman prob 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 

Su (PZR grade) 0,8 µl 0,8 µl 0,8 µl 0,8 µl 0,8 µl 

Toplam hacim 10 µl 10 µl 10 µl 10 µl 10 µl 

Optimizasyon koşullarına göre 5 gen bölgesine yönelik reaksiyonlar, her bir primerin 

belirlenen bağlanma sıcaklığı dikkate alınarak ilgili Taqman Eş Zamanlı PZR programına 

göre üç teknik tekrarlı olacak şekilde gerçekleştirilmiştir. Taqman Eş Zamanlı PZR 

reaksiyonlarında; her bir primer/proba ait örnekleri içeren cDNA ile optimize koşulları 

içeren oranlarda Taqman Prob Master Kit içerikleri karışımı (Taqman prob mix, Taqman 

gen spesifik prob, ileri ve geri primerler, su) alete ait 384’lük pleytlere yerleştirilmiştir. 

Pleyt Roche Light Cycler Sealing Foil ile plate kaplanarak 15.000 rpm’de 2 dk. santrifüj 
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edilmiştir. Santrifüj sonrasında, Roche Light Cycler LC 480 aletinde her gen bölgesi için 

optimize edilen programlar seçilerek koşturulmuş ve örneklere ait Ct (cycle threshold, eşik 

döngü değeri) değerleri elde edilmiştir (Bölüm 5.2.).  

4.2.5.1.3. Eş Zamanlı PZR Verilerinin Değerlendirilmesi 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonlarının analizinde kullanılan Ct değeri, gen ifadesindeki ilk 

anlamlı artışın gerçekleştiği noktayı belirtmektedir. Veriler, virüs bölgesi miktarı 

(BNYVV; RNA1, RNA2, RNA3, RNA4, RNA5) ne kadar fazla ise ilk anlamlı artışın da o 

kadar erken olacağı şeklinde yorumlanmıştır. 

4.2.6. KÜÇÜK RNA DİZİLEME 

Her iki stres koşulu için ortak olan kontrol kök örneğinden izole edilen toplam RNA (KN-

RNA), virüs stresi uygulanmış kök örneğinden izole edilen toplam RNA (VR-RNA) ve 

kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinden izole edilen toplam RNA (KR-RNA)'lar için 

kalite ölçümleri yapıldıktan sonra birer örnek (tüp) küçük RNA dizileme işlemleri için 

kullanılmıştır (Çizelge 4.5.). 

Çizelge 4.5. Küçük RNA dizilemede kullanılan stres-kontrol materyalleri ve RNA 

örnekleme kodları. 

No Materyal  
Materyal RNA 

Kodu 

1 Kontrol kök örneği (ortak) KN-RNA 

2 Virüs stresi uygulanmış kök örneği VR-RNA 

3 Kuraklık stresi uygulanmış kök örneği KR-RNA 

4.2.6.1. Dizileme Öncesi Kalite Ölçümleri 

Küçük RNA dizileme çalışmaları Genewiz Inc. (ABD) laboratuvarlarında 

gerçekleştirilmiştir. RNA örneklerinde dizileme öncesi tekrar kalite ölçümleri 

gerçekleştirilmiştir. RNA kalite ölçümleri için Nanodrop 2000 kullanılmıştır. Örneklerin 

saflığını kontrol etmek amacıyla kullanılan Nanodrop ile ölçülen A260/A280 oranının 2'ye 

yakın olması beklenmektedir (385). RNA kalite analizleri için Nanodrop ölçümlerine ek 

olarak örneklerin RIN (RNA integrity number) değerleri de ölçülmüştür. Toplam RNA 

kalite ölçümü için yaygın olarak kabul gören RIN değeri RNA degradasyonunu nicel 
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olarak hesaplayan matematiksel modele dayalı bir algoritmadır (386). RIN değerinin 7'den 

büyük olması birçok RNA dizileme protokolü için uygun kabul edilmektedir (387,388). 

RIN değerleri TapeStation (Agilent Technologies) ile ölçülmüştür (Bölüm 5.3.1). 

4.2.6.2. Küçük RNA Kütüphanesinin Hazırlanması 

RNA ölçümleri sonucu yeterli kalitede bulunan KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örnekleri 

küçük RNA dizilemesinde kullanılmıştır. Küçük RNA-dizileme kütüphanesi Illumina 

HiSeq teknolojisi ile “TruSeq small RNA library preparation kit” kullanılarak 

hazırlanmıştır. 

TruSeq small RNA library preparation kit: kütüphane hazırlamak için adaptör ligasyonu, 

ters transkripsiyon (rt, revers transcription), PZR amplifikasyonu ve jel purifikasyonu 

basamaklarını içerir. Kitte özellikle mikroRNA'ları ve 3' hidroksil grubuna sahip diğer 

küçük RNA'ları hedefleyecek şekilde modifiye edilmiş 3' adaptör kullanılmaktadır. Bu 

adaptörler her bir RNA molekülünün sonuna bağlanır ve cDNA elde etmek için reverse 

transkripsiyon reaksiyonunda kullanılır. Daha sonra cDNA ortak bir primer kullanılarak 

PZR ile çoğaltılır (389) (Şekil 4.9.). 

 

Şekil 4.9. Küçük RNA-dizileme örnek hazırlama basamakları. 

Örnekler, Illumina HiSeq (1x50 SR) platformunda dizilenerek (390) ham okuma verileri 

elde edilmiştir (Bölüm 5.3.2.). 

4.2.6.3. Dizileme Sonrası Kalite Ölçümleri 

Okuma kalitesinin ölçülmesi için Phred kalite skoru (Q skor) kullanılmıştır. Q skorlamada 

dizilemedeki hatalı okuma olasılığı belirlenmekte ve Q10, Q20, Q30 (Q10; 10 nükleotitte 1 

hatalı okuma olasılığı, Q20; 100 nükleotitte 1 hatalı okuma olasılığı,  Q30; 1000 

Kütüphanenin onaylanması 

Jel pürifikasyonu 

RT-PCR Amplifikasyonu 

Adaptör bağlanması 

Total RNA 



55 

 

nükleotitte 1 hatalı okuma olasılığı) şeklinde ifade edilmektedir (391). KN-RNA örneğine 

ait okumalar/küçük RNA dizileri (KN-sRNA), VR-RNA örneğine ait okumalar/küçük 

RNA dizileri (VR-sRNA) ve KR-RNA örneğine ait okumaların/küçük RNA dizilerinin 

(KR-sRNA) kaliteleri Q skor verilerine göre değerlendirilmiştir (Bölüm 5.3.3.). 

4.2.7. BİYOİNFORMATİK ANALİZLER 

Analizler, CLC Genomic Workbench (CLC-GW) (392), SQL Server, MS Excel, SPSS 

(393) ve miRCat (394) programları ile biyoinformatik web sunucuları/veritabanları 

kullanılarak gerçekleştirilmiştir (Bölüm 5.4.).  

CLC Genomic Workbench (V.11, V.12), Qiagen firması tarafından geliştirilen yeni nesil 

sekanslama (NGS, next generation sequencing) teknolojileri ile üretilen dizi verilerinin 

analiz edilmesini sağlayan kapsamlı bir programdır. CLC-GW, dizi kalite analizleri, 

dizilerin okunması, trim ve filtreleme işlemleri, küçük RNA tespiti, miRBase anotasyonu, 

kodlanmayan RNA'ların sınıflandırılması ve haritalama işlemlerinde kullanılmıştır.  

MS Excel (2007), Microsoft tarafından geliştirilmiş, verilerin tablolar ya da listeler halinde 

düzenlenmesini ve bu verilerle belirli hesaplamarın/analizlerin yapılabildiği programdır. 

SQL Server (2014) ise yine Microsoft tarafından geliştirilmiş ilişkisel veri tabanı yönetim 

sistemidir. Elde edilen dizi verileri bu programlara aktarılarak veri düzenleme, 

sınıflandırma, ifade analizleri vb. işlemler gerçekleştirilmiştir. 

miRCat programı, küçük RNA dizilerinden muhtemel saç tokası (hairpin) yapısına sahip 

olabilecek miRNA adaylarını belirlemektedir. miRCat, anote edilemeyen küçük RNA 

dizilerinin saç tokası yapılarının analizi için kullanılmıştır. 

SPSS (V.13) (Statistical Package for the Social Sciences) gelişmiş bir istatik analiz 

programıdır. Korelasyon analizleri için SPSS programı kullanılmıştır. 

psRNATarget (Plant Small RNA Target Analysis) Server 2017 (395), miRNA'lar ile 

hedef genleri arasındaki eşleşmeyi belirli skor tanımlarına göre analiz ederek miRNA'ların 

muhtemel hedef genlerini belirlemektedir. Bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizileri ve yeni miRNA adaylarının hedef gen analizleri için psRNATarget web sunucusu  

kullanılmıştır. 
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KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) web sunucusu (396,397), genom 

dizileme ve yüksek hacimli deneysel teknolojilerden elde edilen moleküler seviyedeki 

bilgiler ile biyolojik sistemlerin fonksiyonlarının araştırılmasını sağlayan bir veritabanıdır. 

Genlerin birbirleri ile olan ilişkileri dikkate alınarak moleküler yolaklar belirlenmektedir. 

Belirlenen hedef genlerin hangi yolaklarda yer aldığını belirlemek amacıyla KEGG web 

sunucusu kullanılmıştır. 

Panther (Protein Analysis Through Evolutionary Relationships) web sunucusu (398), 

genlerin ve genlerle ilişkili proteinlerin moleküler, hücresel ve biyolojik fonksiyonları 

bakımından sınıflandırılmasını sağlamaktadır. Ontoloji analizleri Panther web sunucusu ile 

gerçekleştirilmiştir. 

NCBI (National Center for Biotechnology Information) (399), özellikle DNA ve RNA dizi 

analizleri bakımından en kapsamlı veritabanlarından biridir. Dizi homolojilerinin 

belirlenmesi ve belirlenen genlere ait bilgilerin elde edilmesi için NCBI veritabanı, hedef 

genlere ait dizilerin elde edilmesi için Ensembl Plant (400), gen isimleri ve gen 

açıklamaları için Uniport (401) ve TAIR (The Arabidopsis Information Resource) (402)  

web sunucuları kullanılmıştır. Analiz basamaklarına ait genel akış şeması Şekil 4.10.'da 

belirtilmiştir. 
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Şekil 4.10. Analiz basamakları şeması. 

4.2.7.1. Adaptör Çıkartma ve Filtreleme 

KN-RNA örneğine ait okumalar/küçük RNA dizileri (KN-sRNA), VR-RNA örneğine ait 

okumalar/küçük RNA dizileri (VR-sRNA) ve KR-RNA örneğine ait okumalar/küçük RNA 

dizileri (KR-sRNA) dizileme platformları tarafından yaygın olarak kullanılan ve dizinin 

kalitesi hakkında bilgi içeren dosya biçimi (.fastq) formatında elde edilmiştir. Fastq 

formatındaki diziler CLC-GW programında açılarak, nükleotid veya protein dizisi için ">" 

işareti ile karakterize edilmiş text-tabanlı dosya formatına (.fasta) çevrilmiştir (Şekil 4.11.). 

Küçük RNA'ların belirlenmesi amacıyla, dizileme sonrası ham verilerin kalite analizleri 

Ham veri (diziler) 

Adaptör trimleme + uzunluk trimleme 

Poly ATGC trim 

Küçük (small) RNA saydırma (count) 

Beta 
Vulgaris 

Genomuna 
Haritalama 

RNA-Seq 
Contiglerine 
Haritalama 

mirBase Anotasyon 

Bilinen miRNA'ların belirlenmesi 

İfade 
Analizi 

Hedef 
Analizi 

Yolak 
Analizi 

Gen 
Ontoloji 
Analizi 

Anote Olmayan 
küçük RNA'lar 

1.Blast (rRNA, 
tRNA, snRNA, 

snoRNA) 

BNYVV genomuna 
Haritalama 

2.Blast (miRNA, 
precRNA, diğer RNA, 
Beta Vulgaris CDS) 

Hairpin (saç tokası) 
yapısı analizi 

Yolak 
Analizi 

Hedef 
Analizi 

Kalite 
Ölçümleri 



58 

 

(QC, Bölüm 5.3.3.) tamamlandıktan sonra dizileme sırasında kullanılan adaptör diziler 

(TGGAATTCTCGGGTGCCAAGG) varsayılan parametreler kullanılarak (Ek 1) 

çıkartılmış ve dizi uzunlukları 16-24 nükleotid arasında olacak şekilde filtrelenmiştir (Şekil 

4.11., parametreler: Ek 2,). Kalan okumalardan tekrarlı nükleotidler çıkartılarak (Çoklu-

tekrarlı-A/T/C/G dizileri, ardışık olarak 7 den fazla tekrar eden aynı nükleotidler, örneğin 

AAAAAAAA, parametreler: Ek 3) en az 5 okumaya sahip dizilerin filtrelenmesi 

(parametreler: Ek 4) sonucunda kalan diziler ile analizlere devam edilmiştir (Bölüm 

5.4.1.). 

 

Şekil 4.11. CLC-GW programında açılan ve filtrelenen dizilere ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.2. Küçük RNA'ların Belirlenmesi 

Okumalarda aynı olan dizilerin tespit edilmesi amacıyla CLC-GW programı kullanılarak 

adaptör dizileri çıkartılmış ve filtrelenmiş temiz okumalar saydırılarak (count) küçük RNA 

dizileri belirlenmiştir. Her bir küçük RNA'nın ifadesi sayısal olarak tespit edilmiştir (Şekil 

4.12., Bölüm 5.4.1.). 
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Şekil 4.12. Adaptör çıkartma, uzunluk filtreleme ve en az 5 okumaya sahip dizilerin 

filtrelenmesi sonucunda analizlere devam edilen dizilerde aynı olan dizilerin ifade 

sayılarına (count) ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.3. Küçük RNA'ların Haritalanması 

Her bir örneğe ait belirlenen küçük RNA dizileri, CLC-GW programı kullanılarak Beta 

vulgaris genomu ve Beta corolliflora RNA-dizileme kontiglerine haritalanmıştır (Şekil 

4.13., parametreler: Ek 5-6). Beta vulgaris genomuna haritalama "The Beta vulgaris 

Resource" web kaynağından elde edilen referans genom verisi kullanılarak 

gerçekleştirilmiştir (403). Beta corolliflora'ya ait referans genom ise bulunmamaktadır. Bu 

nedenle haritalama TUBİTAK 115O391
11

 no'lu 1001-TUBİTAK projesenin Beta 

corolliflora'ya ait yayınlanmamış RNA-dizileme verileri (kişisel görüşme ile elde 

edilmiştir) kullanılarak gerçekleştirilmiştir (Bölüm 5.4.2.1.-5.4.2.2.). BNYVV genomuna 

haritalama ise kodlanmayan RNA sınıflandırması aşamasında gerçekleştirilmiştir (Bölüm 

4.2.7.6.). 

                                                 

11
 “Beta corolliflora ve Beta procumbens Yabani Pancar Türlerinde De Novo Genom Dizileme, Biotik-

Abiotik Stres Gen Adaylarının Belirlenmesi ve Bazı Kuraklık Genlerinin Klonlanması” konulu 1001-

TUBİTAK projesi, yürütücü: Prof. Dr. Ali ERGÜL. 
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Şekil 4.13. KN-sRNA'nın Beta vulgaris'in kromozom1-scaffold (iskele)-1 dizisine 

haritalanmasına ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.4. Bilinen miRNA'ların Belirlenmesi 

miRBase, bilinen miRNA'ların detaylı bilgilerinin yer aldığı en geniş veritabanlarından 

biridir (404–407). Her bir örnekteki bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizilerini 

belirlemek amacıyla, CLC-GW programı ile miRBase V.22 veritabanı indirilmiş ve tüm 

bitki türlerine (viridiplantae) ait (Ek 7) bilinen miRNA dizileri kullanılarak küçük RNA 

dizilerinin anotasyonu yapılmıştır. miRBase anotasyonu programın varsayılan 

parametlerine göre gerçekleştirilmiştir (Ek 8). Anotasyon sonucunda küçük RNA dizileri 

ile eşleşen bilinen miRNA'lar olgun (mature), öncü (precursor) ve varyant olarak 

gruplandırılmıştır (Şekil 4.14., Bölüm 5.4.3.). 



61 

 

 

Şekil 4.14. miRBase anotasyonu sonucunda küçük RNA dizileri ile eşleşen bilinen 

miRNA'ların olgun (mature), öncü (precursor) ve varyant olarak gruplandırılmasına ait 

örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.5. Bilinen miRNA'ların İfade Analizleri 

Kontrol ve stres örnekleri arasında miRNA ifade seviyelerinin karşılaştırılması amacıyla 

ifade farklılığı analizi gerçekleştirilmiştir. İfade farklılığı analizleri küçük RNA dizileri ile 

eşleşen ve gruplandırılmış olgun miRNA verileri kullanılarak yapılmıştır. İfade kat 

değişimleri her bir örneğin orjinal ifade değerleri dikkate alınarak normalize edilen 

değerlere göre belirlenmiştir. TPM (transcripts per million) normalizasyon metodu 

kullanılarak her bir örnekteki her bir miRNA için normalize ifade değerleri aşağıdaki 

formüle göre hesaplanmıştır (141,408,409): 

(İlgili miRNA'nın ifade sayısı / Temiz okumaların toplam sayısı) X 10
6
 

Her bir miRNA normalize edilmiş ifade değerlerine göre karşılaştırılarak (VR-sRNA/KN-

sRNA, KR-sRNA/KN-sRNA) ifade artış veya azalışları belirlenmiştir (Bölüm 5.4.3.2.). 
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4.2.7.6. Kodlanmayan RNA'ların Sınıflandırılması 

miRBase anotasyonu ile bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizileri belirlendikten 

sonra kalan küçük RNA'ların hangi RNA sınıfında yer aldığını tespit etmek için 

kodlanmayan RNA'lar (non-coding RNA) ile BLAST (Basic Local Aligment Search Tool) 

yapılmıştır (Bölüm 5.4.4). Buradaki amaç BLAST işlemi ile yapılan sınıflandırma sonucu 

kalan küçük RNA'ları ilerleyen analiz aşamalarında potansiyel miRNA adayı bakımından 

değerlendirmektir. 

Kodlanmayan RNA dizileri tüm bitki türleri (viridiplantae) için rnacentral.org web 

sunucusundan elde edilmiştir
12

. CLC-GW programı kullanılarak sırasıyla; I) Kodlanmayan 

en geniş RNA grubunun tespit edilmesi için, ribosomal RNA (rRNA), transfer RNA 

(tRNA), küçük nüklear RNA (snRNA) ve küçük nükleolar RNA (snoRNA)'lar ile ilk 

BLAST yapılmıştır (parametreler: Ek 9), II) Kalan diziler, örneklerde yer alan küçük RNA 

dizilerinde virüs genomuna ait dizilerin tespit edilmesi amacıyla, NCBI veritabanından 

indirilen BNYVV genomuna
13

 haritalanmıştır (Bölüm 5.4.2.3., parametreler: Ek 10), III) 

miRNA, öncü RNA ve diğer RNA'ların tespiti için haritalanmayan dizilere ikinci BLAST 

uygulanmıştır (parametreler: Ek 11), IV) İkinci BLAST sonucu anote olmayan dizilerin 

kodlanan bölgelerde olup olmadığının tespit edilmesi amacıyla Beta vulgaris’e ait CDS 

(coding sequences, kodlanan diziler) dizileri ile BLAST yapılmıştır (Şekil 4.15., 

parametreler: Ek 11). CDS dizileri "The Beta vulgaris Resource" web kaynağından elde 

edilmiştir (403). 

                                                 

12
 https://rnacentral.org/search?q=tax_string:%22viridiplantae%22%20AND%20expert_db:%22ENA%22 

13
 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=txid31721 

https://rnacentral.org/search?q=tax_string:%22viridiplantae%22%20AND%20expert_db:%22ENA%22
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Şekil 4.15. BLAST işlemine ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.7. Bilinmeyen Küçük RNA'ların Belirlenmesi 

miRBase anotasyonu, kodlanmayan RNA sınıflandırılması, BNYVV genomuna haritalama 

ve Beta vulgaris CDS dizileri ile yapılan BLAST sonucunda kalan (eşleşmeyen) küçük 

RNA dizilerinin muhtemel "saç tokası" (hairpin) yapıları belirlenerek potansiyel miRNA 

adayları tespit edilmiştir. Küçük RNA dizilerinin olası saç tokası yapıları, Beta vulgaris 

genomu (40.508 dizi) ve TUBİTAK 115O391
14

 no'lu 1001-TUBİTAK projesenin Beta 

Corolliflora'ya ait yayınlanmamış RNA-dizileme verileri (500.058 dizi) ve DNA kontigleri 

(2.395.410 dizi, kişisel görüşme ile elde edilmiştir) kullanılarak MiRCat programı (394) ile 

belirlenmiştir (Şekil 4.16., parametreler: Ek 12).  

 

                                                 

14
 “Beta corolliflora ve Beta procumbens Yabani Pancar Türlerinde De Novo Genom Dizileme, Biotik-

Abiotik Stres Gen Adaylarının Belirlenmesi ve Bazı Kuraklık Genlerinin Klonlanması” konulu 1001-

TUBİTAK projesi, yürütücü: Prof. Dr. Ali ERGÜL. 
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Şekil 4.16. miRCat programının örnek ekran görüntüsü. 

Belirlenen saç tokası yapılarına ait dizilerin kodlanmayan RNA olup olmadıklarını analiz 

etmek amacıyla NCBI-BLAST veritabanında
15

, bitkiler için kodlanmayan tüm RNA'lar 

seçilerek
16

 BLASTn (word size:11, E-value:5) ve bir proteini kodlayıp kodlamadığını 

belirlemek için BLASTx (word size:11, E-value:10) gerçekleştirilmiştir (Bölüm 5.4.5.). 

4.2.7.8. Hedef Analizleri 

Bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizilerinin tümü, saç tokası yapısı belirlenen 

potansiyel miRNA adaylarına ait küçük RNA dizileri ve olgun miRNA dizileri için hedef 

analizleri; psRNATarget web sunucusu (410) aracılığıyla gerçekleştirilmiştir (Şekil 4.17., 

Bölüm 5.4.6.). Hedef analizlerinde bitkiler için model organizma olan Arabidopsis 

thaliana'ya ait cDNA dizileri referans olarak kullanılmıştır. En iyi eşleşme gösteren hedef 

genin seçilmesi için hedef analiz parametrelerinde hedeflenen gen sayısı "1" olarak 

belirlenmiştir (parametreler: Ek 13). Bu paramatreler ile olgun miRNA'lar için 

gerçekleştirilen hedef analizinde hedef geni bulunmayanlar için hedeflenen gen sayısı "5" 

olarak revize edilerek hedef analizi tekrarlanmıştır. 

                                                 

15
 https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

16
 NCBI sorgu parametresi, Entrez Query: (XR_000000001:XR_999999999[pacc]) OR (NR_000000001: 

NR_999999999[pacc]) AND txid33090 [ORGN] 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Şekil 4.17. psRNATarget web sunucusuna ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.9. Yolak Analizleri 

Hedef analizleri sonucunda, bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizilerinin tümü ve 

saç tokası yapısı belirlenen küçük RNA dizileri için Arabidopsis thaliana'da hedef olarak 

belirlenen genlerin ID'leri kullanılarak ilgili genlerin cDNA dizileri "Ensembl plant" web 

sunucusundan indirilmiştir
17

 (400) (Ek 14). Bu diziler kullanılarak KEGG web 

sunucusunun KAAS (KEGG Automatic Annotation Server) modülünde (411) ortolojiye 

dayalı olarak yolak analizleri gerçekleştirilmiştir (Şekil 4.18., Bölüm 5.4.7.). Ortoloji 

analizi için referans tür olarak Arabidopsis thaliana seçilmiştir (parametreler: Ek 15). 

                                                 

17
 Ensembl plants, biomart modülü parametreleri: Dataset; Arabidopsis thaliana genleri, Filtre; Transcript 

stable ID, Özellik; cDNA dizisi 
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Şekil 4.18. KEGG-KAAS web sunucusuna ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.7.10. Ontoloji Analizleri 

Bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizileri için Arabidopsis thaliana'da hedef 

olarak belirlenen genlerin ID'leri ile Panther web sunucusu (412) kullanılarak ontoloji 

sınıflandırması gerçekleştirilmiştir (Şekil 4.19., Bölüm 5.4.8.). 
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Şekil 4.19. Panther web sunucusuna ait örnek ekran görüntüsü. 

4.2.8. miRNA VE HEDEF GEN VALİDASYONU 

miRBase anotasyonu sonucu eşleşen küçük RNA'lardan rastgele seçilen dört dizi ile 

potansiyel miRNA adaylarından ifadesi yüksek olan bir dizinin (Çizelge 4.8.) validasyon 

işlemi ve hedef analizleri sonucu belirlenmiş iki hedef genin (AGO1 ve HOT5) (Çizelge 

4.9.) ifade seviyelerinin belirlenmesi amacıyla Eş Zamanlı PZR reaksiyonları (Roche Light 

Cycler LC 480) gerçekleştirilmiştir (Bölüm 5.5.).  

4.2.8.1. miRNA Validasyonu 

Validasyon için rastgele seçilen dört dizi ve potansiyel miRNA adayı 1'in ifade analizleri 

Eş Zamanlı PZR ile gerçekleştirilmiştir. 
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4.2.8.1.1. Eş Zamanlı PZR 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örneklerinden miRNA 

validasyonunda kullanılmak üzere sentezlenen cDNA'lar ile gerçekleştirilmiştir.  

cDNA Sentezi 

Eş Zamanlı PZR 'nin ilk aşaması olarak toplam RNA içerisindeki miRNA’ların cDNA’lara 

dönüştürülmesi amacıyla miScript II Reverse Transcription Kit (Qiagen, Germany) 

kullanılmıştır (413–415). Yöntemin temelini miRNA dizisine poly(A) kuyruğu ekleyerek 

cDNA sentezinin sağlanması oluşturmaktadır (Şekil 4.20.). 

 

Şekil 4.20. miRNA'ların cDNA'ya çevrilmesi. 

Kit, revers transkripsiyon reaksiyonu ile olgun miRNA, snoRNA ve snRNA'lar seçici 

olarak cDNA'ya dönüştürmektedir. miRNA'lar poly(A) polimeraz ile poliadenillenmekte 

ve oligo-dT primerleri ile cDNA'ya çevrilmektedir. Reaksiyon aynı tüpte paralel olarak 
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gerçekleşmektedir. Kit protokolü ve kite ait komponentler kullanılarak tek basamakta 

cDNA sentezi gerçekleştirilmiştir. Uygulanan cDNA sentez protokolü Çizelge 4.6.'da 

verilmiştir. Sentezlenen cDNA’lar Eş Zamanlı PZR reaksiyonuna kadar -20 
0
C’ de 

saklanmıştır. 

Çizelge 4.6. cDNA Sentezi için kullanılan komponentler. 

Komponent Hacim PZR Programı 

RNA  (500 ng) Değişken  

 

37 
o
C 60 dakika 

95 
o
C  5 dakika 

10
 o
C   forever 

5x miScriptHiFlex Buffer 4 µl 

10x miScriptNucleics Mix 2 µl 

miScript Reverse Transcriptase Mix 2 µl 

RNase-free water Değişken 

Toplam 20 µl 

Eş Zamanlı PZR Reaksiyonları 

KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örneklerinden miScript II RT Kit ile elde edilen 

cDNA'lar kullanılarak üçlü teknik tekrar şeklinde uygulanmıştır. miScript SYBR Green 

PCR Kit (Qaigen)'e ait  protokol ve Eş Zamanlı PZR programı kullanılarak reaksiyonlar 

gerçekleştirilmiştir. Kullanılan komponentler Çizelge 4.7.'de verilmiştir.  

Çizelge 4.7. Eş Zamanlı PZR için kullanılan komponentler. 

Komponent Miktar 

2x QuantiTect SYBR Green PCR Master Mix 5 μl 

10x miScript Universal Primer (Reverse) 1μl 

10x Forward Primer 1μl 

RNase-free water 2 μl 

cDNA 1 μl 

Toplam 10 μl 

Eş Zamanlı PZR aşamasında ileri primer dizaynı Timotijevic ve arkadaşları (2015) 

tarafından belirtilen şekilde gerçekleştirilmiştir (415). Yönteme göre; tespit edilmesi 

istenen miRNA dizisinin 3' ucundan 6 nükleotid çıkartılmakta, primer uzunluğu ve erime 

sıcaklığını düzenlemek için 5' uca rastgele nükleotid dizisi eklenmektedir. Yönteme uygun 

şekilde elde edilen diziler ileri primer olarak kullanılmıştır. Geri primer olarak kite spesifik 

"universal reverse primer" kullanılmıştır. Eş Zamanlı PZR reaksiyonlarında miRNA 
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verilerinin normalize edilmesi için U6 (small nuclear RNA) geni seçilmiştir (414–417). 

Seçilen miRNA'lar ve Eş Zamanlı PZR reaksiyonlarında kullanılan primerler Çizelge 

4.8.'de verilmiştir. 

Çizelge 4.8. Tasarlanan Eş Zamanlı PZR primerleri. 

İleri primer bilgileri Primer dizileri (5' - 3') 

U6 İleri primer  GTGCAGGGTCCGAGG 

Potansiyel miRNA 1  AAACAGAAUACACGUCGCGACCCG 

İleri primer GTTTAAACAGAATACACGTCGC 

miR5161 AUAUACUUCCUCCGUUCCAAAAUA  

İleri primer GTTTATATACTTCCTCCGTTCC 

miR168 UCGCUUGGUGCAGGUCGGGAA 

İleri primer GTTTTCGCTTGGTGCAGGT 

miR159 UUUGGAUUGAAGGGAGCUCUA 

İleri primer GGGGTTTGGATTGAAGGGA 

miR894 UUCACGUCGGGUUCACCA 

İleri primer TTGGGGTTCACGTCGGGT 

Eş Zamanlı PZR Verilerinin Değerlendirilmesi 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları sonrasında üç örneğin (KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA) 

cDNA’larında 5 miRNA'ya ve endojen referans RNA (U6)'ya ait Ct değerleri kullanılarak 

ifade analizleri gerçekleştirilmiştir. Relatif ifade analizi örneklere ait Ct değerleri dikkate 

alınarak 2
-ddCT

 metoduna göre yapılmıştır (418). İfade seviyeleri hesaplanırken endojen 

referans RNA olarak U6 kullanılmıştır. 

4.2.8.2. Hedef Genlerin Validasyonu 

miR168'in hedef geni olarak belirlenen AGO1 geni ve potansiyel miRNA adayı 2'nin hedef 

geni olarak belirlenen HOT5 geninin ifade analizleri Eş Zamanlı PZR ile 

gerçekleştirilmiştir. 

4.2.8.2.1. Eş Zamanlı PZR 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örneklerinden hedef gen 

validasyonunda kullanılmak üzere sentezlenen cDNA'lar ile gerçekleştirilmiştir.  
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cDNA Sentezi 

Eş Zamanlı PZR’ın ilk aşaması olarak cDNA sentezi yapılmıştır. Sentez aşamaları Bölüm 

4.2.5.1.1.'de belirtilen şekilde gerçekleştirilmiştir. Sentezlenen cDNA'lar Eş Zamanlı PZR 

reaksiyonuna kadar -20 
0
C’ de saklanmıştır. 

Primer Tasarımı 

Biyoenformatik veritabanlarında Beta corolliflora'ya ait çok az dizi bilgisi bulunmasından 

dolayı uygun primer tasarlamak mümkün olmamaktadır. Bu nedenle, Eş Zamanlı PZR 

reaksiyonlarında kullanılmak üzere, seçilen miRNA'ların Arabidopsis thaliana'daki hedef 

genlerinin NCBI'da yapılan BLAST sonucu belirlenen referans dizileri için "NCBI primer 

designing tool"
18

 web uygulamasında PZR ürün uzunluğu 150-300 nt arasında ve 

organizma "Beta" seçilerek primer tasarımı yapılmıştır (Şekil 4.21.). Tasarlanan primer 

dizileri Çizelge 4.9.'da verilmiştir. 

 

Şekil 4.21. Primer dizaynına ait örnek ekran görüntüsü. 

                                                 

18
 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/ 
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Çizelge 4.9. İfade analizleri için belirlenen hedef gen ID'leri, housekeeping gen olarak 

seçilen Histon H3.3 ve hedef genlerin ifade analizleri için Eş Zamanlı PZR 

reaksiyonlarında kullanılan primer dizileri (İ: İleri primer, G: Geri primer). 

Gen/ 

miRNA 

miRNA 

dizileri 

Hedef gen 

(Arabidopdis 

thaliana) 

Referans 

dizi (NCBI) 

Primer dizileri (Referans 

dizi) 

Histon H3.3 * -   - XM_010682705.1 
İ: GTCCAGATGGCCCGTACC 

G. CTTCTTCACTCCTCCAGTAGTTG 

miR168 
TCGCTTGGTGCAG

GTCGGGAA 

AGO1 

(AT1G48410.3)  

NM_179453 

(AGO1) 

İ: GGATATGGGCAACCACCACA 

G: ACCTGGGTAGGACTCACCTC 

Potansiyel 

miRNA 2 

AAGGAGATGAGA

GAGATAGAGAGA 

HOT5 

(AT5G43940.2) 

NM_001203539 

(HOT5) 

İ: TGAGAAGAAAAAGAAGACCACACT 

G: ATGACCAGAGGCTTGTTCGG 

* Housekeeping gen olarak seçilen Histon H3.3 genine ait referans dizi ve primer dizileri (TUBİTAK alt 

proje no: 113O096, ana proje no:113O095) 

Eş Zamanlı PZR Reaksiyonları 

KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örneklerinden elde edilen cDNA'lar kullanılarak üçlü 

teknik tekrar şeklinde uygulanmıştır. Eş Zamanlı PZR reaksiyonlarında ilgili standartlar ön 

optimizasyon çalışmaları ve uygun dilüsyon oranlarının belirlenmesi amacıyla SYBR 

Green I (Roche) Master Kit ile kite ait ilgili protokoller kullanılarak yapılmıştır. Çizelge 

4.10.'da sunulan optimizasyon koşulları üzerinden SYBR Green I (Roche) Master Kit 

kullanılarak Eş Zamanlı PZR gerçekleştirilmiştir. Verilerinin normalize edilmesi için 

housekeeping gen olarak Histon H3.3 seçilmiştir. 

Standart Eğrilerin Çizilmesi ve Primer Optimizasyonları 

Standart eğriler KN-RNA örneğinden elde edilen cDNA kullanılarak hedef gen olarak 

belirlenen 2 gen ve housekeeping gen (Histone H3.3) bölgelerine ait primerler için ayrı 

ayrı Roche Light Cycler LC 480 cihazında çizilmiştir. SYBR Green temelli Eş Zamanlı 

PZR optimizasyon koşulları Çizelge 4.10.'da verilmiştir.  
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Çizelge 4.10. SYBR Green primer optimizasyon koşulları (Tm: optimize edilen primer 

bağlanma sıcaklığı). 

Optimizasyon Koşulları Potansiyel miRNA 2 miR168 Histone H3.3 

Tm 55 
o
C 53 

o
C 56 

o
C 

cDNA 1,5 µl 1,25 µl 2 µl 

İleri primer (10 pmol) 1 µl 1,25 µl 1 µl 

Geri primer (10 pmol) 1 µl 1,25 µl 1 µl 

SYBR Green 5 µl 5 µl 5 µl 

Distile Su 1,5 µl 1,25 µl 1 µl 

Toplam hacim 10 µl 10 µl 10 µl 

Optimizasyonu yapılan 2 gen bölgesi ve houskeeping gene (Histon H3.3) yönelik 

reaksiyonlar, her bir primerin belirlenen bağlanma sıcaklığı dikkate alınarak ilgili Eş 

Zamanlı PZR programına göre her bir örnekten üç teknik tekrarlı olacak şekilde 

gerçekleştirilmiştir. Eş Zamanlı PZR reaksiyonlarında kullanılan primerlerde dimer 

varlığının kontrolü ve özgün olmayan amplifikasyon ürünlerinin tespiti için PZR programı 

sonrasında erime eğrisi (melting curve) analizleri gerçekleştirilmiştir. 

Eş Zamanlı PZR Verilerinin Değerlendirilmesi 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları sonrasında üç örneğin (KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA) 

cDNA’larında 3 gen bölgesine ait Ct değerleri kullanılarak gen ifade analizleri 

tamamlanmıştır. Relatif ifade analizi örneklere ait Ct değerleri dikkate alınarak 2
-ddCT

 

metoduna göre gerçekleştirilmiştir (418). İfade seviyeleri hesaplanırken houskeeping gen 

olarak Histon H3.3 geni kullanılmıştır.  
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5. ARAŞTIRMA BULGULARI 

5.1. RNA İZOLASYONU 

Kontrol kök örneğinden izole edilen toplam RNA (KN-RNA), virüs stresi uygulanmış kök 

örneğinden izole edilen toplam RNA (VR-RNA) ve kuraklık stresi uygulanmış kök 

örneğinden izole edilen toplam RNA (KR-RNA) için kalite ve miktar tayini amacı ile 

yapılan spektrofotometrik ölçüm değerleri Çizelge 5.1.'de verilmiştir. RNA'lar miktar ve 

kalite ölçümleri bakımından yeterli bulunmuştur. 

Çizelge 5.1. KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örneklerine ait ait nanodrop (ND-1000) 

ölçümleri. 

Örnek ng/ µl 260/280 260/230 

KN-RNA (ortak) 92 2,08 1,92 

VR-RNA 121 2,04 2,06 

KR-RNA 82 2,01 1,53 

İzole edilen RNA’ların agaroz jel elektroforez görüntüleri izolasyonların başarılı bir 

şekilde gerçekleştirildiğini göstermektedir (Şekil 5.1.). 

 

Şekil 5.1. KN-RNA, VR-RNA, KR-RNA örneklerine ait görüntü (%1’lik agaroz jel). 

5.2. VİRÜS BULAŞIKLIĞININ ÖLÇÜMÜ 

Virüs bulaşıklığının tespit edilmesi amacıyla sentezlenen cDNA'ya ait spektrofotometrik 

ölçümlerde cDNA’nın saflığı ve miktarı (ng/µl) istenilen seviyede elde edilmiştir (Çizelge 

5.2.). 
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Çizelge 5.2. VR-RNA örneğinden sentezlenen cDNA'ya ait nanodrop (ND-1000) ölçümü. 

Örnek ng/µl 260/280 260/230 

VR-RNA (cDNA) 1890 1,81 1,95 

Sentezlenen cDNA’nın agaroz jel elektroforez görüntüleri sentezin başarılı bir şekilde 

gerçekleştirildiğini göstermektedir (Şekil 5.2.). 

 

Şekil 5.2. VR-RNA örneğinden sentezlenen cDNA'ya ait örnek görüntü (%1’ lik agaroz 

jel). 

Eş Zamanlı PZR reaksiyonları sonrasında VR-RNA örneğinden sentezlenen cDNA'da 

belirlenen BNYVV: RNA1, RNA2, RNA3, RNA4, RNA5 bölgelerine ait Ct değerleri 

Çizelge 5.3.’te verilmiştir. 

Çizelge 5.3. BNYVV-RNA1, 2, 3, 4, 5 bölgelerine ait Ct (cycle threshold) değerleri. 

Örnek 
BNYVV 

RNA1 RNA2 RNA3 RNA4 RNA5 

VR-RNA 

(cDNA) 

27,43 30,15 25,31 23,03 36,44 

28,12 29,93 25,68 22,37 35,68 

27,52 30,29 26,26 22,19 36,08 

Eş Zamanlı PZR analizleri sonucunda elde edilen Ct değerlerine göre virüs bulaşıklığı 

tespit edilmiş olup, RNA5 gen bölgesinin diğer RNA bölgelerine göre daha az ifade olduğu 

(daha yüksek Ct değerine sahip olması) belirlenmiştir. 
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5.3. KÜÇÜK RNA DİZİLEME 

5.3.1. DİZİLEME ÖNCESİ KALİTE ÖLÇÜMÜ 

KN-RNA, VR-RNA ve KR-RNA örnekleri için dizileme öncesinde firma tarafından 

tekrarlanan kalite ölçümleri sonuçlarına göre RNA örneklerinin dizileme için uygun 

olduğu değerlendirilmiştir (Çizelge 5.4.). Yapılan ölçümlerde her üç örneğe ait A260/A230 

değerlerinin beklenen değere yakın (~ 2) olduğu tespit edilmiştir. 

Çizelge 5.4. RNA örneklerine ait nanodrop ölçümleri. 

Örnek RNA 

Adı KN-RNA VR-RNA KR-RNA 

Tipi Toplam RNA Toplam RNA Toplam RNA 

Hacim (µl) 44 47 47 

Nanodrop 

değerleri 

A260/A280 2,17 2,09 1,79 

A260/A230 1,69 2,11 0,95 

Nanodrop ölçümlerine ek olarak TapeStation (Agilent Technologies) ile yapılan 

ölçümlerde de RNA kaliteleri yeterli olarak değerlendirilmiştir. KN-RNA örneğinin RIN 

değeri 8.4, VR-RNA örneğinin 7.1 ve KR-RNA örneğinin 7.5 olarak ölçülmüştür (Şekil 

5.3., Ek 16). 
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Şekil 5.3. RNA örneklerine ait TapeStation ölçümlerinin jel görüntüsü A1: ladder, B1: 

KN-RNA, C1: VR-RNA, D1: KR-RNA. 

5.3.2. KÜÇÜK RNA DİZİLEMESİNDEN ELDE EDİLEN HAM VERİLER 

KN-RNA örneğinden 146.182.479, VR-RNA örneğinden 142.439.177 ve KR-RNA 

örneğinden 143.441.673 adet ham dizi (okuma) elde edilmiştir (Çizelge 5.5.) 

Çizelge 5.5. Küçük RNA dizileme veri özeti. 

Proje Örnek 
Barkod 

dizi 

Okuma 

sayısı 

Ürün 

(Mb) 

% >= Q30 

değeri 

Ortalama 

kalite 

skoru 

DJ1705103-R1 KN-RNA GACGAC 146.182.479 7.455 95,39 37,97 

DJ1705103-R1 VR-RNA TAATCG 142.439.177 7.264 95,28 37,90 

DJ1705103-R1 KR-RNA TACAGC 143.441.673 7.315 95,13 37,86 

5.3.3. DİZİLEME SONRASI KALİTE ÖLÇÜMÜ 

Q skoruna göre tüm okumaların %95'inden fazlasında her 1000 baz okumada en fazla 1 

hatalı okuma olasılığı gözlenmiştir (Şekil 5.4.). Bu skor tüm örnekler için dizileme 

kalitesinin yeterli olduğunu göstermektedir (Ek 17). 
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Şekil 5.4. Tüm örneklere ait Q skor dağılımı. 

Her bir örneğe ait ham veri kalite dağılım ve GC içerik grafikleri Şekil 5.5.-5.7.'de 

verilmiştir. Her bir örnek için Q30 (hatalı okuma olasılığı 1/1000) değeri %95 ten daha 

büyük olarak gözlenmiştir. Bu skor her bir örnek için dizileme kalitesinin yeterli olduğunu 

göstermektedir. Örneklerin GC içerikleri bakımından benzer oranlara sahip oldukları 

görülmektedir. 

   

Şekil 5.5. KN-RNA örneğine ait okumaların/küçük RNA dizilerinin (KN-sRNA) Q skoru 

ve GC içeriği. 
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Şekil 5.6. VR-RNA örneğine ait okumaların/küçük RNA dizilerinin (VR-sRNA) Q skoru 

ve GC içeriği. 

  

Şekil 5.7. KR-RNA örneğine ait okumaların/küçük RNA dizilerinin (KR-sRNA) Q skoru 

ve GC içeriği. 

5.4. BİYOİNFORMATİK ANALİZLER 

5.4.1. KÜÇÜK RNA'LARIN BELİRLENMESİ 

Adaptör dizilerin çıkartılması ve dizi uzunluklarının filtrelenmesi, tekrarlı nükleotidlerin 

çıkartılması, en az 5 okumaya sahip dizilerin filtrelenmesi sonucunda kalan; KN-sRNA 

için 12.536.752 dizi, VR-sRNA için 66.597.354 dizi, KR-sRNA için 20.410.254 dizi ile 

analizlere devam edilmiştir. En az 5 okumaya sahip dizilerin saydırılması ile aynı diziye 

sahip olan; KN-sRNA için 128.334, VR-sRNA için 1.418.450 ve KR-sRNA için 135.841 

küçük RNA tespit edilmiştir (Çizelge 5.6., Ek 18).  
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Çizelge 5.6. Trim ve filtreleme sonuçları. 

Örnek 
Okuma 

sayıları 

Adaptör 

trimleme     

(16-24 nt) 

PolyATCG 

trimleme 
Count>4 

Küçük 

RNA 

KN-sRNA 146.182.479 14.593.481 14.581.127 12.536.752 128.334 

VR-sRNA 142.439.177 79.603.776 79.506.791 66.597.354 1.418.450 

KR-sRNA 143.441.673 22.246.607 22.238.852 20.410.254 135.841 

Filtreleme sonucu analize devam edilen küçük RNA'lar uzunlukları bakımından 

incelendiğinde; KN-sRNA'nın %82'si, VR-sRNA'nın %81'i ve KR-sRNA'nın %69'u 21-24 

nükleotid (nt) uzunluktadır (Şekil 5.8.). VR-sRNA'daki 21 nt uzunluğundaki küçük 

RNA'lar, KN-sRNA ve KR-sRNA'dakilere göre çok fazla miktarda iken, 23 nt 

uzunluğundaki küçük RNA'lar çok az miktarda tespit edilmiştir. 

 

Şekil 5.8. Küçük RNA uzunluk dağılımları. 

5.4.2. KÜÇÜK RNA'LARIN HARİTALANMASI 

5.4.2.1. Kültür pancarı (Beta vulgaris L.) Genomuna Haritalama 

Küçük RNA dizileri Beta vulgaris genomuna yüksek oranda haritalanmıştır (Ek 19). VR-

sRNA Beta vulgaris genomuna en çok haritalanan örnek olurken (~%96) bunu sırasıyla 

KN-sRNA (~%92) ve KR-sRNA (~%89) takip etmiştir (Çizelge 5.7.-5.9.).  
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Çizelge 5.7. KN-sRNA'nın Beta vulgaris genomuna haritalama verileri. 

KN-sRNA Count Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 

Baz sayısı Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 40.508 - 13.986,65 566.571.340 - 

Eşleşen okuma 117.697 91,71 22,31 2.626.027 92,14 

Eşleşmeyen Okuma 10.637 8,29 21,07 224.099 7,86 

Toplam Okuma 128.334 100 22,21 2.850.126 100 

Çizelge 5.8. VR-sRNA'nın Beta vulgaris genomuna haritalama verileri. 

VR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 40.508 - 13.986,65 566.571.340 - 

Eşleşen okuma 1.361.189 95,96 23,19 31.572.456 96,10 

Eşleşmeyen Okuma 57.261 4,04 22,4 1.282.554 3,90 

Toplam Okuma 1.418.450 100 23,16 32.855.010 100 

Çizelge 5.9. KR-sRNA'nın Beta vulgaris genomuna haritalama verileri. 

KR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 40.508 - 13.986,65 566.571.340 - 

Eşleşen okuma 120.779 88,91 21,62 2611782 89,63 

Eşleşmeyen Okuma 15.062 11,09 20,07 302.286 10,37 

Toplam Okuma 135.841 100 21,45 2.914.068 100 
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Şekil 5.9. Beta vulgaris genomuna haritalamaya ait örnek görüntü. 

5.4.2.2. Beta corolliflora RNA dizileme (RNA-seq) Kontiglerine Haritalama 

Küçük RNA dizileri Beta corolliflora RNA-dizileme verilerine yüksek oranda 

haritalanmıştır (Ek 20). VR-sRNA Beta corolliflora RNA-dizileme verilerine en çok 

haritalanan örnek olurken (~%96) bunu sırasıyla KN-sRNA (~%95) ve KR-sRNA (~%93) 

takip etmiştir (Çizelge 5.10.-5.12.). 

 

 



83 

 

Çizelge 5.10. KN-sRNA'nın Beta corolliflora RNA-dizileme kontiglerine haritalama 

verileri. 

KN-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 500.058 - 640,13 3,2E+08 - 

Eşleşen okuma 121.517 94,69 22,26 2.705.191 94,91 

Eşleşmeyen Okuma 6.817 5,31 21,26 144.935 5,09 

Toplam Okuma 128.334 100 22,21 2.850.126 100 

Çizelge 5.11. VR-sRNA'nın Beta corolliflora RNA-dizileme kontiglerine haritalama 

verileri. 

VR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 500.058 - 640,13 3,2E+08 - 

Eşleşen okuma 1.358.169 95,75 23,18 31.480.951 95,82 

Eşleşmeyen Okuma 60.281 4,25 22,79 1.374.059 4,18 

Toplam Okuma 1.418.450 100 23,16 32.855.010 100 

Çizelge 5.12. KR-sRNA'nın Beta corolliflora RNA-dizileme kontiglerine haritalama 

verileri. 

 KR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 500.058 - 640,13 3,2E+08 - 

Eşleşen okuma 126.174 92,88 21,55 2.718.948 93,30 

Eşleşmeyen Okuma 9.667 7,12 20,18 195.120 6,70 

Toplam Okuma 135.841 100 21,45 2.914.068 100 

5.4.2.3. Pancar Nekrotik Sarı Damar Virüsü (BNYVV) Genomuna Haritalama 

Haritalama sonucunda VR-sRNA BNYVV genomuna ait 5 RNA dizisinin tamamına belirli 

oranlarda (80 farklı küçük RNA'ya ait 942 dizi) haritalanırken (Şekil 5.10.), KN-sRNA ve 

KR-sRNA'nın hiç biri haritalanamamıştır (Çizelge 5.13.-5.15., Ek 21). 
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Çizelge 5.13. KN-sRNA'nın BNYVV genomuna haritalanma verileri. 

 KN-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 5 - 3.182,8 15.914 - 

Eşleşen okuma 0 - - 0 - 

Eşleşmeyen Okuma 6.062 100 22,14 134.196 100 

Toplam Okuma 6.062 100 22,14 134.196 100 

Çizelge 5.14. VR-sRNA'nın BNYVV genomuna haritalanma verileri. 

VR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 5 - 3.182,8 15.914 - 

Eşleşen okuma 80 0,07 21,65 1.732 0,07 

Eşleşmeyen Okuma 109.900 99,93 22,96 2.523.525 99,93 

Toplam Okuma 109.980 100 22,96 2.525.257 100 

Çizelge 5.15. KR-sRNA'nın BNYVV genomuna haritalanma verileri. 

KR-sRNA Count 
Okumaların 

yüzdesi (%) 

Ortalama 

uzunluk 
Baz sayısı 

Bazların 

yüzdesi (%) 

Referanslar 5 - 3.182,8 15.914 - 

Eşleşen okuma 0 - - 0 - 

Eşleşmeyen Okuma 6.374 100 21,07 134.313 100 

Toplam Okuma 6.374 100 21,07 134.313 100 

VR-sRNA özellikle BNYVV genomunun RNA-2 dizisine daha yüksek oranda 

haritalanmıştır (691 dizi). 
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Şekil 5.10. VR-sRNA'nın BNYVV genomundaki 5 RNA dizisine haritalanma görüntüsü. 

5.4.3. BİLİNEN miRNA ANALİZLERİ 

KN-sRNA'da 66.961, VR-sRNA'da 1.407.420 KR-sRNA'da 178.866 dizi bilinen miRNA 

dizileri ile eşleşmiştir. Farklı okuma sayılarına sahip bu diziler sırasıyla 798, 5348 ve 1272 

küçük RNA dizisini (ortak olanlar dikkate alındığında 5628 farklı miRNA) temsil 

etmektedir (Ek 22). Anote olan diziler bakımından VR-sRNA'da bilinen miRNA ile 

eşleşen küçük RNA dizilerinin, KN-sRNA ve KR-sRNA'ya göre oldukça fazla olduğu 

görülmektedir. miRBase anotasyon sonuçları Çizelge 5.16.'da verilmiştir. 
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Çizelge 5.16. miRBase anotasyon sonuçları. 

Örnek 
Küçük RNA 

sayısı 
Anote olan Yüzde (%) 

Okuma 

sayısı 
Anote olan Yüzde (%) 

KN-sRNA 128.334 798 0,60 12.536.752 66.961 0,50 

VR-sRNA 1.418.450 5.348 0,40 66.597.354 1.407.420 2,10 

KR-sRNA 135.841 1.272 0,90 20.410.254 178.866 0,90 

Anote olan diziler olgun, öncü ve varyantlarına göre gruplandırıldığında (grup 1), KN-

sRNA'da 186, VR-sRNA'da 784, KR-sRNA'da 201 dizinin bilinen miRNA'lar ile eşleştiği 

tespit edilirken (Ek 22), olgun miRNA olarak gruplandırıldığında (grup 2) sırasıyla 83, 209 

ve 83 adet dizinin (ortak olanlar dikkate alındığında 211 farklı olgun miRNA) bilinen 

miRNA'lar ile eşleştiği tespit edilmiştir (Çizelge 5.17., Ek 22). 

Çizelge 5.17. miRBase anotasyon detayları (olgun, öncü, varyant). 

Örnek 
miBase anotasyon 

(gruplandırılmamış) 

Olgun, öncü ve 

varyant miRNA 

gruplandırılmış 

(grup 1) 

Olgun miRNA 

gruplandırılmış-

varyantlar dahil 

(grup 2) 

KN-sRNA 798 186 83 

VR-sRNA 5.348 784 209 

KR-sRNA 1.272 201 83 

Gruplandırılmamış miRNA'lar dikkate alındığında tüm örneklere ait en çok counta sahip 

olanlar Çizelge 5.18.'de belirtilmiştir. Buna göre KN-sRNA'da miR2916, miR166c, 

miR159, VR-sRNA'da miR159, miR166c, miR396, KR-sRNA'da ise miR2916, miR894 ve 

miR159 en çok counta sahip miRNA'lar olarak tespit edilmiştir.  
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Çizelge 5.18. Bilinen miRNA'lar ile eşleşen en fazla ifade değerine sahip küçük RNA 

dizileri (gruplandırılmamış olgun, öncü ve varyantlar dahil, virüs stresine göre sıralı). 

Küçük RNA dizisi 
Eşleşen 

miRNA 

(miRBase) 

Orjinal (ham) ifade değeri 

KN-sRNA VR-sRNA KR-sRNA 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA miR159 3.174 251.289 6.256 

TTCGGACCAGGCTTCATTCCC miR166c 5.406 243.183 3.141 

CAGCTTTCTTGAACTG miR396 207 141.985 224 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCC 
miR319a//m

iR319c 
154 61.744 115 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG miR396 636 60.374 192 

ACAGCTTTCTTGAACTG miR396 68 44.980 74 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTT miR396c 341 38.603 95 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCT miR159b 544 37.000 2.990 

TGACGATGAGAGAGAGCACGC miR535d 378 26.349 190 

TTGTCAGGGTTGTGATTCTCC miR7972 354 23.021 44 

TCACGTCGGGTTCACCA miR894 488 15.091 6.931 

TTCACGTCGGGTTCACCA miR894 1.164 14.864 7.630 

CACGTCGGGTTCACCA miR894 399 13.730 6.199 

GGGGCTCGAAGACGATC miR2916 564 6.054 4.126 

TACCGTCCTAGTCTCAACCATA miR2916 1.751 3.991 791 

GGGGGCTCGAAGACGATC miR2916 593 3.512 15.533 

TTGGGGGCTCGAAGACGATCA miR2916 1.213 3.147 2.953 

ATACCGTCCTAGTCTCAACCATA miR2916 4.261 2.038 1.522 

ACCAGGGATCGGCGGATGTTAC miR2916 1.531 1.743 6.357 

TGGGGGCTCGAAGACGATC miR2916 861 1.704 10.307 

GATACCGTCCTAGTCTCAACCATA miR2916 1.536 1.499 341 

GACCAGGGATCGGCGGATGTTAC miR2916 410 1.175 3.539 

ACCAGGGATCGGCGGATGTTACT miR2916 1.352 902 3.725 

TCAGATACCGTCCTAGTCTCAACC miR2916 3.558 304 233 

5.4.3.1. Olgun miRNA Analizleri 

Küçük RNA dizilerinin miRBase anotasyonu sonucunda eşleştiği olgun miRNA'lar 

varyantlar dahil gruplandırıldığında (grup 2) KN-sRNA'da 83, VR-sRNA'da 209 ve KR-

sRNA'da 83 adet dizi belirlenmiş (Ek 23) ve ifade analizleri bu miRNA verilerine göre 

gerçekleştirilmiştir.  1 miRNA sadece KN-sRNA'da, 113 miRNA sadece VR-sRNA'da, 1 

miRNA sadece KR-sRNA'da tespit edilirken, 14 miRNA KN-sRNA ve VR-sRNA'da, 14 

miRNA sadece VR-sRNA ve KR-sRNA'da ortak olarak tespit edilmiştir. Sadece KN-
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sRNA ve KR-sRNA'da ortak miRNA tespit edilemez iken, her 3 örnekte de ortak olan 68 

miRNA tespit edilmiştir. (Şekil 5.11.). Örneklerde bilinen olgun miRNA'lar ile eşleşen 

küçük RNA'lar gruplandırıldıklarında en fazla ifadeye sahip küçük RNA'ların eşleştiği 

olgun miRNA'lar Çizelge 5.19.-5.21.'de verilmiştir. 

 

Şekil 5.11. Olgun miRNA'lara ait venn diyagramı. 

Çizelge 5.19. KN-sRNA'da en fazla ifade değerine sahip küçük RNA'ların eşleştiği olgun 

miRNA'lar (grup 2). 

miRNA dizisi (miRBase) İfade değeri miRNA adı 
Eşleşme 

tipi 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC 5.424 miR166b//miR166c Olgun 3' ucu 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA 3.433 miR159a//miR159 Olgun 3' ucu 

TGGGGACTCGAAGACGATCATAT 1.577 miR2916 Olgun 5' ucu 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG 640 miR159b Olgun 5' ucu 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG 636 miR396 Olgun 5' ucu 

GATCCCCGGCAACGGCGCCA 465 miR8175 Olgun 3' ucu 

TTGTCAGGCTTGTTATTCTCC 423 miR7972 Olgun 3' ucu 

ATTTCGGACCAGGCTTCATTCCCC 410 miR166 Olgun 3' ucu 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTC 404 miR166a//miR166d Olgun 3' ucu 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCC 401 miR166a//miR166e//miR166b//miR166d Olgun 3' ucu 
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Çizelge 5.20. VR-sRNA'da en fazla ifade değerine sahip küçük RNA'ların eşleştiği olgun 

miRNA'lar (grup 2). 

miRNA dizisi (miRBase) İfade değeri miRNA adı 
Eşleşme 

tipi 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA 263.770 miR159a//miR159b//miR159 Olgun 3' ucu 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC 245.683 miR166b//miR166c Olgun 3' ucu 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCC 62.585 
miR319a//miR319c//miR319b// 

miR319g//miR319k 
Olgun 3' ucu 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG 61.225 miR396 Olgun 5' ucu 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTT 40.652 
miR396b//miR396a//miR396// 

miR396c//miR396e 
Olgun 5' ucu 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG 40.175 miR159b Olgun 5' ucu 

TTGTCAGGCTTGTTATTCTCC 27.699 miR7972 Olgun 3' ucu 

TGACGACGAGAGAGAGCACGC 26.804 miR535d Olgun 5' ucu 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTC 21.256 
miR166c//miR166a//miR166d// 

miR166e//miR166b 
Olgun 3' ucu 

TTAGATTCACGCACAAACTCG 13.764 miR403a//miR403b Olgun 3' ucu 

Çizelge 5.21. KR-sRNA'da en fazla ifade değerine sahip küçük RNA'ların eşleştiği olgun 

miRNA'lar (grup 2). 

miRNA dizisi (miRBase) İfade değeri miRNA adı 
Eşleşme 

tipi 

TGGGGACTCGAAGACGATCATAT 11.871 miR2916 Olgun 5' ucu 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA 6.462 miR159a//miR159b//miR159 Olgun 3' ucu 

CGTTTCACGTCGGGTTCACC 6.256 miR894 Olgun 5' ucu 

TGGCGCTAGAAGGAGGGCCT 3.238 miR3711 Olgun 5' ucu 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC 3.146 miR166c Olgun 3' ucu 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG 3.143 miR159b Olgun 5' ucu 

GATCCCCGGCAACGGCGCCA 1.862 miR8175 Olgun 3' ucu 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA 432 miR168b//miR168 Olgun 5' ucu 

AAACCTGGCTCTGATACCA 354 miR5139 Olgun 5' ucu 

TGTGTTCTCAGGTCGCCCCTG 352 miR398b Olgun 3' ucu 

5.4.3.2. Olgun miRNA İfade Analizi 

KN-sRNA ile VR-sRNA normalize edilmiş ifade değerleri (Ek 24) bakımından 

karşılaştırıldığında; her iki örnekte de ifadesi olanlar arasında en fazla kat artışı olan 

miRNA'lar; miR319a/b/c/g/k, miR167a, miR6300, miR159c ve miR394,a,b, en az kat 

artışı olan miRNA, miR156f olarak belirlenmiştir (Çizelge 5.22). 
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Çizelge 5.22. KN-sRNA ve VR-sRNA'ya ait her iki örnekte de ifadesi olan miRNA'ların 

orjinal ifade değerleri ve normalize edilmiş ifade değerlerine göre kat değişimleri. 
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TTGGACTGAAGGGAGCTCCC 154 62.585 12,28 939,75 76,50 

miR319a//miR319c//miR319b//

miR319g//miR319k 

TGAAGCTGCCAGCATGATCTC 19 3.252 1,52 48,83 32,22 miR167a 

GTCGTTGTAGTATAGTGG 9 1.512 0,72 22,70 31,63 miR6300 

CTTGGACTGAAGGGAGCTCCC 47 7.524 3,75 112,98 30,14 miR159c 

TTGGCATTCTGTCCACCTCC 10 1.584 0,80 23,78 29,82 miR394a//miR394b//miR394 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTT 106 13.612 8,46 204,39 24,17 miR159b 

TCGAACCAGGCTTCATTCCCC 17 2.115 1,36 31,76 23,42 miR166e 

TGGAGAAGCAGGGCACGTGCA 32 3.866 2,55 58,05 22,74 miR164b//miR164c 

TTGGACCAGGCTTCATTCCCC 12 1.385 0,96 20,80 21,73 miR166i 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCCT 34 3.747 2,71 56,26 20,75 

miR319c//miR319f//miR319a//

miR319//miR319b 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTT 372 40.652 29,67 610,41 20,57 

miR396b//miR396a//miR396//m

iR396c//miR396e 

TGTGTTCTCAGGTCGCCCCTG 91 9.444 7,26 141,81 19,54 miR398b 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCG 17 1.740 1,36 26,13 19,27 miR166d 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG 636 61.225 50,73 919,33 18,12 miR396 

TCGGACCAGGCTTCATCCCCC 20 1.803 1,60 27,07 16,97 miR165a//miR165b 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA 3.433 263.770 273,83 3960,67 14,46 miR159a//miR159b//miR159 

TCCAAAGGGATCGCATTGATC 12 841 0,96 12,63 13,19 miR393a//miR393b 

TGACGACGAGAGAGAGCACGC 385 26.804 30,71 402,48 13,11 miR535d 

TCGGACCAGGCTTCATTCTC 30 2.083 2,39 31,28 13,07 miR166i 

TTGTCAGGCTTGTTATTCTCC 423 27.699 33,74 415,92 12,33 miR7972 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCCC 31 1.990 2,47 29,88 12,08 miR166 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG 640 40.175 51,05 603,25 11,82 miR159b 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCT 35 2.163 2,79 32,48 11,63 miR166f 

CGGACCAGGCTTCATTCCCC 26 1.448 2,07 21,74 10,48 miR166m 

TCTCGGACCAGGCTTCATTCC 5 278 0,40 4,17 10,47 miR166b 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTC 404 21.256 32,23 319,17 9,90 

miR166c//miR166a//miR166d//

miR166e//miR166b 

CCGGACCAGGCTTCATTCCCC 32 1.618 2,55 24,30 9,52 miR166j 

TGAAGCTGCCAGCATGATCTG 204 10.037 16,27 150,71 9,26 miR167 
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Çizelge 5.22. (devamı) 
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AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC 24 1.103 1,91 16,56 8,65 miR390a//miR390b//miR390 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC 5.424 245.683 432,65 3689,08 8,53 miR166b//miR166c 

CACTTATTTTGGACCGGAGGG 9 395 0,72 5,93 8,26 miR5181 

TTTGGACTGAAGGGAGCTCCT 8 346 0,64 5,20 8,14 miR319b//miR319d//miR319e 

TTAGATTCACGCACAAACTCG 323 13.764 25,76 206,67 8,02 miR403a//miR403b 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTC 49 1.993 3,91 29,93 7,66 miR159b 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA 130 5.249 10,37 78,82 7,60 miR168b//miR168 

ATGCACTGCCTCTTCCCTGGC 25 966 1,99 14,51 7,27 miR408 

GAGCTCCTTGAAGTCCAAAAG 100 3.509 7,98 52,69 6,61 miR159a 

TGGCGCTAGAAGGAGGGCCT 86 2.793 6,86 41,94 6,11 miR3711 

TTGACAGAAGAGAGTGAGCAC 29 863 2,31 12,96 5,60 miR156k//miR156n//miR156o 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCT 79 2.249 6,30 33,77 5,36 

miR393b//miR393a//miR393//m

iR393c//miR393d 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCC 401 11.340 31,99 170,28 5,32 
miR166a//miR166h//miR166i//
miR166d//miR166e//miR166b 

CTCGGACCAGGCTTCATTCCC 26 716 2,07 10,75 5,18 miR166e 

GTTCAATAAAGCTGTGGGAAG 12 317 0,96 4,76 4,97 miR396a 

TCCCACAGCTTTATTGAACTG 8 199 0,64 2,99 4,68 miR396b 

TGCACTGCCTCTTCCCTGGCT 62 1.475 4,95 22,15 4,48 miR408b//miR408 

TTGAGCCGTGCCAATATCACG 26 614 2,07 9,22 4,45 miR171c 

ACATTATGGGACGGAGGGAGT 16 365 1,28 5,48 4,29 miR1436 

CGTTTCACGTCGGGTTCACC 198 4.259 15,79 63,95 4,05 miR894 

CCCGCCTTGCATCAACTGAAT 6 127 0,48 1,91 3,98 miR168a 

TTTGGGAATCTCTCTGATGCAC 5 100 0,40 1,50 3,76 miR3630 

TCCCCACGGTCGGCGCCA 14 269 1,12 4,04 3,62 miR5054 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCTT 6 105 0,48 1,58 3,29 miR319c//miR319d 

TTAGATGACCATCAACAAACT 5 85 0,40 1,28 3,20 miR827 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCC 77 1.200 6,14 18,02 2,93 miR393a//miR393b//miR393 

TCGATAAACCTCTGCATCCAG 358 5.521 28,56 82,90 2,90 miR162a//miR162 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCCT 119 1.817 9,49 27,28 2,87 miR159c 

AAACCTGGCTCTGATACCA 93 1.320 7,42 19,82 2,67 miR5139 
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Çizelge 5.22. (devamı) 

m
iR

N
A

 d
iz

is
i 

(m
iR

B
a

se
) 

Orjinal (ham) 

ifade değeri 

Normalize 

edilmiş ifade 

değeri 

K
a
t 

d
eğ

iş
im

i 

m
iR

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

V
R

-s
R

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

V
R

-s
R

N
A

 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAAC 10 138 0,80 2,07 2,60 miR168 

ATTTCGGACCAGGCTTCATTCCCC 410 5.552 32,70 83,37 2,55 miR166 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTA 37 493 2,95 7,40 2,51 miR166b 

TTAGATGACCATCAACAAACA 40 529 3,19 7,94 2,49 miR827 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTT 233 3.065 18,59 46,02 2,48 

miR166q//miR166f//miR166j//

miR166c 

CCGACCTTAGCTCAGTTGGTG 210 2.757 16,75 41,40 2,47 miR6478 

TCGATAAACCTCTGCATCCA 33 399 2,63 5,99 2,28 miR162a 

GATCCCCGGCAACGGCGCCA 465 5.595 37,09 84,01 2,27 miR8175 

CACTACATTATGGAATGGAGGGA 25 297 1,99 4,46 2,24 miR1118 

GGAGGCAGCGGTTCATCGATC 5 58 0,40 0,87 2,18 miR162a//miR162b 

TCGCAGGAGAGATGGCACTGTC 63 632 5,03 9,49 1,89 miR3627 

TCGGACCAGGCTTCATTCCT 79 729 6,30 10,95 1,74 miR166c 

CTGACAGAAGATAGAGAGCAC 29 265 2,31 3,98 1,72 miR156e 

GGGTCGACATGAGAACACATG 6 49 0,48 0,74 1,54 miR398 

GGAATGTTGTCTGGCTCGAGG 25 197 1,99 2,96 1,48 miR166a//miR166c//miR166d 

GCTCACTGCTCTTTCTGTCAGCT 18 129 1,44 1,94 1,35 miR156b 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGG 12 79 0,96 1,19 1,24 miR168b 

GGAATGTTGGCTGGCTCGAGG 130 846 10,37 12,70 1,23 miR166e 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGA 82 517 6,54 7,76 1,19 miR168 

TCATTTTTGCGTGCAATGATCC 126 788 10,05 11,83 1,18 miR1515a//miR1515b 

TTTTCCCAAGACCTCCCATACC 33 200 2,63 3,00 1,14 miR482c 

TGCCTGGCTCCCTGTATGCTT 5 26 0,40 0,39 -1,02 miR160c 

TGGGGACTCGAAGACGATCATAT 1.577 6.528 125,79 98,02 -1,28 miR2916 

GGACAGTCTCAGGTAGACA 6 18 0,48 0,27 -1,77 miR5368 

GCTCACTCTCTATCTGTCACC 6 5 0,48 0,08 -6,37 miR156f 

KN-sRNA ile KR-sRNA normalize edilmiş ifade değerleri (Ek 25) bakımından 

karşılaştırıldığında; her iki örnekte de ifadesi olanlar arasında en fazla kat artışı olan 

miRNA'lar; miR3711, miR894, miR398, miR5054 ve miR2916, en az kat artışı olan 

miRNA'lar; miR166j, miR1515a/b, miR7972, miR403a/b, miR162a, miR159c, miR166a/d 

ve miR393 olarak belirlenmiştir (Çizelge 5.23.). 
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Çizelge 5.23. KN-sRNA ve KR-sRNA'ya ait her iki örnekte de ifadesi olan miRNA'ların 

orjinal ifade değerleri ve normalize edilmiş ifade değerlerine göre kat değişimleri. 
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TGGCGCTAGAAGGAGGGCCT 86 3.238 6,86 158,65 23,13 miR3711 

CGTTTCACGTCGGGTTCACC 198 6.256 15,79 306,51 19,41 miR894 

GGGTCGACATGAGAACACATG 6 84 0,48 4,12 8,60 miR398 

TCCCCACGGTCGGCGCCA 14 134 1,12 6,57 5,88 miR5054 

TGGGGACTCGAAGACGATCATAT 1.577 11.871 125,79 581,62 4,62 miR2916 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG 640 3.143 51,05 153,99 3,02 miR159b 

TCTCGGACCAGGCTTCATTCC 5 24 0,40 1,18 2,95 miR166b 

ATGCACTGCCTCTTCCCTGGC 25 106 1,99 5,19 2,60 miR408 

GATCCCCGGCAACGGCGCCA 465 1.862 37,09 91,23 2,46 miR8175 

TGTGTTCTCAGGTCGCCCCTG 91 352 7,26 17,25 2,38 miR398b 

AAACCTGGCTCTGATACCA 93 354 7,42 17,34 2,34 miR5139 

GGAGGCAGCGGTTCATCGATC 5 19 0,40 0,93 2,33 miR162a//miR162b 

TGCACTGCCTCTTCCCTGGCT 62 230 4,95 11,27 2,28 miR408 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA 130 432 10,37 21,17 2,04 miR168b//miR168 

ACATTATGGGACGGAGGGAGT 16 45 1,28 2,20 1,73 miR1436 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGA 82 230 6,54 11,27 1,72 miR168 

GGAATGTTGGCTGGCTCGAGG 130 351 10,37 17,20 1,66 miR166e 

TTTGGACTGAAGGGAGCTCCT 8 17 0,64 0,83 1,31 miR319b//miR319d//miR319e 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTT 106 201 8,46 9,85 1,16 miR159b 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA 3.433 6.462 273,83 316,61 1,16 miR159a//miR159b//miR159 

TCCCACAGCTTTATTGAACTG 8 15 0,64 0,73 1,15 miR396b 

CCCGCCTTGCATCAACTGAAT 6 10 0,48 0,49 1,02 miR168a 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGG 12 20 0,96 0,98 1,02 miR168b 

GGACAGTCTCAGGTAGACA 6 10 0,48 0,49 1,02 miR5368 

CCGACCTTAGCTCAGTTGGTG 210 342 16,75 16,76 1,00 miR6478 

TTTTCCCAAGACCTCCCATACC 33 51 2,63 2,50 -1,05 miR482c 

TCGAACCAGGCTTCATTCCCC 17 23 1,36 1,13 -1,20 miR166e 

TTGACAGAAGAGAGTGAGCAC 29 36 2,31 1,76 -1,31 miR156k//miR156n//miR156o 

TGAAGCTGCCAGCATGATCTG 204 233 16,27 11,42 -1,43 miR167 

TGGAGAAGCAGGGCACGTGCA 32 36 2,55 1,76 -1,45 miR164b//miR164c 
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Çizelge 5.23. (devamı) 
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TCGGACCAGGCTTCATCCCCC 20 21 1,60 1,03 -1,55 miR165a//miR165b 

CTTGGACTGAAGGGAGCTCCC 47 49 3,75 2,40 -1,56 miR159c 

TTGAGCCGTGCCAATATCACG 26 24 2,07 1,18 -1,76 miR171c 

GTCGTTGTAGTATAGTGG 9 8 0,72 0,39 -1,83 miR6300 

CGGACCAGGCTTCATTCCCC 26 23 2,07 1,13 -1,84 miR166m 

CTGACAGAAGATAGAGAGCAC 29 25 2,31 1,22 -1,89 miR156e 

TCGCAGGAGAGATGGCACTGTC 63 52 5,03 2,55 -1,97 miR3627 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAAC 10 8 0,80 0,39 -2,04 miR168 

CCGGACCAGGCTTCATTCCCC 32 25 2,55 1,22 -2,08 miR166j 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCG 17 13 1,36 0,64 -2,13 miR166d 

TTGGACCAGGCTTCATTCCCC 12 9 0,96 0,44 -2,17 miR166i 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCC 154 115 12,28 5,63 -2,18 miR319a//miR319c 

AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC 24 14 1,91 0,69 -2,79 miR390 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC 5.424 3.146 432,65 154,14 -2,81 miR166c 

TGACGACGAGAGAGAGCACGC 385 190 30,71 9,31 -3,30 miR535d 

GAGCTCCTTGAAGTCCAAAAG 100 48 7,98 2,35 -3,39 miR159a 

ATTTCGGACCAGGCTTCATTCCCC 410 194 32,70 9,51 -3,44 miR166 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCCC 31 14 2,47 0,69 -3,60 miR166 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCC 401 176 31,99 8,62 -3,71 
miR166a//miR166e//miR166b//
miR166d 

GTTCAATAAAGCTGTGGGAAG 12 5 0,96 0,24 -3,91 miR396a 

TCGGACCAGGCTTCATTCTC 30 12 2,39 0,59 -4,07 miR166i 

CTCGGACCAGGCTTCATTCCC 26 10 2,07 0,49 -4,23 miR166e 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCT 35 13 2,79 0,64 -4,38 miR166f 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTC 49 17 3,91 0,83 -4,69 miR159b 

CACTACATTATGGAATGGAGGGA 25 8 1,99 0,39 -5,09 miR1118 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG 636 192 50,73 9,41 -5,39 miR396 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTT 372 95 29,67 4,65 -6,38 miR396c 

TCGATAAACCTCTGCATCCAG 358 75 28,56 3,67 -7,77 miR162 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCT 79 16 6,30 0,78 -8,04 miR393 

GGAATGTTGTCTGGCTCGAGG 25 5 1,99 0,24 -8,14 miR166a//miR166c//miR166d 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCC 77 15 6,14 0,73 -8,36 miR393 
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Çizelge 5.23. (devamı) 

m
iR

N
A

 d
iz

is
i 

(m
iR

B
a

se
) 

Orjinal (ham) 

ifade değeri 

Normalize 

edilmiş ifade 

değeri 

K
a
t 

d
eğ

iş
im

i 

m
iR

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

K
R

-s
R

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

K
R

-s
R

N
A

 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTC 404 71 32,23 3,48 -9,26 miR166a//miR166d 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCCT 119 19 9,49 0,93 -10,20 miR159c 

TCGATAAACCTCTGCATCCA 33 5 2,63 0,24 -10,75 miR162a 

TTAGATTCACGCACAAACTCG 323 47 25,76 2,30 -11,19 miR403a//miR403b 

TTGTCAGGCTTGTTATTCTCC 423 49 33,74 2,40 -14,05 miR7972 

TCATTTTTGCGTGCAATGATCC 126 13 10,05 0,64 -15,78 miR1515a//miR1515b 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTT 233 23 18,59 1,13 -16,49 miR166j 

5.4.4. KODLANMAYAN RNA SINIFLANDIRMASI 

Tüm bitki türleri (viridiplantae) için rnacentral.org web sunucusundan elde edilen 

kodlanmayan RNA dizileri ile gerçekleştirilen BLAST sonuçları (Ek 26) Çizelge 5.24.'te 

verilmiştir. Buna göre VR-sRNA'da rRNA oranı KN-sRNA ve KR-RNA'ya göre dikkate 

değer oranda düşük iken, tRNA 4,6 kat, splayz işleminde görev alan snRNA 6,7 kat ve 

RNA biyogenezi ve modifikasyonunda yer alan snoRNA 4,6 kata kadar yüksek oranda 

bulunmuştur. 
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Çizelge 5.24. BLAST sonuçları (okumalar). 

BLAST 

 KN-sRNA VR-sRNA KR-sRNA 

Eşleşen okuma 

sayısı 

Yüzde 

(%) 

Eşleşen okuma 

sayısı 

Yüzde 

(%) 

Eşleşen okuma 

sayısı 

Yüzde 

(%) 

miRBase 

V.22* 
66.961 0,53 1.407.420 2,11 178.866 0,88 

rRNA 11.724.126 93,52 47.820.011 71,80 18.733.729 91,78 

tRNA 283.111 2,26 7.055.230 10,59 669.858 3,28 

snRNA 154.149 1,23 5.296.058 7,95 240.378 1,18 

snoRNA 79.991 0,64 1.957.326 2,94 263.054 1,29 

BNYVV** - 0 942 0 - 0 

miRNA 175 0 5.072 0,01 277 0 

öncü RNA 7.623 0,06 17.611 0,03 528 0 

Diğer RNA 198.925 1,59 3.018.265 4,53 238.236 1,17 

CDS 16.008 0,13 1.962 0 66.185 0,32 

BLAST 

olmayan 
5.683 0,05 17.457 0,03 19.143 0,09 

TOPLAM 12.536.752 100 66.597.354 100 20.410.524 100 

* BLAST öncesinde yapılan miRBase anotasyonu verileri, ** 1. BLAST işleminden sonra 

BNYVV genomuna haritalama verileri 

5.4.5. BİLİNMEYEN KÜÇÜK RNA ANALİZLERİ 

BLAST sonucu eşleşme göstermeyen KN-sRNA'da 5.683 okumada 262 dizi, VR-sRNA'da 

17.457 okumada 1.287 dizi ve KR-sRNA'da 19.143 okumada 491 dizi (Ek 27) ile 

gerçekleştirilen saç tokası yapısı analizi sonucunda toplam 74 farklı küçük RNA dizisi için 

186 dizide 173 farklı saç tokası dizisi (Ek 28-29) belirlenmiştir. Her üç örnekte de 

birbirinin varyantı olduğu düşünülen benzer diziler bulunmasına karşın, bu dizilerden KN-

sRNA ve KR-sRNA'da ortak olan 3 dizi belirlenirken, VR-sRNA'da tespit edilen diziler 

diğer örneklerle ortak saç tokası yapısına sahip dizi içermemektedir. Buna göre KN-

sRNA'da 6, VR-sRNA'da 62 ve KR-sRNA'da 9 küçük RNA'nın saç tokası yapıya sahip 

olabileceği tespit edilmiştir (Ek 29).  

Belirlenen saç tokası yapısına ait dizilerin kodlanmayan RNA olup olmadıklarını analiz 

etmek amacıyla gerçekleştirilen BLAST sonuçlarına göre; 
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I) 74 küçük RNA dizisi ile gerçekleştirilen BLASTn sonuçlarına göre bu dizilerin 71 

tanesinin kodlanmayan RNA dizileri ile 3 tanesinin ise misc RNA dizileri ile yüksek 

oranda benzer olduğu bulunmuştur (Ek 29-30).  

II) 173 (186 farklı dizide) saç tokası dizisi ile gerçekleştirilen BLASTn sonuçlarına göre bu 

dizilerin 13 tanesinin mRNA, CDS veya rRNA dizileri ile ile yüksek oranda benzer 

olduğu, BLASTx sonuçlarına göre ise 34 tanesinin protein dizileri ile yüksek oranda 

benzer olduğu bulunmuş ve analizlerden çıkartılmıştır (Ek 29, Ek 31).  

Analizlere devam edilen dizilerde aynı nükleotidlerin fazla sayıda tekrar etmesi (PolyN) 

dikkat çekmektedir. Bu nedenle bilinen miRNA'larda mevcut durumun araştırılması 

gerekmiştir. miRBase veritabanında kayıtlı tüm miRNA dizileri (V.22, 48885 adet miRNA 

dizisi, Ek 32) Poly A, T, C, G bakımından incelendiğinde bir dizi içinde 7 ve üzeri tekrar 

bulunma olasılığı yaklaşık %0,3 olarak belirlendiğinden küçük RNA dizilerinde 7 ve üzeri 

tekrarlı 103 saç tokası dizisi analizlerden çıkartılmıştır (Ek 29). Kalan 23 saç tokası 

dizisinden 5 tanesi tekrarlı baz içeriği nedeniyle elenmiş, 9 tanesi için (5 küçük RNA'yı 

temsil eden) ise karar verilememiştir (Ek 29, Ek 33-34). 9 saç tokası dizisinin farklı 6 

küçük RNA dizisini temsil ettiği ve potansiyel miRNA adayı olabileceği sonucuna 

ulaşılmıştır (Şekil 5.12., Ek 29). 

                        

64 nt 92 nt 91 nt 80 nt 75 nt 75 nt 64 nt 66 nt 105 nt 

1 2 3 4 5 6 

Şekil 5.12. Potansiyel miRNA adaylarının saç tokası yapıları. 

Potansiyel miRNA adaylarına ait diziler, ifade değerleri ve saç tokası dizileri Çizelge 

5.25.'te verilmiştir. 
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Çizelge 5.25. Potansiyel miRNA adayları, ifade değerleri ve saç tokası dizileri. 

No 
Potansiyel miRNA 

dizisi 

Orjinal (ham) ifade 

değeri 

Saç tokası dizisi 

K
N

-s
R

N
A

 

V
R

-s
R

N
A

 

K
R

-s
R

N
A

 

1 
AAACAGAATACACGTCGCGA

CCCG 
68  63 

CAAAACAGAATACACGTCGCGACCCGCGATACAG

ATCGCGAGTCGCGAAAGTGCACTGGTCTTG 

2 

AAGGAGATGAGAGAGATAGA

GAGA 

 

 43  

TATTACTTTATGTTCCTTCCACCATTCTTAAATAAT
TGCAACATGTGGGGGTTGCACATTTTTTAAGGAG

ATGAGAGAGATAGAGAGAGATG 

CATCCTAGTTTGTACTTCCTCCGTTCTTTAATAATT

GCAACATGTAGGGGTTGCACATTTTTTAAGGAGA
TGAGAGAGATAGAGAGAGATG 

CTATTTTACTTCCTCCGTTCTTTAATTATTGCAACA

TGTAGGGGTTGCAAATTTTTTAAGGAGATGAGAG
AGATAGAGAG 

3 
ATGATGACGAGAGAGAGAGA
GAGT 

 6  

CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAG

AATTCTCCATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGTGT

TGGATG 

CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAG

AATTCTCCATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGTGC

TGGATG 

4 
ATTCTCATTAGGGGGGTTGGG
GGC 

 7  
CGATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGCATTGGGGT
AGGTTGTATTAGGTGCCATGTGAGAGTGCG 

5 GACCGAGCGCGGACTAG   6 
GGCGGCCTACGTTGGGCTGTGTTTGGACCTTTCGG

GGACCGAGCGCGGACTAGCGGTCGGGCTGCT 

6 
GTAGGTGCACACGTTCGTATG

GTG 
  5 

GTTCATTTCTGCACCATTTCATTAATTTGGGCTGC
GGTTGCTGTTTTAAAGTGCAAATTAGTAGGTGCAC

ACGTTCGTATGGTGAGGAAGGTGCGCATGATGAA

C 

5.4.6. HEDEF ANALİZLERİ 

5.4.6.1. Bilinen MİRNA'ların Hedef Analizi 

miRBase anotasyonu sonucunda bilinen 5628 miRNA (tüm varyantlar dahil) dizisi ile 

eşleşen küçük RNA dizisinden 5261 tanesinin (%93,5) Arabidopsis thaliana gen ID'leri 

dikkate alındığında en az bir geni hedeflediği, toplamda 1560 farklı ID'ye sahip genin 

hedeflendiği belirlenmiştir (Ek 35-36). Hedef analizi sonuçlarına ait örnekler Çizelge 

5.26.'da verilmiştir. 
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Çizelge 5.26. Bilinen miRNA ile eşleşen küçük RNA dizileri ve hedef analizi örnekleri. 
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TTTGGATTGAAG

GGAGCTCTA 
AT2G32460.2 1 21 972 992 

UUUGGAUUGAA

GGGAGCUCUA 
Kesim myb domain protein 101 

CAGCTTTCTTGA

ACTG 
AT5G58980.1 1 16 1.271 1.286 

CAGCUUUCUUG

AACUG 
Kesim 

Neutral/alkaline non-lysosomal 

ceramidase 

TTGGACTGAAG

GGAGCTCCC 
AT2G26950.1 1 20 827 846 

UUGGACUGAAG

GGAGCUCCC 
Kesim myb domain protein 104 

TTCCACAGCTTT

CTTGAACTG 
AT2G34530.2 1 21 773 793 

UUCCACAGCUU

UCUUGAACUG 
Kesim transmembrane protein 

ACAGCTTTCTTG

AACTG 
AT5G58980.1 1 17 1.271 1.287 

ACAGCUUUCUU

GAACUG 
Kesim 

Neutral/alkaline non-lysosomal 

ceramidase 

TTCCACAGCTTT

CTTGAACTT 
AT5G01370.1 1 21 709 729 

UUCCACAGCUU

UCUUGAACUU 
Kesim ALC-interacting protein 1 

TTTGGATTGAAG

GGAGCTCT 
AT2G32460.2 1 20 973 992 

UUUGGAUUGAA

GGGAGCUCU 
Kesim myb domain protein 101 

TGACGATGAGA

GAGAGCACGC 
AT1G69270.1 1 21 1.304 1.324 

UGACGAUGAGA

GAGAGCACGC 
Kesim receptor-like protein kinase 1 

TTGTCAGGGTTG

TGATTCTCC 
AT2G20010.1 1 21 2.883 2.903 

UUGUCAGGGUU

GUGAUUCUCC 
Kesim Gls protein (DUF810) 

TCACGTCGGGTT

CACCA 
AT3G14850.1 1 17 404 420 

UCACGUCGGGU

UCACCA 
Kesim Trichome birefringence-like 41 

TTCACGTCGGGT

TCACCA 
AT3G14850.1 1 18 404 421 

UUCACGUCGGG

UUCACCA 
Kesim Trichome birefringence-like 41 

CACGTCGGGTTC

ACCA 
AT3G14850.1 1 16 404 419 

CACGUCGGGUU

CACCA 
Kesim Trichome birefringence-like 41 

TTAGATTCACGC
ACAAACTCG 

AT1G31280.1 1 21 3.429 3.449 
UUAGAUUCACG
CACAAACUCG 

Kesim Argonaute family protein 

TTTGGATTGAAG

GGAGCTCTT 
AT2G32460.2 1 21 972 992 

UUUGGAUUGAA

GGGAGCUCUU 
Kesim myb domain protein 101 

TGAAGCTGCCA
GCATGATCTG 

AT3G61310.1 1 21 1.522 1.543 
UGAAGCUGCCA
GC-AUGAUCUG 

Kesim 
AT hook motif DNA-binding 
family protein 

TGAAGCTGCCA

GCATGATCTG 
AT3G61310.1 1 21 4.660 4.680 

UGAAGCUGCCA

GCAUGAUCUG 
Kesim 

AT hook motif DNA-binding 

family protein 

ATTGGACTGAA
GGGAGCTCC 

AT5G06100.1 1 20 1.162 1.181 
AUUGGACUGAA
GGGAGCUCC 

Kesim myb domain protein 33 

CTTGGACTGAA

GGGAGCTCCC 
AT2G26950.1 1 21 827 847 

CUUGGACUGAA

GGGAGCUCCC 
Kesim myb domain protein 104 

GGGGCTCGAAG
ACGATC 

AT4G00910.1 1 17 469 485 
GGGGCUCGAAG
ACGAUC 

Kesim 
aluminum activated malate 
transporter family protein 

TCGATAAACCTC
TGCATCCAG 

AT1G01040.1 1 21 3.447 3.468 

UCGAUAA-

ACCUCUGCAUCC

AG 

Kesim dicer-like 1 
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Tüm örnekler için küçük RNA dizileri ile eşleşen bilinen 211 olgun miRNA (tüm 

varyantlar dahil) dizisinden 196 tanesinin (%93) Arabidopsis thaliana gen ID leri dikkate 

alındığında en az bir geni hedeflediği, toplamda 122 farklı ID'ye sahip genin hedeflendiği 

belirlenmiştir (Ek 37). 

5.4.6.2. Potansiyel miRNA Adaylarının Hedef Analizi 

Analizler sonucunda saç tokası yapısına sahip potansiyel miRNA adayı altı diziden beş 

tanesinin hedef geni belirlenmiştir (Şekil 5.13., Çizelge 5.27.). 

 

Şekil 5.13. Potansiyel miRNA adaylarının hedef gen analizine ait ektan görüntüsü. 

Potansiyel miRNA adaylarının dizileri ve hedef genlerine ait bilgiler Çizelge 5.27.'de 

verilmiştir. 
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Çizelge 5.27. Potansiyel miRNA adaylarının hedef analizi sonuçları. 

N
O

 

P
o
ta

n
si

y
el

 m
iR

N
A

 

d
iz

is
i 

H
ed

ef
 G

en
 I

D
 

m
iR

N
A

 b
a
şl

a
n

g
ıç

 

m
iR

N
A

 b
it

iş
 

H
ed

ef
 g

en
 b

a
şl

a
n

g
ıç

 

H
ed

ef
  

g
en

 b
it

iş
 

H
ed

ef
  

g
en

 h
iz

la
m

a
 

d
iz

is
i 

İn
h

ib
is

y
o
n

 ş
ek

li
 

G
en

 t
a
n

ım
ı 

1 AAACAGAATACACGTC

GCGACCCG 
- - - - - - - - 

2 
AAGGAGATGAGAGAGA

TAGAGAGA 
AT5G43940.2 1 24 78 101 

UCUCUCUAU

CUCUCUCAU

UUCUUC 

Kesim 

GroES-like zinc-binding 

dehydrogenase family protein 

(HOT5) 

3 
ATGATGACGAGAGAGA

GAGAGAGT 
AT1G80160.3 1 24 899 922 

ACUCUCUCU

CUCUUUUGU
UGUUAU 

Kesim 
Lactoylglutathione lyase / 

glyoxalase I family protein 

4 

ATTCTCATTAGGGGGGT

TGGGGGC 
AT4G24690.1 1 24 1.672 1.695 

GCCUCCCCC

UCCCUUGAU
GAGAAU 

Kesim 

ubiquitin-associated 

(UBA)/TS-N domain-
containing protein / 

octicosapeptide/Phox/Bemp1 

(PB1) domain-containing 
protein 

5 
GACCGAGCGCGGACTA

G 
AT5G05540.1 1 17 1.621 1.637 

CUAGUUUG

UGUUUGGU
C 

Kesim 
small RNA degrading 

nuclease 2 

6 
GTAGGTGCACACGTTC
GTATGGTG 

AT3G56290.1 1 24 782 805 

AAUCAUAU

GAAUGUGU

UUGCUUGU 

Kesim potassium transporter 

5.4.7. YOLAK ANALİZLERİ 

Bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizilerinin hedef genlerinin ortoloji analizlerine 

göre etkilenen yolaklara bakıldığında KN-sRNA ve KR-sRNA'da yolaklar bakımından 

ciddi bir faklılık görülmemiştir (Ek 38). KR-sRNA'da en çok etkilenen yolaklar arasında 

"amino şeker ve nükleotid şeker metabolizması" ve "glisin, serin ve threonin 

metabolizması" dikkat çekerken (Ek 39-40), VR-sRNA'da bilinen miRNA'lar ile eşleşen 

küçük RNA'ların bazı varyantlarının önemli yolaklarda yer alan genleri hedeflediği tespit 

edilmiştir (Ek 41-53). 

Virüs stresi tarafından etkilenen önemli yolaklar arasında "endositoz", "ribozom", 

"splayzozom", "viral karsinogenesis", "RNA taşıma" ve "bitki hormon sinyal" yolakları yer 

almaktadır (Çizelge 5.28.). 
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Çizelge 5.28. KEGG ortoloji analizinde öne çıkan yolaklar. 

Yolaklar 

Bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizileri tarafından yolaklara göre 

hedeflenen gen sayısı* 

KN-sRNA VR-sRNA KR-sRNA 

04144 Endositoz (Ek 42) 2 14 3 

03010  Ribozom (Ek 43) 1 12 3 

03040  Splayzozom (Ek 44) 0 12 3 

05203  Viral karsinogenez (Ek 45) 3 11 4 

03013  RNA taşıma (Ek 46) 2 11 2 

04075  Bitki hormon sinyal iletimi (Ek 47) 2 11 2 

04714  Termojenesis (Ek 48) 2 10 1 

00190  Oksidatif  fosforülasyon (Ek 49) 3 9 3 

05165  İnsan papillomavirüs enfeksiyonu 1 9 2 

04110  Hücre döngüsü (Ek 50) 3 8 3 

* İlgili yolakta bir gen birden fazla yerde bulunabilir, her biri sayılmıştır. 

Saç tokası yapısına sahip potansiyel miRNA'ların hedef genleri bakımından etkilenen 

önemli sayılabilecek bir yolak tespit edilememiştir (Çizelge 5.29.).  

Çizelge 5.29. miRNA adaylarının etkilediği hedef genlerin yer aldığı yolaklar. 

Potansiyel miRNA dizisi KEGG 

ortoloji ID 

KEGG yolak 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA K00121 Glikolizis/Glukanogenesis, Yağ asidi 

degredasyonu, Tirozin metabolizması, 

metabolik yolak, İkincil metabolit 

biyosentezi, Karbon metabolizması  

ATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGC K17987 Mitofaji - animal 

GACCGAGCGCGGACTAG K14570 Ribosom biyogenezi - ökaryot 

5.4.8. ONTOLOJİ ANALİZLERİ 

Ontoloji analizleri sonucuna göre örnekler arasında moleküler fonksiyon ve biyolojik 

proses sınıflandırması bakımından önemli fark olmadığı gözlenmiştir. Her üç örnek (KN-

sRNA, VR-sRNA ve KR-sRNA) için de bilinen miRNA'lar ile eşleşen dizilerin hedef 

genlerinin büyük çoğunluğu moleküler fonksiyon bakımından katalitik aktivite ve 
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bağlanmada rol oynamakta iken biyolojik proses bakımından metabolik proses ve biyolojik 

düzenlemede görev almaktadır (Şekil 5.14., Ek 54). 

 

Şekil 5.14. Ontoloji analizi grafiği. 

5.5. miRNA VE HEDEF GEN VALİDASYONU 

5.5.1. miRNA VALİDASYONU 

Hem kuraklık hem de virüs stresi uygulanmış örnek için validasyon amacıyla seçilen 

miRNA'ların dizileme sonucu elde edilen ifade seviyeleri ile bu miRNA'ların Eş Zamanlı 

PZR sonucu elde edilen ifade seviyelerinin beklendiği şekilde doğru orantılı olduğu 

sonucuna ulaşılmıştır (Çizelge 5.30.-5.31., Şekil 5.16.-5.19.). 

 

Şekil 5.15. U6 ve Potansiyel miRNA primerlerinin tüm örneklerde amplifikasyon eğrisi 

grafiği. 
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Virüs stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve ifade değerleri Çizelge 5.30.'da 

verilmiştir. 

Çizelge 5.30. Virüs stresi uygulanmış örnek için validasyonu gerçekleştirilen miRNA'lara 

ait ham veri, normalize edilmiş veri ve relatif ifade farklılıkları (Ek 55-56). 

miRNA 

VR-sRNA/KN-

sRNA kat değişimi 

(ham veri) 

VR-sRNA/KN-sRNA 

kat değişimi 

(normalize veri) 

VR-RNA/KN-

RNA Eş Zamanlı 

PZR kat değişimi 

Potansiyel miRNA 1 -68,00* -361,23 -13,93 

miR5161 20,58 3,87 5,23 

miR168 41,60 7,83 6,42 

miR159 79,17 14,90 65,04 

miR894 12,77 2,40 5,60 

* İlgili dizi VR-sRNA'da bulunmadığı için ifade analizinde 1 adet dizi var olarak hesaplanmıştır. 

Virüs stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve ifade değerlerine ait grafik Şekil 

5.16.'da gösterilmektedir. 

 

Şekil 5.16. Virüs stresi uygulanmış örneğe ait validasyon grafiği. 

Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde potansiyel miRNA 1 dizisi bulunmadığı için ifade 

seviyesinin ölçülebilmesi amacıyla ifade değeri "1" olarak kabul edilmiş ve korelasyon 

grafiğinde dikkate alınmamıştır. Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde validasyon 

sonucunda elde edilen ifade değerleri karşılaştırıldığında potansiyel miRNA 1 dışında 

diğer miRNA'lar için yüksek derecede korelasyon (r=0,842) tespit edilmiştir (Şekil 5.17., 

Ek 57). 
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Şekil 5.17. Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde validasyon sonucunda miRNA'lardan 

elde edilen ifade değerleri korelasyon grafiği. 

Kuraklık stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve ifade değerleri Çizelge 

5.31.'de verilmiştir. 

Çizelge 5.31. Kuraklık stresi uygulanmış örnek için validasyonu gerçekleştirilen 

miRNA'lara ait ham veri, normalize edilmiş veri ve relatif ifade farklılıkları (Ek 55-56). 

miRNA 

KR-sRNA/KN-

sRNA kat değişimi 

(ham veri) 

KR-sRNA/KN-sRNA 

kat değişimi 

(normalize veri) 

KR-RNA/KN-

RNA Eş 

Zamanlı PZR 

kat değişimi 

Potansiyel miRNA 1 -1,08 -1,76 1,84 

miR5161 1,84 1,13 2,10 

miR168 2,94 1,81 3,02 

miR159 1,97 1,21 5,91 

miR894 6,55 4,03 3,45 

Kuraklık stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve ifade değerlerine ait grafik 

Şekil 5.18.'de gösterilmektedir. 
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Şekil 5.18. Kurak stresi uygulanmış örneğe ait validasyon grafiği. 

Kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde validasyon sonucunda elde edilen ifade değerleri 

karşılaştırıldığında miR159 dışında diğer miRNA'lar için yüksek derecede korelasyon 

(r=0,866-0,828) tespit edilmiştir (Şekil 5.19., Ek 57). 

  

Şekil 5.19. Kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde validasyon sonucunda miRNA'lardan 

elde edilen ifade değerleri korelasyon grafiği. 

5.5.2. HEDEF GENLERİN VALİDASYONU 

Hedef gen validasyonu amacıyla sentezlenen cDNA'lara ait spektrofotometrik ölçümlerde 

cDNA’ların saflıkları ve miktarları (ng/µl) istenilen seviyede elde edilmiştir (Çizelge 5.32., 

Şekil 5.20.) 
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Çizelge 5.32. Örneklere ait cDNA nanodrop ölçüm değerleri. 

No 
Materyal 

No 
Örnek ng/ µl 260/280 260/230 

1 127 KN-RNA (cDNA) 2100 1,83 1,75 

2 127 VR-RNA (cDNA) 2018 1,86 1,67 

3 127 KR-RNA (cDNA) 2058 1,85 1,78 

 

Şekil 5.20. Hedef gen analizleri için sentezlenen cDNA'lara ait jel görüntüsü (%1’ lik 

agaroz jel). 

Standart eğrilerin etkinlik (efficiency) değeri 2’ye ve slope değeri ise -3.3’e yakın olacak 

şekilde belirlenmiştir. Histon H3.3 genine ait örnek standart eğri, amplifikasyon eğrisi ve 

erime eğrisi grafikleri Şekil 5.21.'de verilmiştir. 

            

 

Şekil 5.21. Histon H3.3 genine ait standart eğri, erime eğrisi (melting curve) ve  

amplifikasyon eğrisi grafiği. 
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Hem kuraklık hem de virüs stresi uygulanmış örnek için hedef gen validasyonu amacıyla 

seçilen miRNA'ların dizileme sonucu elde edilen ifade seviyeleri ile bu miRNA'ların hedef 

genlerinin Eş Zamanlı PZR sonucu elde edilen ifade seviyelerinin beklendiği şekilde ters 

orantılı olduğu sonucuna ulaşılmıştır (Çizelge 5.33.-5.34., Şekil 5.22.-5.25.). 

Virüs stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve hedef genlerinin ifade değerleri 

Çizelge 5.33.'de verilmiştir. 

Çizelge 5.33. Virüs stresi uygulanmış örnek için hedef gen bakımından validasyonu 

gerçekleştirilen miRNA'lara ait ham veri, normalize edilmiş veri ve hedef genlerin relatif 

ifade farklılıkları (Ek 58-59). 

miRNA 

VR-sRNA/KN-

sRNA kat değişimi 

(ham veri) 

VR-sRNA/KN-

sRNA kat değişimi 

(normalize veri) 

VR-RNA/KN-

RNA Eş 

Zamanlı PZR 

kat değişimi 

(hedef gen) 

Potansiyel miRNA 2 43,00* 8,09 -3,76 (HOT5) 

miR168 41,60 7,83 -2,80 (AGO1) 

* İlgili dizi KN-sRNA bulunmadığı için ifade analizinde 1 adet dizi var olarak hesaplanmıştır. 

Virüs stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve hedef genlerinin ifade değerlerine 

ait grafik Şekil 5.22.'de gösterilmektedir. 

 

Şekil 5.22. Virüs stresi uygulanmış örneğe ait miRNA ve hedef geninin validasyon grafiği. 

Virüs stresi uygulanmış örnekte miRNA ifade seviyesi ile hedef gen ifade seviyeleri 

arasında negatif korelasyon tespit edilmiştir (Şekil 5.23., Ek 57). 
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Şekil 5.23. Virüs stresi uygulanmış örnekte miRNA ifade seviyesi ile hedef gen ifade 

seviyeleri korelasyon grafiği. 

Kuraklık stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve hedef genlerinin ifade 

değerleri Çizelge 5.34.'te verilmiştir. 

Çizelge 5.34. Kuraklık stresi uygulanmış örnek için hedef gen bakımından validasyonu 

gerçekleştirilen miRNA'lara ait ham veri, normalize edilmiş veri ve hedef genlerin relatif 

ifade farklılıkları (Ek 58-59). 

miRNA 

KR-sRNA/KN-

sRNA kat değişimi 

(ham veri) 

KR-sRNA/KN-

sRNA kat 

değişimi 

(normalize veri) 

KR-RNA/KN-

RNA Eş Zamanlı 

PZR kat 

değişimi (hedef 

gen) 

Potansiyel miRNA 2 -1,00* (0) -1,63 (0) -1,03 (HOT5) 

miR168 2,94 1,81 -3,82 (AGO1) 

* İlgili dizi KN-sRNA ve KR-sRNA'da bulunmadığı için ifade analizinde 1'er dizi var olarak hesaplanmıştır. 

Kuraklık stresi uygulanmış örnek için seçilen miRNA'lar ve hedef genlerinin ifade 

değerlerine ait grafik Şekil 5.24.'te gösterilmektedir. 
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Şekil 5.24. Kurak stresi uygulanmış örneğe ait miRNA ve hedef geninin validasyon 

grafiği. 

Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miRNA ifade seviyesi ile hedef gen ifade seviyeleri 

arasında negatif korelasyon tespit edilmiştir (Şekil 5.25., Ek 57). 

  

Şekil 5.25. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miRNA ifade seviyesi ile hedef gen ifade 

seviyeleri korelasyon grafiği. 
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6. TARTIŞMA VE SONUÇ 

6.1. TARTIŞMA 

Biyotik ve abiyotik stres dünya çapında tarımsal verimi ve ürün kalitesini ciddi şekilde 

azaltmaktadır (197,419). Bu nedenle bitkilerin biyotik ve abiyotik streslere karşı 

geliştirdikleri yanıt mekanizmalarını ve bu stres faktörlerinin nasıl tolere edildiğini 

anlamak, elverişsiz koşullar altında bitkinin verimliliğinin artırılması için büyük önem 

taşımaktadır. Bu kapsamda kültür türleri ile yakın akraba yabani türlerin sahip oldukları 

stres tolerans özellikleri, strese dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesinde önemli bir kaynak 

oluşturmakta ve strese dayanıklılığı artırmak için yabani gen kaynaklarındaki bu 

özelliklerin kültür çeşitlerine aktarılması zorunlu görülmektedir (377–379). 

Yeni Nesil Dizileme (NGS) platformları bitkilerde strese dayalı olarak gelişen gen ifade 

seviyelerindeki değişikliklerin ve mekanizmaların belirlenmesine yardımcı olabilecek 

detaylı veriler sağlamaktadır (420,421). Bu sayede farklı stres koşullarında çeşitli bitki 

türlerinde biyotik ve abiyotik strese yanıtta rol alan genlerin transkriptom düzeyinde 

araştırılması kolaylaşmaktadır. Bu amaçla mikrodizin ve RNA dizileme teknikleri yaygın 

olarak kullanılmaktadır (170,422–424).  

Günümüzde farklı türlere ait birçok bitkide miRNA tanımlanması ve karakterizasyonuna 

yönelik çalışmalar yapılmakta olup, özellikle pamuk (285), yonca (286), mısır (425) ve 

çeltik (426) gibi bitkilerde miRNA dizileme temelli araştırmaların daha yoğun olduğu 

görülmektedir. Şeker endüstirisinde yaygın olarak kullanılan şeker pancarı ise, stres 

dayanıklılığı ile ilişkili genlerin tanımlanmasında iyi bir bitki-gen kaynağıdır (427). Ancak 

yabani pancarlarda özellikle biotik ve abiotik stres yanıtında rol alan miRNA'ların ve bu 

miRNA'ların hedef genlerinin veya fonksiyonlarının belirlenmesine yönelik çalışmalar 

oldukça sınırlıdır.  

Bu tez çalışmasında yabani pancarda stres koşullarında gelişen miRNA profili ortaya 

çıkartılarak; miRNA ifade seviyelerinin ve bu miRNA’lar tarafından hedeflenen genler ile 

ilişkili yolakların tespiti ile stres koşullarına karşı yabani pancar tarafından geliştirilen 

kompleks yanıt mekanizmasının daha iyi anlaşılmasını sağlayacak bulgular elde edilmiş ve 
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stres faktörlerinin olumsuz etkilerini en aza indirmek ve strese dayanıklı şeker pancarı 

üretimini geliştirilmek için yeni stratejilere temel oluşturacak veriler sağlanmıştır. 

6.1.1. STRES FAKTÖRLERİNE YÖNELİK ÖNE ÇIKAN miRNA’LAR 

Tez kapsamında bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizileri olgun miRNA olarak 

gruplandırıldığında; virüs stresi uygulanmış örnekte 209, kuraklık stresi uygulanmış 

örnekte ise 83 miRNA belirlenmiştir. Belirlenen miRNA’ların ortalama 21 nükleotit 

uzunluğunda olduğu gözlemlenmiştir. 

Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde orjinal ifade değerleri bakımından en çok ifadeye 

sahip miRNA'lar sırasıyla (varyantlar dahil); miR159, miR166, miR396, miR319,  

miR7972, miR535, miR403, miR167, miR398, miR2916, miR168,  miR162, miR8175, 

miR393, miR894, miR164, miR3711, miR6478, miR408, miR165, miR394, miR6300, 

miR156, miR5139, miR390 olarak belirlenirken kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde 

orjinal ifade değerleri bakımından en çok ifadeye sahip miRNA'lar sırasıyla (varyantlar 

dahil); miR2916, miR159, miR894, miR166, miR3711, miR8175, miR168, miR398, 

miR5139, miR6478, miR408, miR396, miR167, miR535, miR319, miR5054, miR162 

olarak belirlenmiştir. Özellikle kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde çok fazla ifade 

olan miR2916, varyantlarının ve hedef genlerinin sayısı bakımından değerlendirildiğinde 

tartışmada dikkate alınmamıştır. Tartışılan hedef genlerin isimleri ve kısa tanımlarında 

Uniprot (401), TAIR (402) ve Araport (428) internet sitelerinden yararlanılmıştır. 

Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde bulunan miRNA sayısı, kontrol kök örneği ile 

olgun miRNA ifade farklılığı analizinde, "orjinal (ham) ifade değerleri" kullanılarak 

yapılan karşılaştırma ile "normalize edilmiş ifade değerleri" kullanılarak yapılan 

karşılaştırma arasında bazı farklılıklara neden olmuştur. Bu farklılık kuraklık stresi 

uygulanmış kök örneği ile kontrol kök örneğinin ifade farklılığı analizinde ise nispeten 

daha az bulunmuştur. Bu kapsamda; 

a) Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde bir miRNA'nın orjinal ifade değeri kontrol kök 

örneğine göre oldukça yüksek olmasına karşın normalizasyon sonucunda ifade 

artışı/azalışı göreceli olarak değişmektedir,  
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b) Aynı geni hedefleyen bir miRNA'nın varyantları farklı ifade seviyelerine sahip 

olabilmektedir,  

c) Önemli olan kontrol ve stres uygulanmış örnekler karşılaştırıldığında aynı genin ifade 

seviyesinin azalmasının veya artmasının ölçülmesidir.  

Bu nedenle tartışmada, normalizasyon sonrası aynı geni hedefleyen aynı miRNA'ların 

varyantlarının ifade artış veya azalışları birlikte değerlendirilmiştir (Ek 60-61). 

Değerlendirme sonucunda en az (+/-) 1,5 kat ifade değişimi olan miRNA'lar tartışmaya 

dahil edilmiştir. Varyantları ile birlikte değerlendirildiğinde normalizasyon öncesi ifade 

değerleri düşük olan (virüs stresi uygulanmış örnek için yaklaşık 100 okuma, kuraklık 

stresi uygulanmış örnek için yaklaşık 50 okuma) miRNA'lar dikkate alınmamıştır. 

6.1.1.1. Virüs Stresine Yönelik Olarak Öne Çıkan miRNA'lar 

Olgun miRNA'ların normalize edilmiş ifade seviyeleri ve hedef genleri dikkate alındığında 

virüs stresi uygulanmış kök örneğinde kontrol kök örneğine göre en çok ifadesi artan 

miRNA'lar (varyantlar dahil); miR319 (kat değişimi: 72,2), miR6300 (31,63), miR394 

(29,8), miR164 (22,74), miR398 (18,54), miR396 (19,13), miR159 (14,12), miR535 

(13,12), miR7972 (12,33), miR167 (11,6), miR390 (8,65), miR5181 (8,26), miR403 

(8,02), miR165/166 (7,97), miR171 (6,62), miR160 (6,35), miR3711 (6,11), miR408 

(5,42), miR168 (5,04), miR393 (4,9), miR156/157 (4,54), miR1436 (4,29), miR894 

(4,05), miR5054 (3,62), miR162 (2,85), miR5139 (2,67), miR827 (2,64), miR6478 

(2,47), miR8175 (2,27), miR1118 (2,24) ve miR3627 (1,89) olarak belirlenmiştir (Şekil 

6.1.). İfadesi azalan miRNA belirlenememiştir. miR398'in hedef geni belirlenememiştir. 

Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde, önemli sayılabilecek ifade seviyesine sahip 

olmasına karşın kontrol kök örneğinde ifadesi olmayan farklı dizilere sahip miRNA'lardan; 

miR397, miR399, miR1128, miR5049 ve miR5083'ün ifade farklılıkları ölçülememiştir.  
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Şekil 6.1. Virüs stresi uygulanmış kök örneğinde tespit edilen miRNA'lar, miRNA-ifade 

kat değişimleri ve hedef genleri. 
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Kuraklık ve virüs stresi ile ilişkili miRNA profilinin değerlendirilmesinde; Beta 

corolliflora'nın her bir genotipindeki yüksek heterozigotluğa sahip genom yapısından 

dolayı ortaya çıkacak varyasyonların azaltılması amacıyla ortak kontrol bitkisinin 

kullanımına gidilmiştir. Kontrol örneği ve virüs stresi uygulanan örnekte belirlenen tüm 

miRNA'lar (öncü, varyant, olgun) dikkate alındığında ifade değeri bakımından kontrol 

örneğinde daha yüksek değere sahip az sayıda miRNA varyantı olmasına rağmen, ifade 

farklılık analizleri gerçekleştirilen olgun miRNA'lar dikkate alındığında virüs stresi 

uygulanan örnekte bu miRNA'ların tamamının ifade seviyesinde artış görülmektedir. Yine 

bu miRNA'ların bazılarında yüksek derecede ifade artışına (miR319, +72,2 kat) 

rastlanmaktadır. Bu durumun değerlendirilmesi amacıyla benzer çalışmalar taranmıştır. 

Beta corolliflora ile ilgili olarak genom ve miRNA düzeyinde bir çalışmaya 

rastlanılmamıştır. Diğer yabani pancar türleri için gerçekleştirilen literatür taraması 

sonucunda ise Liu ve arkadaşları (2017) tarafından Beta vulgaris ile aynı seksiyonda yer 

alan Beta macrocarpa türünde BNYVV stresi ile ilişkili miRNA'ların belirlenmesine 

yönelik yapılan (283) sadece bir çalışma belirlenebilmiş ve bu çalışma ile tezde virüs stresi 

ile ilişkili olarak belirlenen bilinen olgun miRNA'lar karşılaştırılmıştır. 

Bu kapsamda karşılaştırılan çalışma ile tezde belirlenen bilinen olgun miRNA'lar 

(varyantları dahil) için ifade farklıkları bakımından yapılan değerlendirme Şekil 6.2.'de 

özetlenmiştir. 

 

Şekil 6.2. Virüs stresi sonucu Beta corolliflora kök dokusunda belirlenen bilinen olgun 

miRNA (varyantları dahil) ifade profilleri ile Beta macrocarpa yaprak dokusunda 

belirlenen bilinen olgun miRNA (varyantları dahil) ifade profillerine ait ven diyagramı (+5, 

kontrol örneğinde ifadesi hiç bulunmayan miRNA'lar). 



116 

 

Karşılaştırılan çalışmada en az 2 kat ifade değişikliği gösteren bilinen olgun 38 miRNA 

ailesi belirlenmiştir. Bu miRNA'ların (varyantları dahil) 32 tanesinin ifadesinin arttığı 

gösterilmektedir. İfade artışı gösteren bazı miRNA varyantlarının ise çok yüksek ifade artış 

değerlerine (miR162a: +161,65 kat; miR168a: +130,31 kat; miR160a: +103,41 kat; 

miR396b: +69,92 kat) sahip olduğu görülmektedir. Tezde belirlenen ifade artışına sahip 

bilinen olgun miRNA'lardan, karşılaştırılan çalışma ile ortak olanların tamamında ifade 

artışı tespit edilmiştir.  

Karşılaştırılan çalışmada hem kontrol hem de virüs stresi uygulanan örnekte ham okuma 

değerleri bakımından en çok değere sahip bilinen olgun miRNA ve/veya varyantlarının 

sıralaması birbirine benzer durumdadır. Karşılaştırılan çalışmada kontrol örneğinde en çok 

ham okuma değerine sahip miRNA ve/veya varyantları miR159, miR393, miR396, 

miR166 olurken tezde kontrol örneğinde benzer şekilde miR166 ve miR159 en çok ham 

okuma değerine sahip miRNA ve/veya varyantları olarak belirlenmiştir. Yine 

karşılaştırılan çalışmada virüs stresi bulaştırılan örnekte en çok ham okuma değerine sahip 

miRNA ve/veya varyantları miR159, miR396, miR166 olurken tezde virüs stresi 

uygulanan örnekte benzer şekilde miR159, miR166, miR319 ve miR396 en çok ham 

okuma değerine sahip miRNA ve/veya varyantları olarak belirlenmiştir. 

Tezde virüs stresi uygulanan örnekte en çok ham ifade değerine sahip olan miR159'un 

(varyantları dahil) ifade artışı (+14,2 kat) ile, karşılaştırılan çalışmadaki miR159'un bir 

varyantının ifade artışı (miR159a: +19,28) birbirine yakın olarak bulunmuştur. Tezde virüs 

stresi uygulanan örnekte en çok ifade artışına sahip miRNA olan miR319'un (varyantları 

dahil) karşılaştırılan çalışmada bulunan iki varyantı ise farklı ifade değişikliği (miR319: 

+2,04 / miR319b: -2,25) göstermektedir.  

Hem Beta corolliflora'da hem de Beta macrocarpa'da en çok ifade artışına sahip olan 

bilinen olgun miRNA'lar (varyantları dahil) değerlendirildiğinde (Beta macrocarpa; B.m: 

varyantlarına göre en az kat artışı - en fazla kat artışı / Beta corolliflora; B.c: varyantları 

dahil kat artışı);  

Beta corolliflora'da ifadesi en çok artan miRNA'lar karşılaştırıldığında; miR319 (B.m:2,04 

/ B.c: 72,2), miR394 (B.m: 3,23 / B.c: 29,8), miR164 (B.m: 9,30 / B.c: 22,74), miR396 

(B.m: 2,03-69,92 / B.c: 19,13), miR398  (B.m: 2,03-2,93 / B.c: 18,54) ve miR159 (B.m: 
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2,02-19,28 / B.c: 14,2) olarak belirlenirken, Beta macrocarpa'da ifadesi en çok artan 

miRNA'lar karşılaştırıldığında; miR162  (B.m: 2,68-161,65 / B.c: 2,85), miR168  (B.m: 

4,86-130,31 / B.c: 5,04), miR160 (B.m: 2,26-103,41 / B.c: 6,65), miR396 (B.m: 2,03-69,92 

/ B.c: 19,13), miR535 (B.m: 3,41-56,08 / B.c: 13,12) ve miR403  (B.m: 41,48 / B.c: 8,02) 

olarak belirlenmiştir. 

Karşılaştırılan çalışmada ifadesi azalan bilinen olgun miRNA'lar incelendiğinde ifade 

azalışlarının sınırlı olduğu, okuma sayıları ve ifade farklılıkları bakımından ise önemli 

sayılabilecek dört miRNA'nın öne çıktığı görülmektedir. miR169 (B.m: -2,34- (-27,28
19

) / 

B.c:-), miR2916 (B.m: -2,36) / B.c:-), miR2938 (B.m: -3,06 / B.c:-), miR319 (B.m: -2,25 / 

B.c:72,2). Ayrıca aynı miRNA'nın bazı varyantlarında ifade artışı gözlenirken bazılarında 

ifade azalışı gözlenmiştir (örnek: miR319: +2,04 / miR319b: -2,25).  

Karşılaştırılan çalışmada kullanılan Beta macrocarpa türünün Beta vulgaris ile aynı 

seksiyonda yer alması, BNYVV stresinin Beta macrocarpa türünün yapraklarına 

uygulanmış olması, Beta macrocarpa türünün virüs stresi toleransı bakımından Beta 

corolliflora'dan farklı olabileceğinin göz önünde bulundurulması, karşılaştırılan 

çalışmadaki ifade profili ve farklı bitki türlerine uygulanan farklı virüs stresi koşullarında 

belirlenen miRNA'ların çoğunlukla ifade artışına (Çizelge 2.5.) sahip olması birlikte 

dikkate alındığında; tezde virüs stresi uygulanmış örnekte belirlenen tüm bilinen olgun 

miRNA'ların ifadelerinin artmış olmasının ve bazı miRNA'ların yüksek ifade değerine 

sahip olmasının normal kabul edilebileceği düşünülmektedir. Bununla birlikte tez 

çalışmasında öncelikli olarak kuraklık ve virüs stresi ile ilişkili miRNA profillerinin 

tanımlanması amaçlanmış olup bu miRNA'ların gerek ifade değişimlerinin 

değerlendirilmesi (tezde, potansiyel miRNA 1, miR5161, miR168, miR159 ve miR894 için 

yapılan RT-PZR çalışması gibi) gerekse fonksiyonlarının daha iyi aydınlatılması için 

ileriye yönelik olarak yapılacak çalışmalarda (miRNA dizilemesi dahil olmak üzere) 

biyolojik tekrarlı araştırmalar önerilmektedir. 

                                                 

19
 Karşılaştırılan çalışmada ilgili miRNA varyantının dizisi kontrol örneğinde 35, virüs stresi örneğinde 

sadece 1 kez okunmuştur. Normalizasyon sonrası ifade kat değişimi -27,28 olarak belirlenmiştir. 
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6.1.1.2. Kuraklık Stresine Yönelik Olarak Öne Çıkan miRNA'lar 

Olgun miRNA'ların normalize edilmiş ifade seviyeleri ve hedef genleri dikkate alındığında 

kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde kontrol kök örneğine göre en çok ifadesi artan 

miRNA'lar (varyantlar dahil); miR3711 (kat değişimi: 23,13), miR894 (19,41), miR398 

(8,6), miR5054 (5,88), miR8175 (2,46), miR398 (2,38), miR408 (2,37), miR5139 (2,67) 

ve miR168 (1,94), en çok ifadesi azalan miRNA'lar (varyantlar dahil) ise; miR319 (-1,88), 

miR3627 (-1,97), miR165/166 (-3,07), miR535 (-3,3), miR396 (-5,72), miR162 (-7,96), 

miR393 (-8,18), miR403 (-11,19), miR7972 (-14,05) ve miR1515 (-15,78) olarak 

belirlenmiştir (Şekil 6.3.). 

 

Şekil 6.3. Kuraklık stresi uygulanmış kök örneğinde tespit edilen miRNA'lar, miRNA-

ifade kat değişimleri ve hedef genleri. 
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6.1.1.3. Virüs ve Kuraklık Stresine Yönelik Olarak Öne Çıkan miRNA'ların ve 

Hedef Genlerinin Değerlendirilmesi 

Farklı bitki türleri ile yapılan çalışmalarda kuraklığa tolerans sağlanmasında rol alabileceği 

ve virüs stresinde ifadesinin değiştiği belirtilen miR156/157'nin, SBP/SPL genini 

hedeflediği belirtilmektedir (Çizelge 2.4.-2.5.). Kuraklık stresi koşullarında miR156'nın 

farklı şekilde ifade edildiği gösterilmiştir (141,318). Analiz bulgularına göre 

miR156/157'nin özellikle SPL10 genini hedeflediği belirlenmiştir. Kuraklık stresi 

uygulanmış örnekte miR156/157'nin ifade seviyesinde anlamlı bir değişiklik 

gözlenmezken, virüs stresi uygulanmış örnekte ifadesi artmıştır. Vejetatif gelişim sırasında 

yaprak lamina şeklinin kontrolünde rol alan SPL10'un baskılanması, stres koşullarında 

yaprak morfolojisindeki değişimleri destekler niteliktedir. 

mir159 ve miR319, MYB transkripsiyon faktörlerinin ifadesini düzenlerken, mir319'un 

TCP transkripsiyon faktörlerini de hedeflediği belirtilmektedir (Çizelge 2.4.). Yapılan 

araştırmalarda miR159 ve miR319 gen ailelerinin yakından ilişkili olduğu ve 21 

nükleotitlerinin ortak olduğu açıklanmıştır (429). miR159 tarafından MYB65'in 

baskılanmasının hücre döngüsünü bloke ederek primer kök büyümesini olumsuz yönde 

etkilediği (295) ve miR319'un yaprak gelişiminin kontrolünde rol aldığı tespit edilmiştir 

(296). Analiz bulgularına göre kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR159'un ifade 

seviyesinde anlamlı bir değişiklik tespit edilemezken miR319'un ifade seviyesi düşük 

oranda azalmıştır. Buna göre bu miRNA'ların kuraklık toleransında önemli bir etkisinin 

olmadığı görülmektedir. Biyotik strese yönelik olarak yapılan miRNA çalışmalarında ise, 

miR159 ve miR319’un RKN (root knot nematod; kök ur nematodu)'ye karşı savunmada rol 

aldıkları belirtilmiştir (319,320). Birçok bitki türünde farklı virüs stresi uygulamalarında 

ifadesi artan, semptomlarla ilişkili bulunan ve antiviral savunmada rol aldığı belirtilen 

miR159 ve miR319 (Çizelge 2.5.), virüs stresi uygulanmış örnekte en çok ifade seviyesine 

sahip miRNA'lar arasında yer almaktadır ve her iki miRNA'nın ifade seviyesi de kontrole 

göre artış göstermiştir. Öyle ki, miRNA anotasyonuna göre virüs stresi uygulanmış örnekte 

eşleşme gösteren küçük RNA dizilerinin 1/3'ünü miR159 ve miR319 oluşturmaktadır. 

miR319 ifade seviyesi en çok artan (70 kattan fazla) miRNA olarak tespit edilirken, 

miR159'un MYB101 transkripsiyon faktörünü, miR319'un ise MYB104 transkripsiyon 

faktörünü baskıladığı belirlenmiştir. MYB101, ABA ve GA gibi hormon sinyal 
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yolaklarında rol alan, hücre farklılaşması ve yaprak morfolojisinin düzenlenmesinde de 

görevli önemli bir transkripsiyon faktörüdür. ABA tarafından aktive edilen sinyal 

yolağının ve programlı hücre ölümünün pozitif düzenleyicisi olarak hareket etmektedir. 

İfade seviyeleri dikkate alındığında virüs stresine karşı Beta corolliflora tarafından verilen 

yanıtta en önemli miRNA'lar olarak miR159 ve miR319 öne çıkmaktadırlar. 

miR160 oksin yolağında strese yanıt veren genlerin ifadesini düzenleyen ARF 

transkripsiyon faktörlerini hedeflemektedir (Çizelge 2.4.). Analiz bulgularına göre 

miR160'nın ARF17 transkripsiyon faktörünü hedeflediği belirlenmiştir. Kök gelişiminden 

sorumlu ARF17'nin kuraklık stresine tolerans ile ilişkilendirilmesine (Çizelge 2.4.) karşın 

kuraklık stresi uygulanmış örnekte anlamlı ifade değişikliği gözlenmemiştir. Farklı virüs 

streslerine karşı antiviral savunmada rol alan ve semptom gelişimi ile ilişkilendirilen 

miR160'ın (Çizelge 2.5.) ifade seviyesi virüs stresi uygulanmış örnekte artış göstermiştir. 

İfade artışı miR160'ın oksin sinyal yolağının ve kök gelişiminin düzenlenmesinde rol 

alabileceğini göstermektedir. 

miRNA biyojenezinin ana bileşeni DCL1 geni, kuraklık ve virüs stresine yanıtta rol 

almakta (Çizelge 2.4.-2.5.) ve mir162 tarafından düzenlenmektedir. DCL1 geninin ifade 

seviyesi olgun miRNA'nın meydana gelmesindeki rolü nedeniyle kritik önem taşımaktadır. 

Yüksek kuraklık stresine karşı miR162'nin ifade seviyesinin azaldığı belirtilmektedir (290). 

Analiz bulgularına göre kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR162'nin ifade seviyesi 

benzer şekilde azalmıştır. Çeşitli virüs streslerine karşı farklı ifade seviyeleri gösteren 

miR162'nin ifade seviyesi (Çizelge 2.5.), virüs stresi uygulanmış örnekte artış göstermiştir. 

DCL1 geninin baskılanması,  Beta corolliflora'nın miRNA biyogenez mekanizmasının 

virüs stresi tarafından olumsuz yönde etkilendiğini göstermektedir. Virüslerin ürettikleri 

proteinler ile miRNA biyogenez yolağını etkiledikleri göz önünde bulundurulduğunda, 

DCL1 geninin baskılanmasını dolaylı olarak virüsün kendi savunma mekanizmasının 

sağladığı düşünülmektedir. 

miR164'ün hedef geni NAC transkripsiyon faktörleri olarak belirtilmektedir (Çizelge 2.4.). 

Analiz bulgularına göre miR164'ün hedef geni NAC transkripsiyon faktörü ailesinin üyesi 

CUC2 olarak tespit edilmiştir. CUC2 geni yaprak morfolojisinden (yaprak tırtığı) 

sorumludur. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR164'ün ifadesinde anlamlı bir 
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değişiklik olmamıştır. Semptomlarla ilişkili olduğu belirlenen ve virüs şiddeti arttıkça 

ifadesinde de artış gözlenen miR164 (Çizelge 2.5.), virüs stresi uygulanmış örnekte benzer 

şekilde ifade olmuştur. İfade artışı virüs stresinin yaprak morfolojisini etkilediğini 

göstermektedir. 

HD-ZIP ailesi genleri, miR165 ve miR166 tarafından hedeflenmektedir (Çizelge 2.4.). 

miR166, bitkilerde çok çeşitli hücresel ve fizyolojik reaksiyonlarda görev alan ve yüksek 

oranda korunmuş bir miRNA ailesidir. Farklı bitki türlerinde, miR166'nın tohum, kök 

gelişimi ve iyon alımı dahil olmak üzere farklı hedeflere negatif yönde aracılık ettiği ve 

aynı zamanda çeşitli gelişimsel süreçlerin modülasyonunda yer aldığı açıklanmıştır 

(299,430,431). Yapılan çalışmalarda bu iki miRNA'nın kuraklık stresine yanıtta görev 

aldığı (141,312) ve miR166'nın virüs enfeksiyonuna karşı ifade seviyelerinin farklılık 

gösterdiğini (daha çok artış yönünde) belirtmektedir (Çizelge 2.5.). Analiz bulgularına göre 

miR165/166'nın yaprak morfolojisinin düzenlenmesinde rol alan PHV genini (HD-ZIP 

ailesi üyesi) (402) baskıladığı belirlenmiştir. miR165/166'nın kuraklık stresi uygulanmış 

örnekte ifade seviyesi azalırken, virüs stresi uygulanmış örnekte ifadesi artmıştır. Buna 

göre Beta corolliflora'da yaprak morfolojisi kuraklık ve virüs stresinden farklı şekilde 

etkilenmektedir. 

miR167'nın kuraklık stresine yanıtta görev aldığı, oksin yolağında yer alan IAR3 genini 

hedeflediği ve IAR3'ün kök gelişimde rol aldığı gösterilmiştir (432). Ayrıca miR167’nin 

patojen savunmasına yanıtta rol aldığı ve Doğal Makrofaj Protein (NRAMP) genlerini 

hedeflediği açıklanmıştır (433). Yapılan çalışmalar miR167'nin virüs enfeksiyonuna karşı 

ifade seviyelerinin farklılık gösterdiğini (daha çok artış yönünde) belirtmektedir (Çizelge 

2.5.). Analiz bulgularına göre miR167, kuraklık stresi uygulanmış örnekte anlamlı ifade 

değişikliği göstermezken, virüs stresi uygulanmış örnekte ifadesi artmıştır. Hedef geni 

oksin yolağında çiçek gelişiminde rol alan transkripsiyon faktörlerinden ARF8 olarak 

belirlenmiştir. Virüs stresinde miR160 tarafından ARF17'nin hedeflenmesi ve miR167 

tarafından ARF8'in hedeflenmesi, strese yanıt veren genlerin ifadelerini göreceli azaltması 

nedeniyle virüs stresinin oksin yolağını ciddi şekilde etkilediğini göstermektedir. 

miR168 ve miR403, RNA susturma mekanizmasında görev alan AGO genini hedef 

almaktadır (Çizelge 2.4.). miRNA'lar tarafından hedef  mRNA'nın susturulmasında birlikte 
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görev aldıkları AGO geninin miR168 ve miR403 tarafından hedeflenmesi post 

transkripsiyonel gen düzenlenmesini doğrudan etkilemektedir. miR403 viral siRNA'yı 

hedefleyerek antiviral savunmada rol almakta ve bağışıklık sistemini düzenlemektedir 

(434) miR168 ve miR403'ün hedef analizlerinde miR168'in AGO1 genini, miR403'ün ise 

AGO2 genini baskıladığı tespit edilmiştir. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR168'in 

ifadesi seviyesi düşük derecede artarken, miR403'ün ifade seviyesi önemli derecede 

azalmıştır. Virüs stresi uygulanmış örnekte ise her ikisinin ifade seviyeleri de artmıştır. 

Kuraklık stresinde miR162 tarafından hedeflenen DCL1 geninin ve miR403 tarafından 

hedeflenen AGO2 geninin ifadelerinin göreceli artması, kuraklık stresine toleransta 

miRNA biyogenez mekanizmasının rol aldığını göstermektedir. Virüs stresinde DCL1 

geninin baskılanması gibi AGO1 ve AGO2 genlerinin ifadesinin de göreceli azalması, 

virüsler tarafından kodlanan RNA susturma mekanizmasını baskılayıcı proteinlerin AGO 

aktivitesini bozduğunu (352) gösterir niteliktedir. 

 

Şekil 6.4. miR162, miR168 ve miR403'ün hedef genleri ve hedef bölgeleri. 

miR171'in SCL (Scarecrow-like) genini hedeflediği ve SCL geninin kloroplast gelişimini 

baskıladığı gösterilmiştir (435). Analiz bulgularına göre miR171 SCL6 genini hedef 

almaktadır. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR171'in ifade seviyesinde anlamlı 

değişiklik gözlenmemiştir. Virüs stresine karşı farklı ifade seviyelerine sahip olan (Çizelge 

2.5.) miR171'in ifadesi virüs stresi uygulanmış örnekte artış göstermiştir. 

Oksin yolağında yer alan ARF genleri, kodlanmayan RNA sınıfında yer alan TAS3 (trans-

acting siRNA3) tarafından baskılanmaktadır. Ancak TAS3 geninin ARF genlerini 

baskılayabilmesi için siRNA'lar şeklinde parçalanması gerekmektedir. miR390 ise TAS3 



123 

 

genini hedefleyerek bu genin siRNA'lara parçalanmasına öncülük eder (436). Hedef 

analizlerinde Arabidopsis thaliana cDNA dizileri kullanıldığı için kodlanmayan RNA 

hedefleri araştırılmamıştır. Bu nedenle sadece miR390 için TAS3 genini (AT3G17185) 

hedefleyip hedeflemediği ayrıca araştırılmış ve miR390'nın TAS3 genini hedeflediği 

belirlenmiştir (Ek 62). miR390'nın ifade seviyesinde kuraklık stresi uygulanmış örnekte 

anlamlı değişim gözlenmezken virüs stresi uygulanmış örnekte artış gözlenmesi virüs 

stresinin oksin yolağına etkisini göstermektedir. 

Oksin sinyal yolağında oksin resptörü olarak görev alan TIR1 geni, miR393 tarafından 

hedeflenmektedir (Çizelge 2.4.). mir393'ün abiotik strese karşı yanıtta, TIR1, AFB1, AFB2 

ve AFB3 genlerinin ifade seviyelerini etkilediği gösterilmiştir (437). Analiz bulgularına 

göre oksin reseptörü AFB3, miR393 tarafından hedeflenmektedir. Kuraklık stresi 

uygulanmış örnekte miR393'ün ifade seviyesi azalmıştır. Kuraklık stresinde lateral 

dallanmanın baskılanması stres toleransı sağlanmasında önemlidir ancak analiz bulgularına 

göre AFB3'ün ifadesinin göreceli olarak artması bu durumu desteklememektedir. Virüs 

stresine karşı antiviral savunmada rol aldığı ve ifadesinin arttığı gösterilen miR393 

(Çizelge 2.5.), virüs stresi uygulanmış örnekte benzer şekilde ifade olmuştur. 

miR394 virüs stresi uygulanmış örnekte ifade seviyesi en çok artan miRNA'lar arasında 

yer almaktadır ve antiviral savunmada rol alabileceği önceki çalışmalarda gösterilmiştir 

(Çizelge 2.5.). Kuraklık stresi uygulanmış örnekte ise anlamlı ifade değişimi tespit 

edilememiştir. Analize bulgularına göre hedef gen olarak yaprak damar dokusunun 

şekillenmesinde ve oksin yolağında rol alan LCR (leaf curling responsiveness) geni 

belirlenmiştir. miR394'ün, BNYVV virüsünün nekrotik sarı damar semptomları ile 

ilişkilendirildiğinde, virüs stresinde en çok ifade artışına sahip miRNA'lar arasında yer 

alması ve yaprak damar dokusunun şekillenmesinde görev alan geni hedeflemesi 

bakımından antiviral savunmada rol alabileceği gözlenmiştir. 

miR396'nın GRF genlerini hedef alarak, abiyotik stres ve patojen enfeksiyonuna yanıtta rol 

oynadığı gösterilmiştir (328,438). Kuraklık stresinde miR396 aracılı GRF düzenlemesinin, 

bitkilerin düşük su kullanılabilirliğini etkilediği (309,310) ve ifade seviyesinin düşük su 

potansiyeline karşı artış gösterdiği açıklanmıştır (439). Ayrıca miR396'nın ifade artışının 

reaktif oksijen türlerinin (ROS) üretimini azalttığı belirtilmektedir (440). Analiz 
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bulgularına göre miR396'nın özellikle bitki damar sisteminde ifade edilen ACI1 genini 

hedeflediği tespit edilmiştir. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR396'nın ifade seviyesi 

azalmıştır. Virüs stresine karşı semptom gelişimi ile ilişkilendirilen miR396 (Çizelge 2.5.), 

virüs stresi uygulanmış örnekte ifade artışı göstermiştir. 

Virüs stresi ile ifadesi farklılık gösteren miR397 ve miR399'un (Çizelge 2.5.) hedef genleri 

LAC2 ve UBC24 olarak belirlenmiş ancak kontrol örneğinde ifade göstermedikleri için 

ifade farklılığı ölçülememiştir. 

Bitkide strese yanıtta, CSD (Cu/Zn süperoksit dismutaz) genleri, süperoksit anyonunu az 

toksik olan hidrojen peroksite dönüştürmekte ve böylece bitkiyi süperoksit serbest 

radikallerden korumaktadır. Bu reaksiyon ROS detoksifikasyonu mekanizmasının temel 

basamağını oluşturmaktadır (130). miR398 ise bu genleri hedef almaktadır (Çizelge 2.4.). 

Biyotik strese karşı miR398’in CSD1 genini hedefleyerek patojen direncini geliştirdiği 

(131) ve kuraklık stresinde COX5b genini baskılayarak strese yanıtında etkin rol aldığı 

açıklanmıştır (441). Hedef analizlerinde miR398'in anlamlı bir hedef geni 

belirlenememesine rağmen hem kuraklık hemde virüs stresi uygulanmış örneklerde ifade 

seviyesi artmıştır. 

miR535'in dizisi ile miR156'nın dizisinin oldukça benzer olduğu (442) ve SPL genini 

hedeflediği belirtilmesine (Çizelge 2.4.) karşın analiz bulgularına göre miR535'in 

muhtemelen alternatif splayzdan sorumlu nükleotit bağlanma proteinini hedeflediği 

belirlenmiştir. Kuraklık stresi uygulanmış örnekte miR535'in ifade seviyesi azalırken virüs 

stresi uygulanmış örnekte ifadesinin arttığı görülmektedir. Virüs enfeksiyonunun 

bağışıklıkla ilgili genleri alternatif splayza yönelttiği belirtilmektedir (443). Kodlanmayan 

RNA analizinde virüs stresi uygulanmış örnekte alternatif splayzdan sorumlu snRNA 

oranının kontrol ve kuraklık stresi uygulanmış örneklere göre çok yüksek olması ve 

miR535'in ifadesinin virüs stresinde artmış olması aralarında bir ilişki olabileceğini 

göstermektedir. 

Hedef analizlerinde miR5181'in BR sinyal yolağında transmembran reseptör BRI1 ile 

etkileşim halinde olan BAK1 genini (112) baskıladığı belirlenmiştir. BAK1 bitki 

gelişiminde pozitif düzenleyici olarak rol almaktadır (444). Virüs stresi uygulanmış 
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örnekte miR5181'in ifadesinin artması bitki gelişiminin olumsuz yönde etkilenebileceğini 

göstermektedir. 

Daha az bilinen miRNA'ların hedef analizlerinde; miR408, miR5054, miR5083 ve 

miR5139'un iyon bağlanma proteinlerini (ARPN, amin oksidaz 2, metal iyon bağlanma 

proteini, BBX23), miR6478, miR827 ve miR894'ün ubikitin yolağı ile ilişkili genleri 

(UFD1, BAH1, PUX9), miR7972'nin protein kinaz bağlanma proteinini (Outer arm dynein 

hafif zincir 1), miR6300 ve miR1436'nın sinyal iletimi ile ilişkili genleri (Sistein-Histidin 

zengin C1 domain, CIPK17), miR1118'in antioksidan savunmada rol alan genleri 

(PER33), miR1128'in hücre duvarı yapısı ve sinsitum şeklinden sorumlu genleri (EXPB3), 

miR3711'in serin proteaz (SBT5.4) genini hedefledikleri belirlenmiştir. Bu miRNA'lardan 

virüs stresi uygulanmış örnekte ifade edilenlerin tamamının ifade seviyeleri artış 

gösterirken, kuraklık stresi uygulanmış örnekte ifade edilenlerin farklı ifade seviyelerine 

sahip olduğu tespit edilmiştir (Şekil 6.1., Şekil 6.3.). 

6.1.2. YOLAKLARLA İLİŞKİLİ TESPİT EDİLEN miRNA'LAR 

Yolak analizlerinin gerçekleştirildiği KEGG veritabanı, yapılan moleküler çalışmalarda 

birbirleriyle ilişkileri gösterilmiş genlere dayanarak oluşturulan yolakları içermektedir. 

KEGG-KAAS modülünde ortolojiye dayalı olarak yapılan yolak analizi; sorgulanan gen ile 

veritabanında belirlenmiş yolaklarda yer alan genleri fonksiyonel olarak karşılaştırarak 

ilgili yolakların tespit edilmesini sağlamaktadır (411). Bu yolaklarda yer alan genler ile 

bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA dizilerinin hedef geni olarak belirlenen 

Arabidopsis thaliana cDNA dizileri ortolojik olarak karşılaştırılmıştır. Karşılaştırma 

sonucunda bitkiler için önemli yolaklardan bitki hormon sinyal yolağı ve nişasta sükroz 

yolağının virüs stresi uygulanmış örnekte tespit edilen miRNA'ların bazı varyantları 

tarafından hedeflendiği belirlenmiştir. Ancak bu varyantların ifade değerleri düşüktür. Bu 

durum hedef analizlerinde en uygun bir hedef genin seçilmesinden kaynaklanmaktadır. 

Yolaklarda ortolojik olarak hedef genlere sahip miRNA'ların diğer varyantlarının daha 

uygun hedef genleri bu yolaklarda yer alan genler ile ortolojik benzerlik taşımıyor olabilir. 

Bu nedenle tartışmada bu miRNA'ların ifade değerlerinin önemi azalmaktadır. Etkilenen 

önemli yolaklar arasında; endositoz, ribozom, splayzozom, viral karsiyogenez, RNA 

taşıma, bitki hormon sinyal iletimi, termogenesis, hücre döngüsü, mRNA izleme, protein 
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işlenmesi, transkripsiyon faktörleri (Ek 41-53) ve nişasta sükroz metabolizma yolağı (Şekil 

6.9.) yer almaktadır. 

Özellikle bitki büyüme ve gelişmesi ile ilgili bitki hormon sinyal yolaklarına bakıldığında 

ABA, oksin, giberillin, sitokinin, etilen ve brassinosteroid hormon yolaklarında yer alan 

genlerin (Çizelge 6.1., Şekil 6.5.- 6.8.) hedeflendiği görülmektedir. 

6.1.2.1. Bitki Hormon Yolakları 

Bitki hormon sinyal yolağında belirlenen hedeflenen genler ve hedefleyen miRNA'lar 

Çizelge 6.1.'de verilmiştir. 
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Çizelge 6.1. Bitki hormon sinyal yolağında hedeflenen genler ve hedefleyen miRNA'lar. 
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TTGACGGAATTGAATTGGATC miR11097g 10 AT2G26040.1 
ko:K14496    PYL; abscisic acid receptor 

PYR/PYL family 

ATACTCCCTTCGTCCCTTATTAGA miR1120 13 AT4G03400.2 
ko:K14487    GH3; auxin responsive 

GH3 gene family 

ATACTCCCTCCGTCCCTTAT miR1120 8 AT4G03400.2 
ko:K14487    GH3; auxin responsive 
GH3 gene family 

ATATACTCCCTCCGTCCCTTATT miR1120 5 AT4G03400.2 
ko:K14487    GH3; auxin responsive 

GH3 gene family 

AAAAAATACTCCCTCCGTCCCTA miR1120 5 AT4G03400.2 
ko:K14487    GH3; auxin responsive 
GH3 gene family 

AATACTCCCTCCGTCCTTTATTAG miR1120 5 AT4G03400.2 
ko:K14487    GH3; auxin responsive 

GH3 gene family 

GAACGGAGGAAGTAGTAGTCATA miR1137a 5 AT1G49720.1 
ko:K14432    ABF; ABA responsive 

element binding factor 

ATGAGTTACTCCCTCCGTCCCATA miR1436 6 AT2G25180.1 
ko:K14491    ARR-B; two-component 

response regulator ARR-B family 

AATACTACCTCCGTCCCAAAATAT miR1439 5 AT3G11410.1 
ko:K14497    PP2C; protein phosphatase 
2C [EC:3.1.3.16] 

ATGGGACGGAGGGAGTAGTACACT miR1442 5 AT1G01740.3 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 
[EC:2.7.11.1] 

TCTGGATTGAAGGGAGCTCTA miR159 42 AT1G04240.1 
ko:K14484    IAA; auxin-responsive 

protein IAA 

TTTGAATTGAAGGGAGCTCTA miR159 12 AT1G04240.1 
ko:K14484    IAA; auxin-responsive 
protein IAA 

TCGGACCAGGCTTCATTTTTCT 
miR166a//miR1
66d 

76 AT3G15540.1 
ko:K14484    IAA; auxin-responsive 
protein IAA 

TCATCTAATTAGTGACG 
miR2602b//miR

2585c 
12 AT4G38825.1 

ko:K14488    SAUR; SAUR family 

protein 

ATTCAAGCGAAAAAGGGAGCT miR319b 5 AT5G46570.1 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 
[EC:2.7.11.1] 

TCCAAAGGGATCGCATTGATTTTA 
miR393a//miR3
93b 

21 AT3G62980.1 
ko:K14485    TIR1; transport inhibitor 
response 1 

TCCAAAGGGATCGCATTGACT 
miR393a//miR3

93b 
10 AT3G62980.1 

ko:K14485    TIR1; transport inhibitor 

response 1 

ATAATACTCCCTTCGTCCCAAAAT miR5049c 8 AT1G72770.3 
ko:K14497    PP2C; protein phosphatase 

2C [EC:3.1.3.16] 

ACTTATTTTGGAACGGAGGAAGT miR5181 8 AT1G67710.2 
ko:K14491    ARR-B; two-component 
response regulator ARR-B family 

CTTATTTTGGAACGGAGGAAGT miR5181 7 AT1G67710.2 
ko:K14491    ARR-B; two-component 

response regulator ARR-B family 
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Çizelge 6.1. (devamı)  
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AGAGCCTTGGTGAAGATGTCGGCC miR6233 26 AT5G50760.1 
ko:K14488    SAUR; SAUR family 

protein 

GAAGAAGAAGGAGCATG 
miR6426a//miR
6426b 

5 AT2G01570.1 ko:K14494    DELLA; DELLA protein 

CTTCCATTTGTACTGTT miR7502d 5 AT5G07210.2 
ko:K14491    ARR-B; two-component 

response regulator ARR-B family 

CGAACCCTAAACCCTAAACCC miR8005c 7 AT1G63500.1 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 

[EC:2.7.11.1] 

TAAGTATTCCCGCCTGTCACGC miR8175 22 AT3G04580.2 
ko:K14509    ETR, ERS; ethylene 

receptor [EC:2.7.13.-] 

GTAAGTATTCCCGCCTGTCACGC miR8175 16 AT3G04580.2 
ko:K14509    ETR, ERS; ethylene 

receptor [EC:2.7.13.-] 

GGTAAGTATTCCCGCCTGTCACGC miR8175 9 AT3G04580.2 
ko:K14509    ETR, ERS; ethylene 

receptor [EC:2.7.13.-] 

ATGGGACGGAGGGAGTAGTAGATT miR818d 8 AT1G01740.3 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 

[EC:2.7.11.1] 

AAACCATAAACCCTAAACCCT miR8674b 7 AT1G63500.1 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 

[EC:2.7.11.1] 

AAACCGTAAACCCTAAACCCT miR8674b 6 AT1G63500.1 
ko:K14500    BSK; BR-signaling kinase 

[EC:2.7.11.1] 

ABA yolağı; ABA yanıtında rol alan ABF transkripsiyon faktörlerinin, özellikle genç 

yaprakların trikomlarında, kotiledonlarda, köklerde, yaşlı yapraklarda ve çiçeklerde ifade 

olduğu ve ifade seviyesinin ABA, soğuk ve sıcak stresi ile uyarıldığı belirtilmektedir (56). 

Analiz bulgularına göre miR1137a, ABF transkripsiyon faktörlerini hedeflemektedir. 

ABF'yi fosforile eden SnRK2 geninin aktivitesini baskılayarak ABA sinyal yolağını 

engelleyen PP2C, miR5049c ve miR1439 tarafından hedeflenmekte iken PP2C'nin 

inhibisyonunu sağlayarak SnRK2'nin baskılanmasına engel olan ve ABA sinyal yolağını 

harekete geçiren ABA reseptörleri PYR/PYL, miR11097g tarafından hedeflenmektedir 

(68–72) (Şekil 6.5.).  
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Şekil 6.5. ABA sinyal yolağında (73) hedef genler ve hedefleyen miRNA'lar.  

Oksin yolağı; yapılan çalışmalarda oksin yolağında yer alan oksin reseptörü TIR1 geninin 

miR393 tarafından hedeflendiği gösterilmiştir (437). Hedef analizlerinde benzer şekilde 

miR393a ve miR393b'nin TIR1 genini hedeflediği tespit edilmiştir. Çeşitli bitki türlerinde 

erken oksin yanıtında rol alan üç temel gen sınıfı Aux/IAA, SAUR ve GH3 genleri olarak 

tanımlanmıştır (445). Analiz bulgularına göre miR166a/d ve miR159 Aux/AAA genlerini 

hedeflerken, miR1120 GH3 genlerini, miR2602b, miR6233 ve miR2585c ise SAUR 

genlerini hedeflemektedir (Şekil 6.6.). 

 

Şekil 6.6. Oksin sinyal yolağında (73) hedef genler ve hedefleyen miRNA'lar.  

GA yolağı; GA, reseptörü GID1 tarafından tanınmakta (446), GA ile GID1'in bağlanması 

ile GA-GID1-DELLA kompleksinin oluşması sağlanmakta ve sonunda DELLA proteinleri 

26S proteazomlar tarafından degredasyona uğramaktadır (447,448). Analiz bulgularına 

göre DELLA genini baskılayan tek bir miRNA (miR6426a/b) tespit edilmiştir (Şekil 6.7.). 

 

Şekil 6.7. Giberillin sinyal yolağında (73) hedef genler ve hedefleyen miRNA'lar  

Sitokinin yolağı; analiz bulgularına göre sitokinin yolağında transkripsiyonel 

düzenleyiciler olarak görev yapan B-ARR genleri (449) miR5181, miR1436 ve miR7502d 

tarafından hedeflenmektedir (Şekil 6.8.). 
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Şekil 6.8. Sitokinin sinyal yolağında (73) hedef genler ve hedefleyen miRNA'lar.  

Etilen yolağı; Arabidopsis thaliana'da etilen, ETR1, ERS1, ETR2, ERS2 ve EIN4'ten 

oluşan beş üyeli bir reseptör ailesi tarafından algılanmaktadır (450,451). Filogenetik 

analizlere ve bazı ortak yapısal özelliklere göre bu etilen reseptörleri, iki alt aileye sahiptir. 

1. alt ailede ETR1 ve ERS1, 2. alt ailede ise ETR2, ERS2 ve EIN4 yer almaktadır. Yapılan 

analizler, bu reseptörler arasında fonksiyonel benzerlikler olduğunu göstermekle birlikte 1. 

alt aile reseptörlerinin genellikle etilen sinyal yolağında baskın bir rol oynadığını 

göstermektedir (452). Analiz bulgularına göre etilen sinyali reseptörleri ile ilişkili olarak 

sadece tek bir miRNA (miR8175) ETR genini hedeflemektedir. 

Brassinosteroid yolağı; brassinosteroidin algılanmasında görev alarak sinyal iletim 

yolağının aktivasyonunu sağlayan hücre membran reseptörü BRI1 (BR insensitive 1)'e 

sinyal iletiminde aracılık eden BSK (BR signaling kinases) geni (112) analiz bulgularına 

göre beş farklı miRNA tarafından hedeflenmektedir. Bu miRNA'lar miR818d, miR8005c, 

miR8674b, miR319b, miR1442 olarak belirlenmiştir. 

Larson ve arkadaşları (2008) tarafından yapılan proteomik çalışmada BNYVV virüsünün 

ABA ve oksin yolağını uyardığı gösterilmiştir (453). ABA ve oksin sinyal yolakları gibi 

kök gelişimi ile ilgili yolakların BNYVV tarafından uyarılması, bunun hastalık 

semptomları (saçaklı kök) ile ilişkili olabileceğini göstermektedir. Analiz bulgularına göre 

bu yolaklarda yer alan genlerin baskılanması ise semptom gelişiminin engellendiğini 

düşündürmektedir. 

Tez sonuçlarına göre bitki hormon yolaklarınında belirlenen miRNA'lar bu yolakların stres 

yanıt mekanizmasında oynadıkları rolün anlaşılmasına katkı sağlayacaktır. 

6.1.2.2. Nişasta ve Sükroz Metabolizma Yolağı 

Diğer önemli yolaklardan nişasta ve sükroz metabolizma yolağında yer alan bazı genlerin 

hedeflendiği görülmektedir (Çizelge 6.2.). 
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Çizelge 6.2. Virüs stresi uygulanmış örnekte nişasta ve sükroz metabolizma yolağında 

hedeflenen genler ve hedefleyen miRNA'lar. 
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TAAAAAGAAAAGGAGGGAGT miR10405a 5 AT3G60140.2 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 
[EC:3.2.1.21] 

AACATACTCCCTCTGTCCCAAAAT miR1120b 6 AT2G44490.1 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 

[EC:3.2.1.21] 

TTGGGACGGAGGGAGTATAAATC miR1122a 6 AT4G18240.1 
ko:K00703 glgA; starch synthase 
[EC:2.4.1.21] 

TTTCTTTTCTATTCTTGGACT miR159b 7 AT5G49190.3 
ko:K00695 E2.4.1.13; sucrose synthase 

[EC:2.4.1.13] 

CTCGGACCAGGCTTAATTCCCC miR166a//miR166d 5 AT1G68020.1 
ko:K16055 TPS; trehalose 6-phosphate 
synthase/phosphatase [EC:2.4.1.15 

3.1.3.12] 

TTGTGATGATTCTGATGATGA miR166b 15 AT2G44480.3 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 
[EC:3.2.1.21] 

GGAATGTTGTTTGGCTCG miR166d 14 AT1G26560.1 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 

[EC:3.2.1.21] 

CGGCAAGTTGTCCTTGGCTAC miR169a 100 AT2G40840.1 
ko:K00705 malQ; 4-alpha-

glucanotransferase [EC:2.4.1.25] 

TTCCACAGCTTTCTTGCACTG miR396 7 AT1G60140.6 

ko:K16055 TPS; trehalose 6-phosphate 

synthase/phosphatase [EC:2.4.1.15 

3.1.3.12] 

GGCTCTAATACCATGTCAAAGGAT miR481d 5 AT3G20440.3 
ko:K00700 GBE1; 1,4-alpha-glucan 

branching enzyme [EC:2.4.1.18] 

AACATACTCCCTCTGTCCCTAAAT miR5049e 6 AT2G44490.1 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 

[EC:3.2.1.21] 

ATATACTCCCTCCGGTCTTTATT miR5287a 57 AT1G70710.1 
ko:K01179 E3.2.1.4; endoglucanase 
[EC:3.2.1.4] 

ATACTCCCTCCGGTCTTTATT miR5287a 30 AT1G70710.1 
ko:K01179 E3.2.1.4; endoglucanase 

[EC:3.2.1.4] 

ATATACTCCCTCCGGTCTTTAT miR5287a 10 AT1G70710.1 
ko:K01179 E3.2.1.4; endoglucanase 
[EC:3.2.1.4] 

ATATACTCCCTCCGGTCTTTA miR5287a 9 AT1G70710.1 
ko:K01179 E3.2.1.4; endoglucanase 

[EC:3.2.1.4] 

ATATACTCCCTCCGGTCTTTATTA miR5287a 8 AT1G70710.1 
ko:K01179 E3.2.1.4; endoglucanase 
[EC:3.2.1.4] 

CAAAACCCTGAACCCTAAACC miR8674b 5 AT1G70290.2 

ko:K16055 TPS; trehalose 6-phosphate 

synthase/phosphatase [EC:2.4.1.15 
3.1.3.12] 

TAGTGGAAAGCTGATGTGGCAC miR8723b 51 AT2G44460.1 
ko:K01188 E3.2.1.21; beta-glucosidase 

[EC:3.2.1.21] 
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Bitkilerde fotosentez reaksiyonunun temel ürünü olan nişasta ve sükroz farklı dokularda 

yüksek miktarlarda depo edilmektedir (454). Kuraklık (455), tuz (456) ve düşük sıcaklık 

(457) gibi abiyotik strese karşı yanıtta,  birçok farklı bitki dokusunda sükroz birikmekte ve 

osmotik düzenlemede görev almaktadır (458).  

Nişasta biyosentezinde, dört temel enzim rol almaktadır. Bu enzimler; ADP-glikoz 

pirofosforilazlar, nişasta sentazlar, nişasta dallanma enzimleri ve nişasta dallarını kıran 

enzimlerdir. Analiz bulgularına göre miR8723b, miR5049e, miR166d, miR166b, 

miR1120b ve miR10405a beta-glukozidaz, miR1122a nişasta sentaz, miR166a/d, 

miR396 ve miR8674b trehaloz 6-fostat sentaz, miR159b sükroz sentaz, miR169a 4-alfa 

glukanotransferaz, miR5287a endoglukanaz ve miR481d 1-4-alfa glukan dallanma 

enzimini hedeflemektedir (Şekil 6.9.). 

 

Şekil 6.9. Nişasta ve sükroz metabolizma yolağında (73) hedef genler ve hedefleyen 

miRNA'lar. 

Ancak bu yolakla ilgili miRNA’ların belirlenmesine yönelik çalışmalar sayıca azdır. 

Çeltikte yapılan çalışmada miR45-5p'nin sukroz-fosfat sentaz genini, miR1436 ve 

miR1862'nin ise nişasta sentaz genini hedeflediği gösterilmiştir (459). Çeltikte yapılan 

başka bir çalışmada ise miR159'un nişasta akümülasyonu ile ilişkili olduğu belirtilmiştir 
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(460). Tez sonuçlarına göre belirlenen miRNA’ların nişasta-sükroz yolağı ile ilişkili 

çalışmalara katkı sağlayacağı öngörülmektedir. 

6.1.3. POTANSİYEL miRNA ADAYLARI 

Son zamanlarda miRNA konusunda yapılan çalışmaların artması yeni miRNA belirleme 

olasılığını azaltmaktadır. Beta corolliflora'ya ait genom bilgisi bulunmaması da yeni 

miRNA belirlenmesinde dezavantajlı bir durum yaratmaktadır. Çok sayıda belirlenen 

bilinen miRNA dışında 6 potansiyel miRNA adayı belirlenmiş ancak bu adayların ifade 

seviyelerinin oldukça düşük olduğu tespit edilmiştir. Potansiyel 6 miRNA adayından 5 

tanesinin hedef geni NBR1, HOT5, GLYI7, SDN2 ve potasyum taşıyıcı olarak belirlenmiştir 

(Çizelge 6.3.) 

Çizelge 6.3. Potansiyel miRNA adayları, hedef genleri ve ifade değerleri. 
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AAACAGAATACACGTCGCGACCCG - 68  63 - - - 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA AT5G43940.2  43  
HOT5 Hücre ölümü, 

tohum gelişimi  

Dehidrogenaz 

ATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGT AT1G80160.3  6  GLYI7  Liyaz 

ATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGC AT4G24690.1  7  

NBR1 Otofaji Ubikitin 
bağlanma, 

protein 

bağlanma 

GACCGAGCGCGGACTAG AT5G05540.1   6 

SDN2  Ekzonükleaz, 

nükleik asit 

bağlanma 

GTAGGTGCACACGTTCGTATGGTG AT3G56290.1   5 
Potasyum 
Taşıyıcı 

Transkripsiyon 
düzenleyici 

 

Beta corolliflora'da belirlenen potansiyel miRNA adayları fonksiyonel çalışmalar için 

dayanak oluşturacaktır. 
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6.2. SONUÇ 

Yabani pancar Beta corolliflora'ya uygulanan kuraklık ve virüs stresi sonucunda miRNA 

profilinin değiştiği, miRNA ifade seviyelerinin, kuraklık stresinden kısmen etkilenmesine 

karşın virüs stresinden ciddi şekilde etkilendiği tespit edilmiştir. Kültür pancarına göre 

kuraklığı daha dayanıklı olan Beta corolliflora'nın, kuraklık stresinde miRNA profilinin 

kısmen etkilenmesi, kuraklık stresine karşı toleransın RNA susturma mekanizmasından 

daha çok farklı mekanizmalar ile sağlandığını düşündürmektedir. Ancak virüs stresine 

karşı, belirlenen miRNA'ların sayısı ve hedef genleri dikkate alındığında, antiviral dirençte 

RNA susturma mekanizmasının önemli rol aldığı görülmektedir. Ayrıca virüs stresi 

uygulanmış örnekte BNYVV virüsene ait RNA dizilerinin elde edilen küçük RNA ve 

miRNA dizilerine oranla nispeten az sayıda bulunması, Beta corolliflora'nın güçlü antiviral 

direnç mekanizmasına sahip olduğunun bir göstergesi olarak kabul edilebilir. 

Analiz bulgularına göre virüs stresi uygulanmış Beta corolliflora örneğinde gelişen 

miRNA profili hedef gen ilişkileri bakımından; I) bitki hormon yolaklarında yer alan 

genlerin (MYB101; ABA sinyal yolağı, ABF3-ARF8-ARF17-TAS3; oksin sinyal yolağı, 

BAK1; brassinosteroid sinyal yolağı) hedeflenmesi, II) miRNA biyogenezinden sorumlu 

genlerin (DCL1; pri-pre miRNA  işlenmesi, AGO1-AGO2; RISC kompleksi ile hedef 

mRNA'nın baskılanması) hedeflenmesi, III) yaprak morfolojisinin gelişmesinde/ 

değişmesinde rol alan genlerin (SPL10; yaprak lamina şekli, CUC2; yaprak tırtığı, PHV; 

yaprak morfolojisi, LCR; yaprak damar dokusu ve ACI1; damar sistemi) hedeflenmesi ve 

IV) bir çoğu korunmamış miRNA sınıfında yer alan ve farklı fonksiyonlara sahip genlerin 

hedeflenmesi olarak sınıflandırılabilir.  

Özellikle miR159 ve miR359'un orjinal (ham) ifade değerleri ve kontrol örneğine göre 

ifade kat değişimleri dikkate alındığında, bu miRNA'lar tarafından transkripsiyon faktörleri 

MYB101 ve MYB104'ün baskılanmasının antiviral savunmada önemli rol aldığı 

söylenebilir. Kök gelişimi ile ilgili hormon yolaklarındaki genlerin miRNA'lar tarafından 

hedeflenmesi, rizomanyanın sebep olduğu kök saçaklanmasına karşı geliştirilen antiviral 

savunmanın bir parçası olabilir. Yaprak morfolojisi ile ilgili önemli genlerin hedefleniyor 

olması ise bu miRNA'ların rizomanyanın sebep olduğu sarı damar semptomları ile ilişkili 

olduğunu düşündürmektedir. Bunun yanında virüs stresinin miRNA biyogenez yolağına 
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önemli etkisi olduğu görülmektedir. Bu etki antiviral savunmada bitki tarafından 

geliştirilen yanıtla ilgili olabileceği gibi, bu antiviral savunmaya karşı virüs tarafından 

geliştirilen savunma ile de bağlantılı olabilir.  

Kuraklık stresi uygulanmış örnekte, korunmuş miRNA'ların çoğunun ifadesi kontrol 

örneğine göre azalmıştır. İfade farklılığı gösteren önemli miRNA'ların hedef genleri 

dikkate alındığında miRNA biyogenezinde rol alan DCL1 ve AGO2, oksin yolağı reseptörü 

AFB3 ve yaprak morfolojisinden sorumlu PHV ve ACI1 genleri ön plana çıkmaktadır. 

Buna göre Beta corolliflora'da kuraklık stresine karşı geliştirilen miRNA profilinde sınırlı 

değişiklik olduğu görülmektedir. 

Kuraklık stresine karşı yanıtta rol alan bitki hormon yolaklarında, oksidatif stres ve 

antioksidan savunma mekanizmalarında görev alan genlerin ifadelerinde önemli 

sayılabilecek bir değişiklik tespit edilememiştir. Ayrıca kuraklık stresi ile ilişkilendirilmiş 

LEA ve DHN gibi önemli gen ailelerini hedefleyen miRNA tespit edilememiştir. Bu 

genlerin miRNA'lar tarafından baskılanmıyor olmasının da stres toleransına katkı sağladığı 

varsayılabilir. 

Bitki miRNA veritabanlarında yer alan önemli ve korunmuş miRNA'lar, Beta 

corolliflora'da da yoğun olarak tespit edilmiştir. Bu durum, miRNA ile ilgili yapılan 

çalışmaların çoğunluğunun kültür türlerini kapsadığı düşünüldüğünde, yabani türlerde de 

bu korunmuşluğun gösterilmesi açısından önemli bir sonuçtur. Beta corolliflora'da tespit 

edilen bilinen miRNA'lardan bir kısmının hedef genleri olmasına rağmen Beta vulgaris 

genomuna haritalanamamış olmasının ayrıca değerlendirilmesi gerekmektedir. 

Virüs enfeksiyonu, R proteinleri, protein kinazlar, transkrispsiyon faktörler ve splayz 

faktörler gibi bağışıklıkla ilgili genlerin alternatif splayza uğradıklarını göstermektedir 

(443). Virüs stresi uygulanmış örnekte, kodlanmayan RNA'lar içinde snRNA oranının 

yüksekliği ve hedef analizinde belirlenen splayz ile ilişkili genin ifadesinin göreceli 

bastırılması, virüs stresi ile alternatif splayz mekanizması arasındaki ilişkinin araştırılması 

gerektiğini ortaya çıkarmaktadır. 
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Tez sonuçlarına göre, kültür türleri ile yakın akraba olan yabani türlerin sahip oldukları 

dayanıklılığın kültür türlerine aktarılması durumunda stres toleransının artacağı 

öngörülmektedir. 
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EKLER 

Ek 1: Ham okuma verilerinden adaptör çıkartma işleminde kullanılan parametrelere 

ait ekran görüntüsü 
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Ek 2: Ham okuma verilerinden adaptör çıkartma ve uzunluk işleminde kullanılan 

parametrelere ait ekran görüntüsü 
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Ek 3: Adaptör çıkarma ve uzunluk filtreleme işleminden sonra çoklu nükleotid 

tekrarları içeren dizilerin çıkartılması için kullanılan parametrelere ait ekran 

görüntüsü 
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Ek 4: Adaptör dizileri çıkartılmış ve uzunluk filtrelemesi yapılmış dizilerden en az 5 

okumaya sahip dizilerin filtrelenmesine ait ekran görüntüsü 
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Ek 5: Analizlere devam edilen dizilerin Beta Vulgaris genomuna haritlanması için 

kullanılan parametrelere ait ekran görüntüsü 
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Ek 6: Analizlere devam edilen dizilerin Beta Corolliflora RNA-dizileme kontiglerine 

haritalanması için kullanılan parametrelere ait ekran görüntüsü 
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Ek 7: Bilinen miRNA'ların belirlenmesi amacıyla miRBase anotasyonu sırasında 

kullanılan türlerin listesi 

miRBase anotasyonunda kullanılan türler 

 Acacia auriculiformis  Digitalis purpurea  Panax ginseng 

 Acacia mangium  Elaeis guineensis  Phaseolus vulgaris 

 Aegilops tauschii  Festuca arundinacea  Physcomitrella patens 

 Amborella trichopoda  Glycine max  Picea abies 

 Aquilegia caerulea  Glycine soja  Pinus densata 

 Arabidopsis lyrata  Gossypium arboreum  Pinus taeda 

 Arabidopsis thaliana  Gossypium herbaceum  Populus euphratica 

 Arachis hypogaea  Gossypium hirsutum  Populus trichocarpa 

 Avicennia marina  Gossypium raimondii  Prunus persica 

 Brachypodium distachyon  Helianthus annuus  Rehmannia glutinosa 

 Brassica napus  Helianthus argophyllus  Ricinus communis 

 Brassica oleracea  Helianthus ciliaris  Saccharum officinarum 

 Brassica rapa  Helianthus exilis  Saccharum sp 

 Bruguiera cylindrica  Helianthus paradoxus  Salvia sclarea 

 Bruguiera gymnorhiza  Helianthus petiolaris  Selaginella moellendorffii 

 Carica papaya  Helianthus tuberosus  Solanum lycopersicum 

 Chlamydomonas reinhardtii  Hevea brasiliensis  Solanum tuberosum 

 Citrus clementina  Hordeum vulgare  Sorghum bicolor 

 Citrus reticulata  Linum usitatissimum  Theobroma cacao 

 Citrus sinensis  Lotus japonicus  Triticum aestivum 

 Citrus trifoliata  Malus domestica  Triticum turgidum 

 Cucumis melo  Manihot esculenta  Vigna unguiculata 

Cucumis sativus  Medicago truncatula  Vitis vinifera 

 Cunninghamia lanceolata  Nicotiana tabacum  Zea mays 

 Cynara cardunculus  Oryza sativa   
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Ek 8: Bilinen miRNA'ların belirlenmesi amacıyla miRBase anotasyonu sırasında 

kullanılan parametrelere ait ekran görüntüsü 
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Ek 9: Ribosomal RNA (rRNA), transfer RNA (tRNA), küçük nüklear RNA (snRNA) 

ve küçük nükleolar RNA (snoRNA)'ların belirlenmesi için yapılan BLAST'a ait 

parametrelerin ekran görüntüsü 
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Ek 10: BNYVV genomuna haritalanma için kullanılan parametrelerin ekran 

görüntüsü  
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Ek 11: miRNA, öncü RNA, diğer RNA'lar ve Beta vulgaris’e ait CDS (coding 

sequences, kodlanan diziler) dizileri ile yapılan BLAST'a ait parametrelerin ekran 

görüntüsü 
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Ek 12: Potansiyel miRNA adaylarının muhtemel saç tokası yapılarının belirlenmesi 

için kullanılan miRCat programına ait parametrelerin ekran görüntüsü 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



183 

 

Ek 13: Hedef analizlerinde kullanılan psRNATarget web sunucusuna ait 

parametlerin ekran görüntüsü 
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Ek 14: Hedef olarak belirlenen genlerin ID'leri ile Ensembl plant veritabanından elde 

edilen cDNA dizilerine ait örnek görüntü (cDNA dizilerinin tamamı CD'de Ek 14 

olarak verilmiştir) 
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Ek 15: Yolak analizlerinde kullanılan KEGG-KAAS modülüne ait parametrelerin 

ekran görüntüsü 
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Ek 16: Dizilemede kullanılan RNA örneklerine ait Tape Station ölçüm değerlerine ait 

grafikler 
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Ek 17: Dizileme sonrası kalite ölçümlerine ait veriler CD'de Ek 17 olarak verilmiştir 
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Ek 18: Adaptör dizilerin çıkartılması ve dizi uzunluklarının filtrelenmesi, tekrarlı 

nükleotidlerin çıkartılması, en az 5 okumaya sahip dizilerin saydırılması sonucunda 

elde edilen verilere ait ekran görüntüsü (Tüm veriler CD'de Ek 18 olarak verilmiştir) 
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Ek 19: Küçük RNA dizilerinin Beta vulgaris genomuna haritalama verileri CD'de Ek 

19 olarak verilmiştir 
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Ek 20: Küçük RNA dizilerinin Beta corolliflora RNA-dizileme (RNA-Seq) 

kontiglerine haritalama verileri CD'de Ek 20 olarak verilmiştir 
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Ek 21: BNYVV genomuna haritalama verileri CD'de Ek 21 olarak verilmiştir 
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Ek 22: miRBase anotasyon sonucunda küçük RNA dizileri ile eşleşen bilinen 

miRNA'ların olgun (mature), öncü (precursor) ve varyant olarak gruplandırılmasına 

ait ekran görüntüsü (Anotasyona ait tüm veriler CD'de Ek 22 olarak verilmiştir) 
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Ek 23: Küçük RNA dizilerinin miRBase anotasyonu sonucunda eşleştiği olgun 

miRNA'lar, varyantlar dahil gruplandırılmış ifade değerleri (VR-sRNA göre sıralı)  

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA MIR159a//MIR159b//MIR159 3433 263770 6462 

TCGGACCAGGCTTCATTCCC MIR166b//MIR166c 5424 245683 3146 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCC 

MIR319a//MIR319c//MIR319b//

MIR319g//MIR319k 154 62585 115 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTG MIR396 636 61225 192 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTT 

MIR396b//MIR396a//MIR396//

MIR396c//MIR396e 372 40652 95 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTG MIR159b 640 40175 3143 

TTGTCAGGCTTGTTATTCTCC MIR7972 423 27699 49 

TGACGACGAGAGAGAGCACGC MIR535d 385 26804 190 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTC 

MIR166c//MIR166a//MIR166d//

MIR166e//MIR166b 404 21256 71 

TTAGATTCACGCACAAACTCG MIR403a//MIR403b 323 13764 47 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTT MIR159b 106 13612 201 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCC 

MIR166a//MIR166h//MIR166i//

MIR166d//MIR166e//MIR166b 401 11340 176 

TGAAGCTGCCAGCATGATCTG MIR167 204 10037 233 

TGTGTTCTCAGGTCGCCCCTG MIR398b 91 9444 352 

ATTGGACTGAAGGGAGCTCC MIR319   8151 8 

CTTGGACTGAAGGGAGCTCCC MIR159c 47 7524 49 

TGGGGACTCGAAGACGATCATAT MIR2916 1577 6528 11871 

GATCCCCGGCAACGGCGCCA MIR8175 465 5595 1862 

ATTTCGGACCAGGCTTCATTCCCC MIR166 410 5552 194 

TCGATAAACCTCTGCATCCAG MIR162a//MIR162 358 5521 75 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA MIR168b//MIR168 130 5249 432 

CGTTTCACGTCGGGTTCACC MIR894 198 4259 6256 

TGGAGAAGCAGGGCACGTGCA MIR164b//MIR164c 32 3866 36 

TTGGACTGAAGGGAGCTCCCT 

MIR319c//MIR319f//MIR319a//

MIR319//MIR319b 34 3747   

GAGCTCCTTGAAGTCCAAAAG MIR159a 100 3509 48 

TGAAGCTGCCAGCATGATCTC MIR167a 19 3252   

TCCACAGCTTTCTTGAACTG MIR396h   3098   

TCGGACCAGGCTTCATTCCTT 

MIR166q//MIR166f//MIR166j//

MIR166c 233 3065 23 

TGGCGCTAGAAGGAGGGCCT MIR3711 86 2793 3238 
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

CCGACCTTAGCTCAGTTGGTG MIR6478 210 2757 342 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCT 

MIR393b//MIR393a//MIR393//

MIR393c//MIR393d 79 2249 16 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCT MIR166f 35 2163 13 

TCGAACCAGGCTTCATTCCCC MIR166e 17 2115 23 

TCGGACCAGGCTTCATTCTC MIR166i 30 2083 12 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTC MIR159b 49 1993 17 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCCC MIR166 31 1990 14 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCCT MIR159c 119 1817 19 

TCGGACCAGGCTTCATCCCCC MIR165a//MIR165b 20 1803 21 

TCGGACCAGGCTTCATTCCCG MIR166d 17 1740 13 

CCGGACCAGGCTTCATTCCCC MIR166j 32 1618 25 

TTGGCATTCTGTCCACCTCC MIR394a//MIR394b//MIR394 10 1584   

GTCGTTGTAGTATAGTGG MIR6300 9 1512 8 

TGCACTGCCTCTTCCCTGGCT MIR408b//MIR408 62 1475 230 

CGGACCAGGCTTCATTCCCC MIR166m 26 1448 23 

TTGGACCAGGCTTCATTCCCC MIR166i 12 1385 9 

AAACCTGGCTCTGATACCA MIR5139 93 1320 354 

TCCAAAGGGATCGCATTGATCC MIR393a//MIR393b//MIR393 77 1200 15 

AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC MIR390a//MIR390b//MIR390 24 1103 14 

ATGCACTGCCTCTTCCCTGGC MIR408 25 966 106 

TTGACAGAAGAGAGTGAGCAC MIR156k//MIR156n//MIR156o 29 863 36 

GGAATGTTGGCTGGCTCGAGG MIR166e 130 846 351 

TCCAAAGGGATCGCATTGATC MIR393a//MIR393b 12 841   

TCATTTTTGCGTGCAATGATCC MIR1515a//MIR1515b 126 788 13 

TCGGACCAGGCTTCATTCCT MIR166c 79 729   

CTCGGACCAGGCTTCATTCCC MIR166e 26 716 10 

TCGCAGGAGAGATGGCACTGTC MIR3627 63 632 52 

TTGAGCCGTGCCAATATCACG MIR171c 26 614 24 

TTAGATGACCATCAACAAACA MIR827 40 529   

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGA MIR168 82 517 230 

TCGGACCAGGCTTCATTCCTA MIR166b 37 493   

CGCCAAAGGAGAGTTGCCCTC MIR399e   466   

TCGATAAACCTCTGCATCCA MIR162a 33 399 5 
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

CACTTATTTTGGACCGGAGGG MIR5181 9 395   

ACATTATGGGACGGAGGGAGT MIR1436 16 365 45 

TTTGGACTGAAGGGAGCTCCT MIR319b//MIR319d//MIR319e 8 346 17 

TTCCACAGCTTTCTTGAACTGT MIR396e   318   

GTTCAATAAAGCTGTGGGAAG MIR396a 12 317 5 

CACTACATTATGGAATGGAGGGA MIR1118 25 297 8 

TTGAGCCGCGCCAATATCACT MIR171k//MIR171j   291 11 

TCTCGGACCAGGCTTCATTCC MIR166b 5 278 24 

TCCCCACGGTCGGCGCCA MIR5054 14 269 134 

CTGACAGAAGATAGAGAGCAC MIR156e 29 265 25 

AGACTACAATTATCTGATCA MIR5083   238   

TGAAGCTGCCAGCATGATCTA 

MIR167a//MIR167b//MIR167c//

MIR167e   226   

GGCAGTCTCCTTGGCTATC MIR169j//MIR169k//MIR169l   224   

TTCCACAGCTTTCTTGAACTA MIR396a   218   

TTTTCCCAAGACCTCCCATACC MIR482c 33 200 51 

TCCCACAGCTTTATTGAACTG MIR396b 8 199 15 

GGAATGTTGTCTGGCTCGAGG MIR166a//MIR166c//MIR166d 25 197 5 

TCGGACCAGGCTTCATCCCC MIR165a//MIR165b   186   

TCCGGACCAGGCTTCATTCCC MIR166j//MIR166k//MIR166l   171   

CTTGGATTGAAGGGAGCTCTA MIR159f   143   

TGCCTGGCTCCCTGTATGCC MIR160a   143   

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAAC MIR168 10 138 8 

TCATTGAGTGCAGCGTTGATG MIR397a//MIR397b   137   

GCTCACTGCTCTTTCTGTCAGCT MIR156b 18 129   

CCCGCCTTGCATCAACTGAAT MIR168a 6 127 10 

TGAAGCTGCCAGCATGATCT MIR167d   124   

ATTCAAGAAAGCTGTGGAAAA MIR396a   119   

CAAGTAATATGGATCGGAGGAAGT MIR5049   115   

GTTCAAGAAAGCTGTGGGAAA MIR396a   111 6 

GGCAAGTTGTCCTTGGCTAC MIR169a   105   

TTGGACTGAAGGGAGCTCCTT MIR319c//MIR319d 6 105   

TACTACTCCCTCCGTCCCAAA MIR1128   102 15 

TTTGGGAATCTCTCTGATGCAC MIR3630 5 100   
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

TCAATCAGAACATGACACGTGACA MIR1520n   98 7 

TGTGTTCTCAGGTCGCCCCCG MIR398f//MIR398g   97 8 

TTCAATAAAGCTGTGGGAAG MIR396a   97   

AACTACTCCCTCCGTCCGATA MIR1127   96 7 

GGGAATGACGCCGGGTCCGAAA MIR166b   94   

TTGGACTGAAGGGAGCTCCT MIR319c//MIR319d   92   

TTAGATGACCATCAACAAACT MIR827 5 85   

TGACAGAAGAGAGTGAGCAC MIR156d   83 7 

AGAATCTTGATGATGCTGCAT MIR172a//MIR172f   82   

TCGCTTGGTGCAGGTCGGG MIR168b 12 79 20 

TTTGGACTGAAGGGAGCTCTA MIR159   77   

TGAAGCTGCCAGCATGATCTGA MIR167b//MIR167d   74   

TTCAAGAAAGCTGTGGGAAAA MIR396c   71   

CTTATAATTAGGGACGGAGGGAGT MIR5205b   63   

TTGAGTGCAGCGTTGATGAAA MIR397a//MIR397b   63   

TGCACTGCCTCTTCCCTGGC MIR408d   62   

TTCCAAAGGGATCGCATTGAT MIR393   59   

GGAGGCAGCGGTTCATCGATC MIR162a//MIR162b 5 58 19 

TGACAGAAGAGAGTGAGCACT MIR156q//MIR156s   58 6 

TTTGGTTTGAAGGGAGCTCTA MIR159   57   

TGACAATGAGAGAGAGCACAC 

MIR535b//MIR535c//MIR535d//

MIR535e//MIR535f   50   

TTGACAGAAGATAGAGAGCAC MIR157c//MIR156a//MIR156c   50   

GGGTCGACATGAGAACACATG MIR398 6 49 84 

TGCCAAAGGAGAGTTGCCCTG MIR399a   49   

TTGACAGAAGAGAGAGAGCAC MIR156c   48   

CTTGGACTGAAGGGAGCTCCT MIR319h   45   

GGAATGTTGTTTGGCTCGAGG MIR166g   41   

TTCCACAGGCTTTCTTGAACTG MIR396e   38   

CTTGGATTGAAGGGAGCTCT MIR159a   36   

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAC MIR168b   36 33 

CATATACTCCCTCCGTCCGAAA MIR1133   35 5 

TACTACTCCCTCCGTCCGAAA MIR1128   33   

TGGAACGGAGGAATTTTATAG MIR1320   32   
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

GTTCAAGAAAGCTGTGGAAGA MIR396g   31   

TGACAGAAGATAGAGAGCAC MIR157d   31   

TGAAGCTGCCAGCATGATCTT MIR167   29   

ACTTATTATGGACCGGAGGGA MIR5181d   28   

TAGCCAAGGATGACTTGCCTG MIR169i   28   

TGCCTGGCTCCCTGTATGCTT MIR160c 5 26   

GGGCAATTCTCCTTTGGCAGA MIR399f   25   

TCTGGATCAGAGGGAGTATA MIR5161   22   

TGAAGCTGCCAGCATGATCTGC MIR167f   22   

TTGGACTGAAGGGAGCTCCCA MIR319c   22   

ATTCAGTTGATGCAAGGCGGGATC MIR168   20   

CTTATAATTAGGGACGGAGGTAGT MIR5205c//MIR5205d   20   

CTTGGACTGAAGGGAGCTCC MIR319a//MIR319b   20   

TCGGACCAGGCTTCATTCCCTT MIR166b   20   

TTGACGACGAGAGAGAGCACG MIR535d   20   

TTCCGAGGCCACCCATTCCAAC MIR6118   19   

TTGGACTGAAGGGTGCTCCC MIR319b   19   

AGCCGTAAACGATGGATACT MIR6173   18 12 

GGACAGTCTCAGGTAGACA MIR5368 6 18 10 

AGAATCTTGATGATGCTGCAG MIR172c//MIR172d//MIR172f   17   

AGGCAGTGGCTTGGTTAAGGG MIR4995   17 47 

TAACCTGGCTCTGATACCA MIR8155   17   

TTAGATGACCATCAACAAACG MIR827   17   

AGTTTGTGCGTGAATCTAACC MIR403b   16   

TTTTGGAACGGAGTGAGTATT MIR1439   16   

AGAGCTTCCTTCAGCCCACTC MIR319c   14   

CATCCAAAGGGATCGCATTGA MIR393a   14   

TGAAGTGTTTGGGGGAACTTT 

MIR395d//MIR395e//MIR395f//

MIR395g   14   

CCCCAAGCTGAGAGCTCTCCC MIR7767   13   

TTGGACAGAGAAATCACGGTCA MIR3954b   13   

CGGCTCTGATACCAGTTGATG MIR845a   12   

TAAAGCTGCCAGCATGATCTGG MIR167b   12   

TACTCCCTCTGTTCCATAAAG MIR5174e   12   
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

TCAACATGGTATCAGAGCTGGAAG MIR1873   12   

TTCCACGGCTTTCTTGAACTG MIR396e   12   

TTGAACTGAAGGGAGCTCCC MIR319e   12   

ATCATGCTATCCCTTTGGATT MIR393c   11   

CAGCCAAGGATGACTTGCCTA MIR169   11   

CTGAAGTGTTTGGGGGAACTC MIR395d   11   

GGAGCGACCTGAGATCACATG MIR398   11   

TCTTATATTATGGGACGGAGG MIR1130b   11   

TGCACTGCCTCTTCCCTGCC MIR408   11   

TCTTTCCTACTCCTCCCATACC MIR482e   10   

TGTGTTCTCAGGTCACCCCTT MIR398a   10   

TTGGTTTGAAGGGAGCTCTAC MIR159a   10   

TCGGACCAGGCTTCAATCCCT MIR166g   9   

TGGAGAAGGGGAGCACGTGCA MIR164   9   

AGCTCAGGAGGGATAGCGCC MIR390b   8   

ATTGTCACGTGTCATGTTCTGATT MIR1520f   8   

CAATCTTTATGGAACGGAGAGAGT MIR5174d   8   

TGGAGGCAGCGGTTCATCGATC MIR162a//MIR162b   8   

AGAGCTTTCTTCGGTCCACTC MIR319b   7   

AGATATTGGTACGGTTCAATC MIR171o   7   

AGGGCTTCTCTCCTTTGGCAG MIR399b   7   

CCGTGTTTCCTTGTATAAAG MIR7122b   7   

TCGATAAACCTCTGCATCCGG MIR162   7   

TCGGATCAGGCTTCATTCCTC MIR166i   7   

TGATTGAGCCGTGCCAATATC MIR171g//MIR171k   7   

TTCCAAAGGGATCGCATTGATC MIR393b   7   

TTCCACGGCTTTCTTGAACTT 

MIR396b//MIR396c//MIR396i//

MIR396j//MIR396k//MIR396l//

MIR396m//MIR396n//MIR396o/

/MIR396p//MIR396q//MIR396r//

MIR396s//MIR396t   7   

TTGGACTGAAGGGAGCTCC MIR319   7   

TTGGACTGAAGGGAGCTCCTTC MIR319g//MIR319l   7   

ACCTAGCTCTGATACCATGAA MIR1511   6   

ACTTAATATGGGACGGAAGAA MIR5171a   6   
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Ek 23 (devamı) 

miRNA dizisi (miRBase) miRNA 

KN-

sRNA 

VR-

sRNA 

KR-

sRNA 

ATTGAGTGCAGCGTTGATGAA MIR397b   6   

GAGCTCCCTTCGATCCAATCC MIR159c//MIR159d   6   

TTCCCAAGCCCGCCCATTCCAA MIR482c   6   

AGAGGTGCTCATGGGCTGGGTCGG MIR8689   5   

AGCTCTGGTACCATGTTAGATT MIR1863   5   

CTGAAGTGTTTGGGGGAACTCC MIR395a   5   

CTTGGATTGAAGGGAGCTCCC MIR159c   5   

GCGTATGAGGAGCCAAGCATA MIR160a   5   

GCTCACTCTCTATCTGTCACC MIR156f 6 5   

GGCAGTCTCCTTGGCTATT MIR169h   5   

GTGGCATCATCAAGATTCACACA MIR172c   5   

GTTCGCGTCGGGTTCACCA MIR5077   5 16 

TAAAGCTCAGGAGGGATAGCG MIR390   5   

TCGCAGGAGAGATGGCACTA 

MIR3627a//MIR3627b//MIR362

7c   5   

TGAAGTGTTTGGGGGAACTC MIR395b   5   

TTGACGACGAGAGAGAGCACA MIR535c   5   

TTGGGCTGAAGGGAGCTCCC MIR319i   5   

ATGATGATGATGATGATGAAA MIR5658     5 

GGCAGGTTGTCCTTGGCTAC MIR169c 10     
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Ek 24: Küçük RNA dizileri ile eşleşen olgun miRNA'ların TPM (transcripts per 

million) normalizasyon sunucuna göre kontrol ve virüs stresi uygulanmış örneklerde 

ifade kat değişimleri 

TPM normalizasyon formül: 
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miR1118 25 297 12.536.752 66.597.354 1,99 4,46 2,24 

miR1127 
 

96 12.536.752 66.597.354 0 1,44 - 

miR1128 
 

33 12.536.752 66.597.354 0 0,50 - 

miR1128 
 

102 12.536.752 66.597.354 0 1,53 - 

miR1130b 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 

miR1133 
 

35 12.536.752 66.597.354 0 0,53 - 

miR1320 
 

32 12.536.752 66.597.354 0 0,48 - 

miR1436 16 365 12.536.752 66.597.354 1,28 5,48 4,29 

miR1439 
 

16 12.536.752 66.597.354 0 0,24 - 

miR1511 
 

6 12.536.752 66.597.354 0 0,09 - 

miR1515a//miR1515b 126 788 12.536.752 66.597.354 10,05 11,83 1,18 

miR1520f 
 

8 12.536.752 66.597.354 0 0,12 - 

miR1520n 
 

98 12.536.752 66.597.354 0 1,47 - 

miR156b 18 129 12.536.752 66.597.354 1,44 1,94 1,35 

miR156c 
 

48 12.536.752 66.597.354 0 0,72 - 

miR156d 
 

83 12.536.752 66.597.354 0 1,25 - 

miR156e 29 265 12.536.752 66.597.354 2,31 3,98 1,72 

miR156f 6 5 12.536.752 66.597.354 0,48 0,08 -6,37 

miR156k//miR156n//miR156o 29 863 12.536.752 66.597.354 2,31 12,96 5,60 

miR156q//miR156s 
 

58 12.536.752 66.597.354 0 0,87 - 

miR157c//miR156a//miR156c 
 

50 12.536.752 66.597.354 0 0,75 - 

miR157d 
 

31 12.536.752 66.597.354 0 0,47 - 

miR159 
 

57 12.536.752 66.597.354 0 0,86 - 

miR159 
 

77 12.536.752 66.597.354 0 1,16 - 
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Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR159a 
 

10 12.536.752 66.597.354 0 0,15 - 

miR159a 
 

36 12.536.752 66.597.354 0 0,54 - 

miR159a 100 3.509 12.536.752 66.597.354 7,98 52,69 6,61 

miR159a//miR159b//miR159 3.433 263.770 12.536.752 66.597.354 273,83 3960,67 14,46 

miR159b 49 1.993 12.536.752 66.597.354 3,91 29,93 7,66 

miR159b 106 13.612 12.536.752 66.597.354 8,46 204,39 24,17 

miR159b 640 40.175 12.536.752 66.597.354 51,05 603,25 11,82 

miR159c 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR159c 119 1.817 12.536.752 66.597.354 9,49 27,28 2,87 

miR159c 47 7.524 12.536.752 66.597.354 3,75 112,98 30,14 

miR159c//miR159d 
 

6 12.536.752 66.597.354 0 0,09 - 

miR159f 
 

143 12.536.752 66.597.354 0 2,15 - 

miR160a 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR160a 
 

143 12.536.752 66.597.354 0 2,15 - 

miR160c 5 26 12.536.752 66.597.354 0,40 0,39 -1,02 

miR162 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR162a 33 399 12.536.752 66.597.354 2,63 5,99 2,28 

miR162a//miR162 358 5.521 12.536.752 66.597.354 28,56 82,90 2,90 

miR162a//miR162b 
 

8 12.536.752 66.597.354 0 0,12 - 

miR162a//miR162b 5 58 12.536.752 66.597.354 0,40 0,87 2,18 

miR164 
 

9 12.536.752 66.597.354 0 0,14 - 

miR164b//miR164c 32 3.866 12.536.752 66.597.354 2,55 58,05 22,74 

miR165a//miR165b 
 

186 12.536.752 66.597.354 0 2,79 - 

miR165a//miR165b 20 1.803 12.536.752 66.597.354 1,60 27,07 16,97 

miR166 31 1.990 12.536.752 66.597.354 2,47 29,88 12,08 

miR166 410 5.552 12.536.752 66.597.354 32,70 83,37 2,55 
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Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR166a//miR166c//miR166d 25 197 12.536.752 66.597.354 1,99 2,96 1,48 

miR166a//miR166h//miR166i//mi

R166d//miR166e//miR166b 
401 11.340 12.536.752 66.597.354 31,99 170,28 5,32 

miR166b 
 

20 12.536.752 66.597.354 0 0,30 - 

miR166b 
 

94 12.536.752 66.597.354 0 1,41 - 

miR166b 5 278 12.536.752 66.597.354 0,40 4,17 10,47 

miR166b 37 493 12.536.752 66.597.354 2,95 7,40 2,51 

miR166b//miR166c 5.424 245.683 12.536.752 66.597.354 432,65 3689,08 8,53 

miR166c 79 729 12.536.752 66.597.354 6,30 10,95 1,74 

miR166c//miR166a//miR166d//mi

R166e//miR166b 
404 21.256 12.536.752 66.597.354 32,23 319,17 9,90 

miR166d 17 1.740 12.536.752 66.597.354 1,36 26,13 19,27 

miR166e 26 716 12.536.752 66.597.354 2,07 10,75 5,18 

miR166e 130 846 12.536.752 66.597.354 10,37 12,70 1,23 

miR166e 17 2.115 12.536.752 66.597.354 1,36 31,76 23,42 

miR166f 35 2.163 12.536.752 66.597.354 2,79 32,48 11,63 

miR166g 
 

9 12.536.752 66.597.354 0 0,14 - 

miR166g 
 

41 12.536.752 66.597.354 0 0,62 - 

miR166i 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR166i 12 1.385 12.536.752 66.597.354 0,96 20,80 21,73 

miR166i 30 2.083 12.536.752 66.597.354 2,39 31,28 13,07 

miR166j 32 1.618 12.536.752 66.597.354 2,55 24,30 9,52 

miR166j//miR166k//miR166l 
 

171 12.536.752 66.597.354 0 2,57 - 

miR166m 26 1.448 12.536.752 66.597.354 2,07 21,74 10,48 
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Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR166q//miR166f//miR166j//mi

R166c 
233 3.065 12.536.752 66.597.354 18,59 46,02 2,48 

miR167 
 

29 12.536.752 66.597.354 0 0,44 - 

miR167 204 10.037 12.536.752 66.597.354 16,27 150,71 9,26 

miR167a 19 3.252 12.536.752 66.597.354 1,52 48,83 32,22 

miR167a//miR167b//miR167c//mi
R167e  

226 12.536.752 66.597.354 0 3,39 - 

miR167b 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 

miR167b//miR167d 
 

74 12.536.752 66.597.354 0 1,11 - 

miR167d 
 

124 12.536.752 66.597.354 0 1,86 - 

miR167f 
 

22 12.536.752 66.597.354 0 0,33 - 

miR168 
 

20 12.536.752 66.597.354 0 0,30 - 

miR168 10 138 12.536.752 66.597.354 0,80 2,07 2,60 

miR168 82 517 12.536.752 66.597.354 6,54 7,76 1,19 

miR168a 6 127 12.536.752 66.597.354 0,48 1,91 3,98 

miR168b 
 

36 12.536.752 66.597.354 0 0,54 - 

miR168b 12 79 12.536.752 66.597.354 0,96 1,19 1,24 

miR168b//miR168 130 5.249 12.536.752 66.597.354 10,37 78,82 7,60 

miR169 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 

miR169a 
 

105 12.536.752 66.597.354 0 1,58 - 

miR169h 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR169i 
 

28 12.536.752 66.597.354 0 0,42 - 

miR169j//miR169k//miR169l 
 

224 12.536.752 66.597.354 0 3,36 - 

miR171c 26 614 12.536.752 66.597.354 2,07 9,22 4,45 

miR171g//miR171k 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 
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Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR171k//miR171j 
 

291 12.536.752 66.597.354 0 4,37 - 

miR171o 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR172a//miR172f 
 

82 12.536.752 66.597.354 0 1,23 - 

miR172c 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR172c//miR172d//miR172f 
 

17 12.536.752 66.597.354 0 0,26 - 

miR1863 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR1873 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 

miR2916 1.577 6.528 12.536.752 66.597.354 125,79 98,02 -1,28 

miR319 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR319 
 

8.151 12.536.752 66.597.354 0 122,39 - 

miR319a//miR319b 
 

20 12.536.752 66.597.354 0 0,30 - 

miR319a//miR319c//miR319b//mi

R319g//miR319k 
154 62.585 12.536.752 66.597.354 12,28 939,75 76,50 

miR319b 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR319b 
 

19 12.536.752 66.597.354 0 0,29 - 

miR319b//miR319d//miR319e 8 346 12.536.752 66.597.354 0,64 5,20 8,14 

miR319c 
 

14 12.536.752 66.597.354 0 0,21 - 

miR319c 
 

22 12.536.752 66.597.354 0 0,33 - 

miR319c//miR319d 
 

92 12.536.752 66.597.354 0 1,38 - 

miR319c//miR319d 6 105 12.536.752 66.597.354 0,48 1,58 3,29 

miR319c//miR319f//miR319a//mi
R319//miR319b 

34 3.747 12.536.752 66.597.354 2,71 56,26 20,75 

miR319e 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 
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Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR319g//miR319l 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR319h 
 

45 12.536.752 66.597.354 0 0,68 - 

miR319i 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR3627 63 632 12.536.752 66.597.354 5,03 9,49 1,89 

miR3627a//miR3627b//miR3627c 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR3630 5 100 12.536.752 66.597.354 0,40 1,50 3,76 

miR3711 86 2.793 12.536.752 66.597.354 6,86 41,94 6,11 

miR390 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR390a//miR390b//miR390 24 1.103 12.536.752 66.597.354 1,91 16,56 8,65 

miR390b 
 

8 12.536.752 66.597.354 0 0,12 - 

miR393 
 

59 12.536.752 66.597.354 0 0,89 - 

miR393a 
 

14 12.536.752 66.597.354 0 0,21 - 

miR393a//miR393b 12 841 12.536.752 66.597.354 0,96 12,63 13,19 

miR393a//miR393b//miR393 77 1.200 12.536.752 66.597.354 6,14 18,02 2,93 

miR393b 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR393b//miR393a//miR393//miR

393c//miR393d 
79 2.249 12.536.752 66.597.354 6,30 33,77 5,36 

miR393c 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 

miR394a//miR394b//miR394 10 1.584 12.536.752 66.597.354 0,80 23,78 29,82 

miR3954b 
 

13 12.536.752 66.597.354 0 0,20 - 

miR395a 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR395b 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR395d 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 



206 

 

Ek 24 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR395d//miR395e//miR395f//mi

R395g  
14 12.536.752 66.597.354 0 0,21 - 

miR396 636 61.225 12.536.752 66.597.354 50,73 919,33 18,12 

miR396a 
 

97 12.536.752 66.597.354 0 1,46 - 

miR396a 
 

111 12.536.752 66.597.354 0 1,67 - 

miR396a 
 

119 12.536.752 66.597.354 0 1,79 - 

miR396a 
 

218 12.536.752 66.597.354 0 3,27 - 

miR396a 12 317 12.536.752 66.597.354 0,96 4,76 4,97 

miR396b 8 199 12.536.752 66.597.354 0,64 2,99 4,68 

miR396b//miR396a//miR396//miR

396c//miR396e 
372 40.652 12.536.752 66.597.354 29,67 610,41 20,57 

miR396b//miR396c//miR396i//mi

R396j//miR396k//miR396l//miR39

6m//miR396n//miR396o//miR396p
//miR396q//miR396r//miR396s//m

iR396t 

 
7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR396c 
 

71 12.536.752 66.597.354 0 1,07 - 

miR396e 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 

miR396e 
 

38 12.536.752 66.597.354 0 0,57 - 

miR396e 
 

318 12.536.752 66.597.354 0 4,77 - 

miR396g 
 

31 12.536.752 66.597.354 0 0,47 - 

miR396h 
 

3.098 12.536.752 66.597.354 0 46,52 - 

miR397a//miR397b 
 

63 12.536.752 66.597.354 0 0,95 - 

miR397a//miR397b 
 

137 12.536.752 66.597.354 0 2,06 - 
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miR397b 
 

6 12.536.752 66.597.354 0 0,09 - 

miR398 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 

miR398 6 49 12.536.752 66.597.354 0,48 0,74 1,54 

miR398a 
 

10 12.536.752 66.597.354 0 0,15 - 

miR398b 91 9.444 12.536.752 66.597.354 7,26 141,81 19,54 

miR398f//miR398g 
 

97 12.536.752 66.597.354 0 1,46 - 

miR399a 
 

49 12.536.752 66.597.354 0 0,74 - 

miR399b 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR399e 
 

466 12.536.752 66.597.354 0 7,00 - 

miR399f 
 

25 12.536.752 66.597.354 0 0,38 - 

miR403a//miR403b 323 13.764 12.536.752 66.597.354 25,76 206,67 8,02 

miR403b 
 

16 12.536.752 66.597.354 0 0,24 - 

miR408 
 

11 12.536.752 66.597.354 0 0,17 - 

miR408 25 966 12.536.752 66.597.354 1,99 14,51 7,27 

miR408b//miR408 62 1.475 12.536.752 66.597.354 4,95 22,15 4,48 

miR408d 
 

62 12.536.752 66.597.354 0 0,93 - 

miR482c 
 

6 12.536.752 66.597.354 0 0,09 - 

miR482c 33 200 12.536.752 66.597.354 2,63 3,00 1,14 

miR482e 
 

10 12.536.752 66.597.354 0 0,15 - 

miR4995 
 

17 12.536.752 66.597.354 0 0,26 - 

miR5049 
 

115 12.536.752 66.597.354 0 1,73 - 

miR5054 14 269 12.536.752 66.597.354 1,12 4,04 3,62 

miR5077 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR5083 
 

238 12.536.752 66.597.354 0 3,57 - 

miR5139 93 1.320 12.536.752 66.597.354 7,42 19,82 2,67 

miR5161 
 

22 12.536.752 66.597.354 0 0,33 - 

miR5171a 
 

6 12.536.752 66.597.354 0 0,09 - 

miR5174d 
 

8 12.536.752 66.597.354 0 0,12 - 

miR5174e 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 
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miR5181 9 395 12.536.752 66.597.354 0,72 5,93 8,26 

miR5181d 
 

28 12.536.752 66.597.354 0 0,42 - 

miR5205b 
 

63 12.536.752 66.597.354 0 0,95 - 

miR5205c//miR5205d 
 

20 12.536.752 66.597.354 0 0,30 - 

miR535b//miR535c//miR535d//mi

R535e//miR535f  
50 12.536.752 66.597.354 0 0,75 - 

miR535c 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR535d 
 

20 12.536.752 66.597.354 0 0,30 - 

miR535d 385 26.804 12.536.752 66.597.354 30,71 402,48 13,11 

miR5368 6 18 12.536.752 66.597.354 0,48 0,27 -1,77 

miR6118 
 

19 12.536.752 66.597.354 0 0,29 - 

miR6173 
 

18 12.536.752 66.597.354 0 0,27 - 

miR6300 9 1.512 12.536.752 66.597.354 0,72 22,70 31,63 

miR6478 210 2.757 12.536.752 66.597.354 16,75 41,40 2,47 

miR7122b 
 

7 12.536.752 66.597.354 0 0,11 - 

miR7767 
 

13 12.536.752 66.597.354 0 0,20 - 

miR7972 423 27.699 12.536.752 66.597.354 33,74 415,92 12,33 

miR8155 
 

17 12.536.752 66.597.354 0 0,26 - 

miR8175 465 5.595 12.536.752 66.597.354 37,09 84,01 2,27 

miR827 
 

17 12.536.752 66.597.354 0 0,26 - 

miR827 5 85 12.536.752 66.597.354 0,40 1,28 3,20 

miR827 40 529 12.536.752 66.597.354 3,19 7,94 2,49 

miR845a 
 

12 12.536.752 66.597.354 0 0,18 - 

miR8689 
 

5 12.536.752 66.597.354 0 0,08 - 

miR894 198 4.259 12.536.752 66.597.354 15,79 63,95 4,05 
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Ek 25: Küçük RNA dizileri ile eşleşen olgun miRNA'ların TPM (transcripts per 

million) normalizasyon sunucuna göre kontrol ve kuraklık stresi uygulanmış 

örneklerde ifade kat değişimleri 

TPM normalizasyon formül: 
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miR1118 25 8 12.536.752 20.410.254 1,99 0,39 -5,09 

miR1127 
 

7 12.536.752 20.410.254 0 0,34 - 

miR1128 
 

15 12.536.752 20.410.254 0 0,73 - 

miR1133 
 

5 12.536.752 20.410.254 0 0,24 - 

miR1436 16 45 12.536.752 20.410.254 1,28 2,20 1,73 

miR1515a//miR1515b 126 13 12.536.752 20.410.254 10,05 0,64 -15,78 

miR1520n 
 

7 12.536.752 20.410.254 0 0,34 - 

miR156d 
 

7 12.536.752 20.410.254 0 0,34 - 

miR156e 29 25 12.536.752 20.410.254 2,31 1,22 -1,89 

miR156k//miR156n//miR156o 29 36 12.536.752 20.410.254 2,31 1,76 -1,31 

miR156q//miR156s 
 

6 12.536.752 20.410.254 0 0,29 - 

miR159a 100 48 12.536.752 20.410.254 7,98 2,35 -3,39 

miR159a//miR159b//miR159 3.433 6.462 12.536.752 20.410.254 273,83 316,61 1,16 

miR159b 49 17 12.536.752 20.410.254 3,91 0,83 -4,69 

miR159b 106 201 12.536.752 20.410.254 8,46 9,85 1,16 

miR159b 640 3.143 12.536.752 20.410.254 51,05 153,99 3,02 

miR159c 119 19 12.536.752 20.410.254 9,49 0,93 -10,20 

miR159c 47 49 12.536.752 20.410.254 3,75 2,40 -1,56 

miR162 358 75 12.536.752 20.410.254 28,56 3,67 -7,77 

miR162a 33 5 12.536.752 20.410.254 2,63 0,24 -10,75 

miR162a//miR162b 5 19 12.536.752 20.410.254 0,40 0,93 2,33 

miR164b//miR164c 32 36 12.536.752 20.410.254 2,55 1,76 -1,45 

miR165a//miR165b 20 21 12.536.752 20.410.254 1,60 1,03 -1,55 

miR166 31 14 12.536.752 20.410.254 2,47 0,69 -3,60 
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Ek 25 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR166 410 194 12.536.752 20.410.254 32,70 9,51 -3,44 

miR166a//miR166c//miR166d 25 5 12.536.752 20.410.254 1,99 0,24 -8,14 

miR166a//miR166d 404 71 12.536.752 20.410.254 32,23 3,48 -9,26 

miR166a//miR166e//miR166b//miR
166d 

401 176 12.536.752 20.410.254 31,99 8,62 -3,71 

miR166b 5 24 12.536.752 20.410.254 0,40 1,18 2,95 

miR166c 5.424 3.146 12.536.752 20.410.254 432,65 154,14 -2,81 

miR166d 17 13 12.536.752 20.410.254 1,36 0,64 -2,13 

miR166e 26 10 12.536.752 20.410.254 2,07 0,49 -4,23 

miR166e 130 351 12.536.752 20.410.254 10,37 17,20 1,66 

miR166e 17 23 12.536.752 20.410.254 1,36 1,13 -1,20 

miR166f 35 13 12.536.752 20.410.254 2,79 0,64 -4,38 

miR166i 12 9 12.536.752 20.410.254 0,96 0,44 -2,17 

miR166i 30 12 12.536.752 20.410.254 2,39 0,59 -4,07 

miR166j 32 25 12.536.752 20.410.254 2,55 1,22 -2,08 

miR166j 233 23 12.536.752 20.410.254 18,59 1,13 -16,49 

miR166m 26 23 12.536.752 20.410.254 2,07 1,13 -1,84 

miR167 204 233 12.536.752 20.410.254 16,27 11,42 -1,43 

miR168 10 8 12.536.752 20.410.254 0,80 0,39 -2,04 

miR168 82 230 12.536.752 20.410.254 6,54 11,27 1,72 

miR168a 6 10 12.536.752 20.410.254 0,48 0,49 1,02 

miR168b 
 

33 12.536.752 20.410.254 0 1,62 - 

miR168b 12 20 12.536.752 20.410.254 0,96 0,98 1,02 

miR168b//miR168 130 432 12.536.752 20.410.254 10,37 21,17 2,04 

miR171c 26 24 12.536.752 20.410.254 2,07 1,18 -1,76 

miR171k 
 

11 12.536.752 20.410.254 0 0,54 - 

miR2916 1.577 11.871 12.536.752 20.410.254 125,79 581,62 4,62 

miR319 
 

8 12.536.752 20.410.254 0 0,39 - 
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Ek 25 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
B(x)/D(x)*10
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miR319a//miR319c 154 115 12.536.752 20.410.254 12,28 5,63 -2,18 

miR319b//miR319d//miR319e 8 17 12.536.752 20.410.254 0,64 0,83 1,31 

miR3627 63 52 12.536.752 20.410.254 5,03 2,55 -1,97 

miR3711 86 3.238 12.536.752 20.410.254 6,86 158,65 23,13 

miR390 24 14 12.536.752 20.410.254 1,91 0,69 -2,79 

miR393 77 15 12.536.752 20.410.254 6,14 0,73 -8,36 

miR393 79 16 12.536.752 20.410.254 6,30 0,78 -8,04 

miR396 636 192 12.536.752 20.410.254 50,73 9,41 -5,39 

miR396a 
 

6 12.536.752 20.410.254 0 0,29 - 

miR396a 12 5 12.536.752 20.410.254 0,96 0,24 -3,91 

miR396b 8 15 12.536.752 20.410.254 0,64 0,73 1,15 

miR396c 372 95 12.536.752 20.410.254 29,67 4,65 -6,38 

miR398 6 84 12.536.752 20.410.254 0,48 4,12 8,60 

miR398b 91 352 12.536.752 20.410.254 7,26 17,25 2,38 

miR398f//miR398g 
 

8 12.536.752 20.410.254 0 0,39 - 

miR403a//miR403b 323 47 12.536.752 20.410.254 25,76 2,30 -11,19 

miR408 25 106 12.536.752 20.410.254 1,99 5,19 2,60 

miR408 62 230 12.536.752 20.410.254 4,95 11,27 2,28 

miR482c 33 51 12.536.752 20.410.254 2,63 2,50 -1,05 

miR4995 
 

47 12.536.752 20.410.254 0 2,30 - 

miR5054 14 134 12.536.752 20.410.254 1,12 6,57 5,88 

miR5077 
 

16 12.536.752 20.410.254 0 0,78 - 

miR5139 93 354 12.536.752 20.410.254 7,42 17,34 2,34 

miR535d 385 190 12.536.752 20.410.254 30,71 9,31 -3,30 

miR5368 6 10 12.536.752 20.410.254 0,48 0,49 1,02 

miR5658 
 

5 12.536.752 20.410.254 0 0,24 - 

miR6173 
 

12 12.536.752 20.410.254 0 0,59 - 

miR6300 9 8 12.536.752 20.410.254 0,72 0,39 -1,83 

miR6478 210 342 12.536.752 20.410.254 16,75 16,76 1,00 
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Ek 25 (devamı) 

TPM normalizasyon formül: 
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miR7972 423 49 12.536.752 20.410.254 33,74 2,40 -14,05 

miR8175 465 1.862 12.536.752 20.410.254 37,09 91,23 2,46 

miR894 198 6.256 12.536.752 20.410.254 15,79 306,51 19,41 
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Ek 26: Küçük RNA dizileri ve gerçekleştirilen BLAST işlemi sonucu elde edilen 

sınıflandırma CD'de Ek 26 olarak verilmiştir 
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Ek 27: BLAST sonucu eşleşme göstermeyen ve saç tokası yapısı analizinde kullanılan 

diziler CD'de Ek 27 olarak verilmiştir 
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Ek 28: miRCat programı ile saç tokası yapısı belirlenen küçük RNA'lar, saç tokası 

dizileri ve kaynakları 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGG 
ATTCAAGTCTAATTTTTGCTCATTTGGAACCTCTATATGAGTATAGTGAGAG

CTCCAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGGT 
Beta vulgaris 

CGGTAGTACGCGACTTGGCATG 
CCCGGTAGTACGCGACTTGGCATGAAGTCTTTCCAAACCATAGGTTGGATA

GCCAATGAGCGTACTCGAGGTGGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAACAGAATACACGTCGCGACCCG 
CAAAACAGAATACACGTCGCGACCCGCGATACAGATCGCGAGTCGCGAAA

GTGCACTGGTCTTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACCCTGGGGGGGACTGAGGTTC 

CAGTCCAGGCCAGCATCAGTTTTCCCCGGGGGATAAAGGCTTCGGGAATGT

GGCTCTCTTCGGGGAGTGTTATAGCCCGTTGCGTAATACCCTGGGGGGGACT

GAGGTTCGCGCTTCTG 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

AGCGACGATAGGCCCCCCCCT 
CTCCCGGCGTCCGTGCCGAGCGACGATAGGCCCCCCCCTTCCCGGGGGGGG

CCCCGCGCCGTAAGACTCGCCCCGGAG 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

AAAAAATAAAAAATGGGC 
TAGTATGGGTAAAAAAAAATAAAAAATGGGCTATGAAATAAAGCTCGTTTT

TTATTTTTTATTTTTTTTTTAAAGTGCTA 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

GTAAGGAGAGAGAGAGAACAGAGA 
GCAGTTGAGTGTGATTTCTTTTTTTTTAAGGAGTTGAGCGTGATTCAGTAAG

GAGAGAGAGAGAACAGAGAAGTGC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

GATAGCTGGGTCGGGTC 
CAAGGTGTGTGGAACACGGATCCAGATAGCTGGGTCGGGTCTTGGGCTGGC

TTTATGCTGGCCTGCCCTGTCCAAGTTGGGAGTTGATCCATGGGCCTTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

GTAGGTGCACACGTTCGTATGGTG 

GTTCATTTCTGCACCATTTCATTAATTTGGGCTGCGGTTGCTGTTTTAAAGTG

CAAATTAGTAGGTGCACACGTTCGTATGGTGAGGAAGGTGCGCATGATGAA

C 

Beta corolliflora 

DNA contig 

GACCGAGCGCGGACTAG 
GGCGGCCTACGTTGGGCTGTGTTTGGACCTTTCGGGGACCGAGCGCGGACT

AGCGGTCGGGCTGCT 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

TGGGGACGCTGGGCAC 
GGCGCCGGGTTTCCGTGGTGGGGACGCTGGGCACCCTGTGCTCAGCTACTC

GCCTCGGGGGCCTACACGACGCT 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

CGTAGTCCGCGCGGGC 
GAGCCCCTGGGTACGAGCTGCAGCGGCATTTGGTGGAAGACAAGGCCTTGC

CTAGGATGCATCGGCGTCGCTCAGCACGTAGTCCGCGCGGGCTC 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
GATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCCGTTTTTTTTGGCCAAATTTCCCTATAT

TTTGGTTGATTTTCGGATGCGGTTTTACAAAAACCGCATC 
Beta vulgaris 

AGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCG 
AAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCGGCCCTTTATTACTTAAAGAGCCGC

GTTTTTAAAAAACCGCAACCCTTT 
Beta vulgaris 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACACCTAAGATTAATGTTTGCTCATTTGAGACCCTCCTTTTTTTTTTAAGC

ACATTATTTGCTTATATGGATGTGGACTATTTCAAATGAGCAAAAAAAATAG

CCTTGGGTATGC 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
GTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTAGAGTGAAGGG

CTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCAGTTTAC 
Beta vulgaris 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCCTCAGATTTTTTTGGCCAAATTTCCCT

CCCATATTTTGGTTGATTTTCGGATGCAGTTTTACAAAAACCGCATATGAT 
Beta vulgaris 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

ACATAGATATGAGAGAGAGAGAGA 

CTACCTTACTTTACAATTTTGTTGTTGACAGCTACCTTATGCCGGTTTCCGGC

GTTGATTCTTGTTTTTTCAGTTCAAAATTGTGGGAAAAACAAAATTACCCTT

GTGAGGGTGATTGTTTCAATTTTAGTTTAAGTAGAAGAGGAATTTAATGGTG

GACTGGTATTACAAAGTGTCACATAGATATGAGAGAGAGAGAG 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 

CCATAAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTATAAGCCATAAAGG

GCTGTGTTTTTTTTTAAATTGCAGCCCTTTATGGCTAATAGGGCTGCGTTTTC

AAAAAACGCAGCCCTTTATGG 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AGGGCTGCGTTTTTAAAGAAAACCGCAGCCCTTTTAGTGAAGGGCTGCGTTT

TTTTAAAAACCGCAGCCCT 
Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AGGGTTGCATTTTTCAAGAAAATCGCAGCCCTTTTAATGAAGGGCTGCGTTT

TTTTAAAAACCGCAACCCT 
Beta vulgaris 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA 
TATTACTTTATGTTCCTTCCACCATTCTTAAATAATTGCAACATGTGGGGGTT

GCACATTTTTTAAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGAGATG 
Beta vulgaris 

AGCGAACGTCTGGCCTGG 
TCCTATGGGGCGAACGTCTGGCTGGACGTTCGCCCTATGGAGCGAACGTCT

GGCCTGGACGTTCGCTCCATAGGG 
Beta vulgaris 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
TCTGATGTGGTCCAAAAACCGCATCAGATTAATAAAAAAACGGCAGCGGTT

TATTAATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGA 
Beta vulgaris 

AGCGAACGTCTGGCCTGG 

CGGACGTCTGCCTTGGAAGTTCGTCCCATGGAGCGAACGTCTGGCCTGGAC

GTTCGGGGCCAGAGGTTCGCTCCGTGGGCCGAACGTCCAGGGCAGACGTTC

G 

Beta vulgaris 

AAGGATAAAAAAAACAGAGGGAGT 
GAGACGTGCATAGAAAAGTGAGAAGGATAAAAAAAACAGAGGGAGTATTA

TACTCCCTCCGTTGCCTTTTGTTCTTGTTTTATTTTTTAGGCCGTTTC 
Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
TGCAGTTTTTAAAAAACCGCAGCCCTTTATTACTTAAAGGGCTGCGGTTTTT

TTAAAAACGCA 
Beta vulgaris 

AGCGAACGTCTGGCCTGG 
GCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCCCCGTGGCTTGAACGGCTAGACGTTC

GAGCCATGGAGCGAACGTCCTAGCCAAACGTTCGC 
Beta vulgaris 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTGTATCATGTACATGGTACACAAAAGCTATTATTTTCTCGTTTGCTCATTTG

GAGCTAACCATTTTGTCATTATGCTCATTTGGAGGTTTCAAATAAGCAATGA

GCAAAAAAAATAGCCTTGGGTATACCACGAGCATGGTACAC 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCG 

AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTTCGTTTATGAAGGGCT

GCGGTTTTTGGGCTAATCGCAGCCCTTCACTTATAGGGCTGCGGTTAGCCTA

AAAATCGCAGCCCTTCATACAGTACGAAGGGCTGCGATTTCTTGTTAACCGT

AGCCCTTCACT 

Beta vulgaris 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 
CCATGCATATTTTTTACTCATTTACTCATTTGGAGCTGCACCTATTATGTGAT

TATGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 
Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
GAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAACCCTTCGTTTATGAAGGGCTGCG

GTTTTTGGGCTAATCGCAGCCCTTC 
Beta vulgaris 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 

GTTTTTTAATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTGGCCAA

ATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTGATTTTCGGATGCGGTTTTACAAAAACCGCA

TCTAATACTAAGTGAC 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAACCCTTCGTGTATGAAGGG

CTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCCCTTCGTATATGAAGGGCTGCGGTTTT

TTTAAAAACGCAGCCCTTTTAGTG 

Beta vulgaris 

AATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCC 
TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCTATAATGCCCTGTTCAATAAAAG

CCCTGTAAATTTGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
TGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCATCCCTTCGTTTTTGAAGGGTTGC

GGTTTTTGGGATGATCGCAGCCCTTCA 
Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
GTGAAGGACTACGGTTAACCCAAAAACCGCAGCCCTTCGTAAATGAAGGGC

TGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTAAC 
Beta vulgaris 

GAGAGAGAATAGATGAGAGAGAGT 

GAAGAGAGAGAATAGATGAGAGAGAGTGGAGAGCTAGTTGGAGAGCCATG

TACCATTGTACATGCTCTAAAACTACTACATTTACTTTCTACTCTTTCCTTTT

TTTTTACTTC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

TGTACCATGTATATGGTACATCCAAGGCTATTTTTTGCCCATTTGCTCATTTG

GAGCTTATCTAGTATGTGATTATGCTCATTTGGAAGTTCAAATGAGTAATGA

GCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAGCATGGTACA 

Beta vulgaris 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

TGTACTATGTGCATGGTATAGAACCGAAGACTAATTTTTGCTTATTTAGAAC

TCTTCTTTTTTGCGCATTTCAATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCAT

ACCCATGGTATA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

GTACACCCAAGACTATTTTTTGCTCATTTGCTCATTTAGAACTCTATCTATTA

TGTGATTATGCTCATTTGGAGGTTTCAAATGAGTAATGAGTAAAAAAATAG

CCTTGGGTGTAT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
AAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCTTTATTACTTAAAGGGCTGCG

TTTTTAAAAAACCGCAGCCCTTT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

CATGTGCATGGTACACCCAAAGGCTATTTATTGCTCATTTGCTCATTTGAAG

CTCTACTTATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGGTTTCAAATGAGCAATGAG

TAAAAAAATAGCCTTGGGTGTAGCATGAACATG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

TTTATCATACACTCGAGTGTACCATGTGCATGGTACATCCAAGACTATTTTT

TGCTCATTTGGGACCTCTAAATAAATGAGATAATGAGAGCTCTAAATGAGC

AAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATAAACATAGTACACCTGAGTGTATGA

TAAA 

Beta vulgaris 

CGGAATCTGGAAAAAAATTGGACC 

GGTCCAGGACCGGACCGGAACCGGCTGGACCGGTGGACCGGAATCTGGAA

AAAAATTGGACCTGGACCAGACCGAAATTTTTCCGGTCCGGTCCCGTCTGG

ACCTGAATTTTTCCGGTCCGGTCCGGTTTTAGACC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CCACGGGCCAAAAAAACTGCC 

GGGCCGGGCCAAAAATTAGGCTAAAAAGTGTTTTTTGGCTTGTCCAAAGCC

CGCCCAAAAAAAAAATCCGGGTTGGGCCCACGGGCCAAAAAAACTGCCCA

AAGCCGCCCAAAAACCGGGCCGAGCCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
GAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCCCTTCGTCTACGAAGGGCTG

CGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTT 
Beta vulgaris 

AATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCC 
TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCTATTCAATAACGACCTTGTCCAAT

AAAAGCCCTATAAATTTGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

GGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGGCTGCGGTTAG

CCCAAAAATCGCGGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG

CAGCC 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGG

CTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTTTAGTG 
Beta vulgaris 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

TGTGCCATGTGCATGGTACATTTTAGGCTATTTTTTGCTCATTTACTCATTTG

GAGCTCTACCTTTTATGTGATTATGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATG

AGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTATCATGCTCATGGTGCA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACG 
TAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAACACCGCAGCCCTTCGTAAACGAAGGGCTG

CGGTTTTTTTAAATACGCAGCCCTTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTATCATGTGCATGGTACACTCAAAACTATTTTTTGCTCATTTGATCATTTGG

AGCTCTACCTATTAATTGATTATGCTCATTTGGAGGTTTCAATGAGTAATGA

GCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAGCATGGTAC 

Beta vulgaris 

CGGAATCTGGAAAAAAATTGGACC 

AAAAATTCCGATCCGGACCGGTGGACCGGAATCTGGAAAAAAATTGGACCT

GGACCAGAATTTTTCCCGATTCCGGGTTTTGGACCTGTTAGACCGGAATTTT

T 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGCTTCGAACAGCTGCAA

AAATGGCGAAACAAGAAGAGAGAGAAGAGAAGAA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTGGCCAAATTTCCCT

CCCATTTTTTGGTTGATTTTCGGATGCGGTTTTACAAAAACCGCGTTTGGT 
Beta vulgaris 

AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
GAAAGAAGAGAGAGAAGAGAAAGGAGAGAGAAAATAATTAGGTACATTTC

TTTTTTGTTGTTTTTATCTTTTTTTTTTT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

ATGGTACACCCAAGGCTGATTTTTGCTCATTTACTCATTTGAAGCTCCACCT

ATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGTAATGAGCAAAAAAA

ATAGCCTTGGGTGTATGAT 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTTCGTTTATGAAGGGCT

GCGGTTTTTGGGCTAATCGCGGCCCTTCACT 
Beta vulgaris 

ATATATATATATAGAGTCGGGATC 
ATTCTTTTTTTGGCTTTTATATATATATATATATATATATATATAGAGTCGGG

ATCATGTGAGAAT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

TACCATGTGTATGGTATACCCAAGGCTATTTTTTGCTTATTTGCTCATTTGGA

GCTCCACCTATTATGTGATTATGCTTATTTGAAGTTTTAAATGAGCAATGAG

CAAAAAAAATAGCCTTGGATGTACCATGCTCATGGTA 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
GCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCTTCTTGTATGAAGGGTT

GCGGTTTTAAAGGAAACTGCAGCCCTTTTAGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AGCAACTAAAAAAACGGATGAAGT 
GTAGCAACTAAAAAAACGGATGAAGTAGTATGTACTTCCTCCGTTCTTTTTC

TATTGCAAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGAGTAAAAAAAACGGAGGAAGT 
AGTGTTGCGAGTAAAAAAAACGGAGGAAGTATTAGTTTTCCTCTGTTTAGTT

TGATGGAAAACT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACCATGTGCATGGTACACCCAATGCTATTTTTTACTCATTTACTCATTTAG

AGCTCCACCTATTATATGATTATGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGA

ACAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

GGGCTGCGTTTTTTGGAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGGCTGCGGTTAG

CCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG

CAACCC 

Beta vulgaris 

AAGGTTTTTTTCGACGGCGCT 
AGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGCTTAACTTCACGGTTGAAGTGCGTCCA

AAAAGGTTTTTTTCGACGGCGCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

ACTGTACATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGTTCATTTGCTCATTCGAAAC

TCTCTTTTTAGTACATTTACGTCATTTGGATGATTTCAAATGAGCAATGAGC

AAAAAAAATAGCCTTGGATGTACCATGTTCACGT 

Beta vulgaris 

AAGGCCCTGTTTTTTTGGACT 
ACTGAACTGAACTGAAAATAAGTTGGGGAGAACAGGCCCTAAGGCCCTGTT

TTTTTGGACTTATTTTCAGTTCAGTTCAGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 

ATACACCCGGGTGTATCATGAGCATGGTACACCCAAGACTGTTTTTTCTCAT

TTGCTCATTTGGAGCTCTTACTATCTCATTTGGAAGTTTCAAATGATCAAAT

GAGCAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAACATGGTACATCCGGGTGTA

T 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

TATATTATACACTTGGGTGTACCATATACAAGGGCATTTATTTGCTTATATC

GCATTTGTAGAGTTCTAAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGGGGGTTTATTAT

ATACTCGAGTGTACGGTGTA 

Beta vulgaris 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GGTAGATTTCAAATGAGTAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCAT

TCTCGGGGTACACTCGAGTGTATGATTGAATTTGTAGTATTAGAAAAAAAGT

TGTTTACC 

Beta vulgaris 

TGGGGGAGGGGGGCTGC 
GGTGGCTCATTCCCCTTCTTTTTGCGACATTACTTGGGGGAAGGGGCTGCGG

GGGGTGGGGGAGGGGGGCTGCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGGGGGTGGGGGAGGGGG 

CCTCTTTCTCGCCCAGATTCGAACTCTCTCTAGCCCAGAGCCTTTTTCGCGGA

ATTCGACGGGGGTGGGGGAGGGTGGGGAATTCGACGGGGGTGGGGGAGGG

G 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCC 
TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCAATAACGACCCTGTCAAATAAAA

GCCCTATAAATTTGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGG

CTGTGGTTAGCCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTT

TTTAAAAACGCAGCCCTTTTAGTG 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

GTAGCCCTTCGTTACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCATTTA

GTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCCCTTCATTTACGAAGGGC

TGC 

Beta vulgaris 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 

AGGGCTGCGTTTTTTGAAAAACGCAGCCCTTAATAGTGAAGGACTGCGGTT

AGCCCAAAAACCGCAGCCCTTCGTTTACGAAGGGCTGCGGTCAATGCAAAA

ACCGCAGCCCTATAAGTAATAAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAACCCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

TACCATGTCTATGCATTGTAGACTCAAGACTAATTTTTGCTCATATGAAACT

CTCCTTTTGAGTATATATTTTGCTCATTTTTGGATTGTTTCAAATGCAATGAG

TAAAAAAATAGCCTTGGGTATAACATGCTCATGGTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGG 

GGTTTTTATATACTAATTTTTTGTTAATTTGCTCATTTGGAACTCTTCTTTTTA

GTACATTTTGCTTATTTTGATGATTTCAAATGAGCAATGAACAAAAAAATAG

CCTTGGGTGTACC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CTAGGGGGTTATTTTTTTGTAATT 
TAGGGGGTTATTTTTTTGTAATTGTAAGGGGTTACTTTTGTAATTATAAGGG

GATATATTTACTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGA 
CCAAGGCTTTTTTTTCCATTTGAAACTCTCTATATTGGGCGAATTTTGCACAT

TTTGAGGTTTAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAATAAAAAAATAGCCTTGGG 

GTACCATGTGCATGGTACACCCAAGATTAATTTTTGCTCATTGCTTATTTATA

ACTCTTGCTTTTTAGTACATATTGCTCATTTGGATGATTGCAAATGAGCAAT

GAATAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACTATGCTCACGGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
GTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTTTACGAAGGGC

TGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTCAC 
Beta vulgaris 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACACCCAATGCTATTTTTTGTTCATTTGCTCATTTAGAGTTCTACCTATTA

TGTGATTATGCTCATTTGAAGGATTAAAATGAGCAATGAGCAAAAAAAATA

GCCTTGGGTGTAT 

Beta vulgaris 

AATGAATAAAAAAATAGCCTTGGG 

GTACCATGCACATGGTACATCTAAGGCTATTTTTTGTTCATTTACTCATTTGG

AGCTCTACCTATTATGTGATTATGCTTATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGA

ATAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 

TACACCCAAGGCTATGTTTTTTCTCATTGCTAATTTGAAACCTCCAAATGAT

CATAATCACATAATAGGTAGAACTCCAAATGAGCAAATGAGCAAAAAAATA

GCCTTGGGTGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CTTGGGCAGTTTTTTTTGGGC 

TTGGGCGGGCTTGGGCAGTTTTTTTTGGGCGGGCTTTGGACAAGCCAAAAA

AGACGTTTTAGTCTTTTTTTTTTGTCCCGGCCCGTTTTAGCCCGAAAAAGTCC

GCTCGGCCCGGCCCGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

GGGTGTATCATGTGCATGGTACACCCAATGTTATTTTTTGCTCATTTGCTCAT

TTGAGACCTCCAAATGAGCAAATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCA

TGCTCATGGTACACCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCG 
ATGGCAAGCCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGGCTGGGCTCGTGGCGC

GCGCGGGTTGTGGGCCTGCGGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGA 
CCATGACTTATTTGTGCTTATTTGCTCATTTGAAACTCTCATTTTTAGTACAT

TTTGTTCATTTAGATGATTTCAAATGATCAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

AGGGCTGCGTTTTTAAAAAACGTAGCCCTTAATAGTGAAGGGTTGCGGTTA

GCCCAAAATCCGCAGCCCTTCGTTAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAAC

GCAGCCCT 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACG 

CGCAGCCCTTCGTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACGCAGCCCTTT

TAGTGAAGGGTTGTGGTTAGCCCAAAAACGCAGCCCTTCGTTTTACGAAGG

GCTGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CTTGGGCAGTTTTTTTTGGGC 

GGCCCGGTTTTTGGGCGGCTTGGGCAGTTTTTTTTGGGCGGGCTTTGGACAA

GCCAAAAAAGAGGTTTTAGTCTAATTTTTTGGCCCGGCCCGATTGGCCTGAA

AAATCTCGCTCGGCCTGGCCCGAAATAACGGGCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGCAGCCCCCCCTCCCACCACC 

CCCTTCCCCCCACCCTCCCAGCAGCCCCCCCTCCCACCACCCCTTCCCCCAC

CCTTCCAACCAGGTCTGGGGAGAGGGGTTGCTGGGAGGGTGGGGGAAGGG

GTGGTGGGAGGGAGGGCTGCTGGGAGGGTGGGGGAAGGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGTTTTTTTCGACGGCGCT 
GCATGAGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGTTTAACTTCACGTTTGAAGTGC

GTCCGAAAAAGGTTTTTTTCGACGGCGCTTGTTAATGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACATAGATATGAGAGAGAGAGAGA 

CTTACTTTACCATTTTGTTGTTGACAACTACCTTATGCCGGTTTCCGGCGTTG

ACTTTTTTTTCAGTTTAAAATTGTGGGAAAAACAAAATTACCCTTGTGGAAA

TTGAGGAGGGTGATTGTTTCAATTTTAGTTGAAGTAGAAGAAGAATTTAATG

GTGGATTGGTGGTACAAAGTGTCACATAGATATGAGAGAGAGAG 

Beta vulgaris 

AAGGCCCTGTTTTTTTGGACT 

AACTAAACTGAACTAACTGATTGGAACTGAACTGAACTGCACTGATTGCAA

CTGAACTGAACTCAATTGAATTGAAAATAAGCTGGGGAGAACAGGCCCTAA

GGCCCTGTTTTTTTGGACTTATTTTCAGTTCAGTTCAGTTCAATTCAGTTCAG

TTCAGTTCAGCTCACTTCAGTTCAGTTTAGTTCAGTT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

GGGCTGTGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGGCTGCGGTTA

GCCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAAC

GTAGCCC 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 

AACCGCAGCCCTTCACTAAAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTT

CACTAAAAGGGCTGCGGTTTTTGCATTGACCGCAACCCTTCGTAAGTAAAG

GGCTGCGGTT 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
CGCTGAAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCACTTCGTGTATATGAAAG

GCTGCGGTTTTCAAGGAAACCGCAGCCCTTTTAGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TTTTAAGTAAAAAAATTAGGGTGT 

ACCCTAATTTTTTTACTTAAACAAAAAAAAGTCATGTGCCTTCATTTTCTCCT

TTCCCCTCTTTATCCTCATCCTTCCCCAACTGAAGAAACCCACCCATTCTTGA

GCAAGAAAACCCACCAACTATTGAGCAAGGATGAGTAAAGGGGGGAAAGG

AGAAAATGAAGGCACGTGTCTTTTTTTTAAGTAAAAAAATTAGGGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGCTTCGAAAAGCTGCAA

AAATGGCGAAACAAGAAGAGAGAGAAGAGAAGAA 

Beta corolliflora 

DNA contig 



222 

 

Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTTCGTTTATGAAGGGCT

GCGGTTTTTGGGCTAATCGCAGCCCTTCACT 
Beta vulgaris 

CGGGGGTGGGGGAGGGGG 

CACCCCAGCAGCCCCCCACCCCCACCCTAGCACCCCCACCCTAGCACCCCCA

TCCCAGCTGCGGAGTTCATCGATGAGAATGGGTTGTGGTGGGGAGCTGCGG

GGGTGGGGGAGGGGGATGCTGGGGGTGAGGGAGGGGGCCTGCAGGGGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGGGAAGAAAAAAAGTTGAATC 

GGTCTACCAATGGGAAGAAAAAAAGTTGAATCTACCATTGGGAATTCTCAA

TAATAGGAGCCTACCTGTGGGAATTTCCCTTTCGGTTTTCTTTTTTTTTATTT

GGTACC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCG 
CCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGGCCGGGCTCGGCCTCGTGGCGAGC

GCGGTGTGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AACAATGAGCAAAAAAAATAGCCT 

GATACATTCAAGACTAATTTTTGCTCATTTGATCATTTGAAACTCTCCTTTTA

AGTACATTTTGTTCATTTGGATGATTTCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAAT

AGCCTTGAGTGTGTC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACTTCCTCCGTTTTTTTATAGATG 
TCTATCTTAACACTTCCTCCGTTTTTTTATAGATGCTACATAGAGAAAGTGG

GGAGTTTTTAAGAAAGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGGG 

TACACCCGGGTGTATCATGAGCATGGTACACCCAAGACTATTTTTTCTCATT

TGCTCATTTGGAGCTCTTACTATCTCATTTGGAAGTCTCAAATGATCAAATG

AACAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAACATGGTACATCTGGGTGTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGCCCTGTTTTTTTGGACT 
AGTAAGGCCCTGTTTTTTTGGACTGAACTGAACTAAAACTGTGCCCAAAAA

AATAGGGCTAACT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

GGCTGCGTTTTTTGAAAAACGCAGCCCTTCGTGTATGAAGGGTTGCGGTTAG

CCCAAAAATCGCAGTCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG

CAGCC 

Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

CCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG

CAGCCCTTTTAGTGAAGGGCTGCGGTTAGTCGAAAACCGCAGCCCTATAAG

TAATAAAAGGCTGCGGTTTTTGGG 

Beta vulgaris 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

GTATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGCTCATTTAATTTGCTCATTTGGAAG

TCTCCTTTTTTAGTATATTTTGCTCATTTGGATAATTTCAAATGAGTAATGAG

TAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
GCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCTTCTTATATGAAGGGCTG

CGGTTTTAAAGAAACCGCAGCCCTTTTAGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCATATTTTTTTGGCCAAATTTCCCT

CCCATTTTTTGGTTGATTTTCGGATGCGGTCTTACAAAAACCGCATCTGAT 
Beta vulgaris 

ACACTAAGGGGGGGTTTGGTTTG 
TCCAATTGAAACAAACTCATAGCGTGTAGCAGGTGCTAAACACTAAGGGGG

GGTTTGGTTTGGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGTTCAGTCCAAAAAAATAGAGCC 

TTAAGTTCAGTTCAGTTCAGACAAATTCAATTCAGTTCAGTCCAAAAAAATA

GAGCCTTATTTTTGCTAAAAGTGAGGTAGGCCTTATTTTTTTGAACTGAGAA

AAACTGAATTACAGAGAGTAACTGAACTGAACTGAAAATAA 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

ATTGAGTAAAAAAATAGCCTTGGA 

GTACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTTCATTTACTCATTTGG

AGCTCTACCTATTATGTGATTATGCTCATTTCGAGTTTCAAACGAGCATTGA

GTAAAAAAATAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATTGAGTAAAAAAATAGCCTTGGA 

TACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTTCATTTACTCATTTGGA

GCTCTACCTATTATGTGATTATGCTCATTTCGAGTTTCAAATAAGCATTGAG

TAAAAAAATAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TTGCGCGGCCTGACCC 

GCGAGTTGCGCGGCCTGACCCTTTCTCTTCCGGCCTTTACTCAGATACATTA

TGTATCTAAGGTTTCGAGGACGGTGGACGGAGCTTGGTTCAGCGTCTGTAAC

CGC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ACACGCGCGCGCGCGCCGGGCTCG 
GGGCTAAAAGGATTGGTAACCACACACGCGCGCGCGCGCCGGGCTCGTGGG

GAGCGCGGCGCGGGCGGGGTCTGTGGGTCTGTGGGTCTGTGGTCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATCGGCCTAAAAAAATTTCGC 

CCACCACCCACCTGGAAGCAGACGAAATTTTTTTAGGCCGATGGCAGGCCA

GACGTTCGCCCATCGGCCTAAAAAAATTTCGCCTGCTTCTAGGTGGGTGGTG

G 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAACAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACCATTTGCACTGTACATCTAAGACTATTATTTGCTCATCTGCTCATTTGG

AGCTCTACCTATTATGTGATTATGTTTATTTGGAGGTTTCAAATGAGCAATG

AACAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTATCATGTTCATGGTAT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CCGCGGGCCAAAAAAACTGCC 
GGCTGAAAAGTCTTTTTTGGCTTGCCCAAAGCTCACCCAAAAAAAAAACGG

GCCGCCCCGCGGGCCAAAAAAACTGCCCAAGCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGG 

GTTCATTCATCATACACCCGGGTGTACCATGTGCATGGTACGCCCAAGACTA

ACTTTTGCTCATTTGCTCATTTAGAACTCTGTATGATTTCAACTGAACAATGA

ACAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCAAGGTACACCCGGGTGTATC

ATAAATTGTTTGC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACCATGCGCATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGCTCATTTGCTCATTTG

AAACTCTCCTTTTTAGTATATCTTGCCCATTTAGATGATTTCAAATTAGCAAT

GAGCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AAGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTTCGTTTATGAAGGGT

TGCGGTTTTTGGGCTAATCGCAGCCCTTCACTT 
Beta vulgaris 

TTAGTAAGAAAAAAAATGGCGGC 

ATGGCGTTAGTAAGAAAAAAAATGGCGGCATTTAGCAAATGAGTTCTTTAA

TCAATAAAAAAAATACTTTTAATTTACTCATTTGCTAAATGCCGCCATTTTTT

TTCCTAAATTCTGT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTGGCCAAATTTCCCT

CCCATTTTTTGGTTGATTTTTGGATGCGGTTTTACAAAAACCGCATCTGAT 
Beta vulgaris 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTGGCCAAATATCCCT

CTCATTTTTTGGTTGATTTTCGGATGCGGTTTTATAAAAACCGCATCTGAT 
Beta vulgaris 

AATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCC 
TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCAGTAACGGCCATGTCCAATAAAA

GCCTTATAAATTTGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

TGTACCATGTGCATGGTACACCCAATGCTATTTTTTTTCTCATTTACTCATTT

GTAGCTCCACCTATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGTTTTAAATGAGCAAT

GAGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTACA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGGAATCTGGAAAAAAATTGGACC 
CCGGAATCTGGAAAAAAATTGGACCAGGACCGGACCGTCCGGTTCGGTCCG

GTTTTGTGCCGGTTAGACCGG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGCGGTTAACCTTTTTTTCGGTAC 
GAACCGTAACCGTTTAGACTGGTTACCGTCTAAGCGGTTAACCTTTTTTTCG

GTACGGTTT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

GTACATCTAAAACTAATTTTTGCTTATTTGCTCATTTGGACTCACTTTTTCAA

TACATTTTGCTCATTTAGATGATTTCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAATA

GCCTTGGGTGTAC 

Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 
AGGGCTGCGGTTTTCGATTAACCGCAGCCCTTCACTAAAAGGGCTGCGTTTT

TTTAAAAACCGCAGCCCT 
Beta vulgaris 

AATTCACCCCCCCTCTTGTACGTG 

CTTTGCCAAAAGTTCCAAAGTACAATTCACCCCCCCTCTTGTACGTGTTCCA

TTAAAGTATCAGTGGGCGTGGTTGTGATGGTTGTGCGTGAACCACGGCGAG

G 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATAATTCACCCCCCCTCTTGTAGT 

TTGTTAACTTGGAAGGAACTACAAGAGGGGGGTGAATTGTTGTGTGGAACT

TATTGCCAAATAATGCGGAATTTAAAACATAAGTAATAAGTTCCACACTAT

AATTCACCCCCCCTCTTGTAGTTCCTTCCAAGTTAACAA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGCGAACGTCTGGCCTGG 
GAGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTCCATGGGGCAAACGTCTGGCCTG

GACGTTCGCTC 
Beta vulgaris 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
AAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAATCCGCAGCCCTTCGTAAACGAAGGGCTGC

GGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTT 
Beta vulgaris 

CGAACGTCTGGCCTGGA 
ATGGGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTCCATGGGGCGAACGGCTGGCC

TGGACGTTCGCTCCAT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

GTACACCCAAGACTATTTTTTGCTCATTTGCTCATTTGGAACTCTATCTATTA

TGTGATTATGCTCATTTGGAGGTTTCAAATGAGTAATGAGTAAAAAAATAG

CCTTGGGTGTAT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGAACGTCTGGCCTGGA 

TCGACCCATGGCCCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGGGCCATGGGTCGAAC

TTCCTGGCCAAACGTTCGCCCCATGGCCTGAACGTCCAGACCAGATGTTCGG

GCCATGGGTCGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGC 
CGATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGCATTGGGGTAGGTTGTATTAGGTGCC

ATGTGAGAGTGCG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATTGAGTAAAAAAATAGCCTTGGA 

GTACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTTCATTTACTCATTTGG

AGCTCTACCTATTATGTGATTATGCTCATTTCGAGTTTCAAATGAGCATTGA

GTAAAAAAATAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 
AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTCGTGTAAGAAGGGCTCCGTT

TTCAGGGAACGGGCAGCCCT 
Beta vulgaris 

CGAACGTCTGGCCTGGA 
GGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCTCTCCATGGGGCCAACGTCCAGGCCAG

ACGTTTGCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
GGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAACCCTTTAAGTAATAAAAGGGCTGCGTT

TTTTAAAAAAAACGCAGCCC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
TCTGATGCGGTCAAAAAACCGCATCAGATTTTTAAAAAATCGCAACAGTTTT

TTAATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGA 
Beta vulgaris 

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 
CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCTTCTTGTATGGAGGGT

TGCGGCTTTAAAGGAAACCGCAGCCCTTTTAGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AACAATGAGCAAAAAAAATAGCCT 

GTACACCCAAGACTAATTTTTGCTCATTTACTTATTTGAAACTCTCCTTTTTA

ATATATTTTACTCATTTGGATGATATCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAAT

AGCCTTGGGTGTAC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGAACGTCTGGCCTGGA 
TTGGGACCATGGGGGCGAACATCCCGCCTGGACGTTCCACCCATGGCCCGA

ACGTCTGGCCTGGATGTTCCACCCATGGCCCGA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCG 
AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTTCATACTGTATGAAGG

GCTGCGATTTCTTGTTAACCGCATCCCTTCACT 
Beta vulgaris 

CATCGGCCTAAAAAAATTTCGC 

GGGCGAAATTTTTTAGGCCGATGGGCGAACGTCTGACCTGGACGTTCGCTCC

ATGGGGCAAACGTCCAGACCAGACGTTCGCCCATCGGCCTAAAAAAATTTC

GCCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGCCCTGTTTTTTTGGACT 
AGGCCCTGTTTTTTTGGACTTATTTTTTGTTAAGTTTATATTCTCTCAGTGAC

TCAGTCCAAAAGAACGGTGCCT 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AATGAGCAAAAAAAGTCTTGGGTG 

TACATCCAAGGCTTTTTTTTTTGCTCATTTACTCTTTTAAAGATCTTTTCGTTG

TGCGAATTTTGCTAATTTGGAGGTTTTAAATAAGTAATGAGCAAAAAAAGT

CTTGGGTGTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA 
CATCCTAGTTTGTACTTCCTCCGTTCTTTAATAATTGCAACATGTAGGGGTTG

CACATTTTTTAAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGAGATG 
Beta vulgaris 

AGCGGTTAACCTTTTTTTCGGTAC 
GAACCGTAACCGTTTAGACCGGTTACCGCCTAAGCGGTTAACCTTTTTTTCG

GTACGATTC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA 
CTATTTTACTTCCTCCGTTCTTTAATTATTGCAACATGTAGGGGTTGCAAATT

TTTTAAGGAGATGAGAGAGATAGAGAG 
Beta vulgaris 

ATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGT 
CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAGAATTCTCCATGATGACG

AGAGAGAGAGAGAGTGTTGGATG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

ATGGACCGGGAAAAAAAGTGAAAA 
TACTCCTTTAGTCTTTTTTTTAATTGGGATATTTGTGTTTACACATGGACCGG

GAAAAAAAGTGAAAAGGTGGAGTA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACG 

CGCAGCCCTTAATAGTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAACACCGCAGCCCTT

CGTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACGCAGCCCTTTAAGTGAAGG

GCTGCG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

CGGAATCTGGAAAAAAATTGGACC 

GGTCCAGGACCGGACCGGAACCGGTTGGACCGGTGGACCGGAATCTGGAA

AAAAATTGGACCTGGAAAGGACCGGAATTTTTCCGGTCCGGTCCGGTCTGG

ACCTGAATTTTTCCGGTCCGGTCCGGTCTTGGACC 

Beta corolliflora 

DNA contig 

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 
GATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTTGGCCAAATTTCCCTCCC

ATTTTTTGGTTGAATTTCGAATGCGGTTTTACAAAAACCGCATC 
Beta vulgaris 
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Ek 28 (devamı) 

Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

Saç 

tokası 

kaynağı 

AATACCCTGGGGGGGACT 
GAATGTGGCTCTCTTCGGGGAGTGTTATAGCCCGTTGCGTAATACCCTGGGG

GGGACTGAGGTTC 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

TGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 
CTAGGGCTATTTTTTTGCTCATCTGGAGCTCTCACTCTAATGAGCAAAAAAA

TAGCCTTGG 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

TATATTATACACTTGGGTGTACCATATACAAGGGCATTTATTTGCTTATATC

GCATTTGTAGAGTTCTAAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTTTATTAT

ATACTCGAGTGTACGGTGTA 

Beta vulgaris 

TCCGATTTTTTTGCCTAACCG 
AACTGATCCGGTTGGGCAAGAAAACCGAACCAGTTAATCAACTTAAGTGGT

CCGATTTTTTTGCCTAACCGGATTAGTT 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

CGAACGTCTGGCCTGGA 

TTTTAATTGGGGCTAAGGGTCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGACCCATGGC

CCGAACGTTTGGCCTGGACGTTTGGGCCATGGGGCGAAAGTCTGGACGTTC

GGGCCCGCCAGATGTTCGGGCCATGCGTCAAACTTCCTGGCCAGAAGTTCG

ACCTTTAGCCCCAATTAAAA 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AGGAGAGAGAGAGAATTCAGAA 
GAAGAAAGAATTTAAGGAGAGAGAGAGAATTCAGAATACAACAACTGGGC

TCTTCTTCTTCTTGTTCACTTGTTCTTC 

Beta corolliflora 

RNA-dizileme 

ATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGT 
CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAGAATTCTCCATGATGACG

AGAGAGAGAGAGAGTGCTGGATG 

Beta corolliflora 

DNA contig 

AAGGTTTTTTTCGACGGCGCT 
CATGAGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGCTTAACTTCACGGTTGAAGTGCG

TCCAAAAAGGTTTTTTTCGACGGCGCTTGTG 

Beta corolliflora 

DNA contig 
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Ek 29: Bilinmeyen küçük RNA'ların ve saç tokası yapılarının değerlendirilmesi 

CD'de Ek 29 olarak verilmiştir 
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Ek 30: Saç tokası yapısı belirlenen küçük RNA dizilerinin kodlanmayan RNA'lar ile 

gerçekleştirilen BLAST sonucu 

Küçük RNA BLAST 
Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGG 
PREDICTED: Medicago truncatula uncharacterized 

LOC112421192 (LOC112421192), ncRNA  

70 100 XR_003011342.1  

CGGTAGTACGCGACTTGGCATG 
PREDICTED: Glycine soja uncharacterized 

LOC114425671 (LOC114425671), ncRNA  

59 100 XR_003669264.1  

AAACAGAATACACGTCGCGACCCG 
PREDICTED: Sesamum indicum uncharacterized 

LOC105180026 (LOC105180026), ncRNA  

66 100 XR_002286462.1  

ACCCTGGGGGGGACTGAGGTTC 
PREDICTED: Eucalyptus grandis uncharacterized 

LOC104425329 (LOC104425329), ncRNA  

68 100 XR_721630.1  

AGCGACGATAGGCCCCCCCCT 

PREDICTED: Rosa chinensis uncharacterized 

LOC112194943 (LOC112194943), transcript variant 

X11, ncRNA  

66 100 XR_002934212.1  

AAAAAATAAAAAATGGGC 

PREDICTED: Helianthus annuus uncharacterized 

LOC110922924 (LOC110922924), transcript variant X2, 

ncRNA  

94 100 XR_002583573.1  

GTAAGGAGAGAGAGAGAACAGAGA 
PREDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110707056 (LOC110707056), ncRNA  

95 100 XR_002508423.1  

GATAGCTGGGTCGGGTC 

PREDICTED: Nicotiana tomentosiformis zinc finger 

BED domain-containing protein RICESLEEPER 3-like 

(LOC104092790), transcript variant X17, misc_RNA  

88 100 XR_001968588.1  

GTAGGTGCACACGTTCGTATGGTG 
PREDICTED: Raphanus sativus uncharacterized 

LOC108847432 (LOC108847432), ncRNA  

62 100 XR_001948958.1  

GACCGAGCGCGGACTAG 
PREDICTED: Physcomitrella patens uncharacterized 

LOC112293229 (LOC112293229), ncRNA  

82 100 XR_002972928.1  

TGGGGACGCTGGGCAC 
PREDICTED: Malus domestica uncharacterized 

LOC114824017 (LOC114824017), ncRNA  

81 100 XR_003772248.1  

CGTAGTCCGCGCGGGC 
PREDICTED: Zea mays uncharacterized LOC103638280 

(LOC103638280), transcript variant X2, ncRNA  

75 100 XR_002265067.1  

TCTGATGCGGTTTTTTTAGGAC 

PREDICTED: Arachis hypogaea uncharacterized 

LOC112758012 (LOC112758012), transcript variant X2, 

ncRNA  

68 100 XR_003179472.1  

AGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCG 
PREDICTED: Papaver somniferum uncharacterized 

LOC113309378 (LOC113309378), ncRNA  

66 100 XR_003340553.1  

AATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

PREDICTED: Oryza sativa Japonica Group 

uncharacterized LOC9270173 (LOC9270173), transcript 

variant X8, ncRNA  

70 100 XR_001548467.2  

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 
PREDICTED: Medicago truncatula uncharacterized 

LOC112421192 (LOC112421192), ncRNA  

73 100 XR_003011342.1  

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACG 

PREDICTED: Papaver somniferum uncharacterized 

LOC113286995 (LOC113286995), transcript variant X2, 

ncRNA  

66 100 XR_003329634.1  

ACATAGATATGAGAGAGAGAGAGA 
PREDICTED: Brachypodium distachyon uncharacterized 

LOC106865790 (LOC106865790), ncRNA  

83 100 XR_001405121.2  

AAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACC 

PREDICTED: Beta vulgaris subsp. vulgaris 

uncharacterized LOC109135611 (LOC109135611), 

ncRNA  

66 100 XR_002040492.1  

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA 
PREDICTED: Helianthus annuus uncharacterized 

LOC110911544 (LOC110911544), ncRNA  

87 100 XR_002577012.1  

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003011342.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1590557889
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1590557889
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003669264.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173754416
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173754416
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002286462.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_702492716
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_702492716
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_721630.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1365984204
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1365984204
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1365984204
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002934212.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228947998
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228947998
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228947998
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002583573.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219154555
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219154555
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002508423.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1083856536
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1083856536
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1083856536
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001968588.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZX6Z9DW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1072931031
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1072931031
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001948958.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1373946105
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1373946105
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002972928.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1632181636
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1632181636
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003772248.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1162500461
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1162500461
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002265067.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1431748960
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1431748960
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1431748960
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003179472.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1484848872
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1484848872
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003340553.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001548467.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003011342.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1484800098
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1484800098
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1484800098
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003329634.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371048720
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371048720
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001405121.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108955223
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108955223
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108955223
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228922778
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228922778
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002577012.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
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Ek 30 (devamı) 

Küçük RNA BLAST 
Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

AGCGAACGTCTGGCCTGG 

PREDICTED: Selaginella moellendorffii uncharacterized 

LOC112346521 (LOC112346521), transcript variant X1, 

ncRNA  

77 100 XR_002992458.1  

AAGGATAAAAAAAACAGAGGGAGT 

PREDICTED: Daucus carota subsp. sativus 

uncharacterized LOC108218345 (LOC108218345), 

ncRNA  

83 100 XR_001806367.1  

AATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCC 
PREDICTED: Cucumis melo uncharacterized 

LOC103493065 (LOC103493065), ncRNA  

70 100 XR_538382.2  

GAGAGAGAATAGATGAGAGAGAGT 

PREDICTED: Amborella trichopoda uncharacterized 

LOC110006993 (LOC110006993), transcript variant X2, 

ncRNA  

95 95,65 XR_002280423.1  

AATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG 

PREDICTED: Solanum lycopersicum uncharacterized 

LOC104645721 (LOC104645721), transcript variant 

X13, ncRNA  

66 100 XR_003245578.1  

AAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACG 

PREDICTED: Helianthus annuus uncharacterized 

LOC110899304 (LOC110899304), transcript variant 

X26, ncRNA  

75 100 XR_002570121.1 

CGGAATCTGGAAAAAAATTGGACC 
PREDICTED: Brassica napus uncharacterized 

LOC111216029 (LOC111216029), ncRNA  

70 100 XR_002664750.1  

CCACGGGCCAAAAAAACTGCC 

REDICTED: Gossypium hirsutum uncharacterized 

LOC107941378 (LOC107941378), transcript variant X5, 

misc_RNA  

80 100 XR_001695604.1  

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACG 
PREDICTED: Camelina sativa uncharacterized 

LOC104724135 (LOC104724135), ncRNA  

66 100 XR_757528.1  

AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
PREDICTED: Camellia sinensis uncharacterized 

LOC114321277 (LOC114321277), ncRNA  

100 100 XR_003650218.1  

ATATATATATATAGAGTCGGGATC 

PREDICTED: Beta vulgaris subsp. vulgaris 

uncharacterized LOC109134382 (LOC109134382), 

ncRNA  

87 100 XR_002039341.1  

AGCAACTAAAAAAACGGATGAAGT 
PREDICTED: Camellia sinensis uncharacterized 

LOC114300625 (LOC114300625), ncRNA  

66 100 XR_003642734.1  

CGAGTAAAAAAAACGGAGGAAGT 
REDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110720426 (LOC110720426), ncRNA  

82 100 XR_002511327.1  

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGG 

PREDICTED: Coffea eugenioides uncharacterized 

LOC113779887 (LOC113779887), transcript variant 

X15, ncRNA  

73 100 XR_003469510.1  

AAGGTTTTTTTCGACGGCGCT 
PREDICTED: Nelumbo nucifera uncharacterized 

LOC109115328 (LOC109115328), ncRNA  

85 100 XR_002023160.1  

AGGAGAGAGAGAGAACAGAGAAGT 
PREDICTED: Brassica rapa uncharacterized 

LOC108871390 (LOC108871390), ncRNA  

87 100 XR_001958134.1  

AAGGCCCTGTTTTTTTGGACT 
PREDICTED: Brachypodium distachyon uncharacterized 

LOC112271138 (LOC112271138), ncRNA  

100 95,24 XR_002964058.1  

AAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 
PREDICTED: Medicago truncatula uncharacterized 

LOC112421192 (LOC112421192), ncRNA  

70 100 XR_003011342.1  

TGGGGGAGGGGGGCTGC 

PREDICTED: Helianthus annuus uncharacterized 

LOC110873076 (LOC110873076), transcript variant X1, 

ncRNA  

94 100 XR_002554928.1  

CGGGGGTGGGGGAGGGGG 

PREDICTED: Physcomitrella patens uncharacterized 

LOC112293959 (LOC112293959), transcript variant X7, 

ncRNA  

94 100 XR_002973181.1  

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002992458.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1040872498
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1040872498
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1040872498
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001806367.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1035408747
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1035408747
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_538382.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173137863
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173137863
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173137863
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002280423.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003245578.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228898456
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228898456
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228898456
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002570121.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1249679496
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1249679496
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002664750.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1028973948
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1028973948
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1028973948
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001695604.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_727532379
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_727532379
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_757528.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585701388
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585701388
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003650218.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108887310
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108887310
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108887310
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039341.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585814717
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585814717
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003642734.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219058796
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219058796
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002511327.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003469510.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1102776497
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1102776497
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002023160.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1079399132
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1079399132
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001958134.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371070118
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371070118
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002964058.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003011342.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228840356
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228840356
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1228840356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002554928.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1373949144
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1373949144
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1373949144
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002973181.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
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Ek 30 (devamı) 

Küçük RNA BLAST 
Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

CTAGGGGGTTATTTTTTTGTAATT 
PREDICTED: Nicotiana tabacum uncharacterized 

LOC107818119 (LOC107818119), ncRNA  

70 100 XR_001655344.1  

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGGA 
PREDICTED: Medicago truncatula uncharacterized 

LOC112421192 (LOC112421192), ncRNA  

70 100 XR_003011342.1  

AATGAATAAAAAAATAGCCTTGGG 

PREDICTED: Solanum lycopersicum uncharacterized 

LOC104645721 (LOC104645721), transcript variant X13, 

ncRNA  

70 100 XR_003245578.1  

CTTGGGCAGTTTTTTTTGGGC 

PREDICTED: Camellia sinensis uncharacterized 

LOC114258385 (LOC114258385), transcript variant X2, 

ncRNA  

76 100 XR_003627960.1  

ACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCG 

PREDICTED: Oryza sativa Japonica Group 

uncharacterized LOC112939306 (LOC112939306), 

ncRNA  

95 95,65 XR_003242909.1  

AGCAGCCCCCCCTCCCACCACC 
PREDICTED: Brachypodium distachyon uncharacterized 

LOC112271814 (LOC112271814), ncRNA  

90 95 XR_002965272.1  

TTTTAAGTAAAAAAATTAGGGTGT 
PREDICTED: Arachis duranensis uncharacterized 

LOC107469615 (LOC107469615), ncRNA  

75 100 XR_001588208.2  

AATGGGAAGAAAAAAAGTTGAATC 

PREDICTED: Oryza brachyantha uncharacterized 

LOC107303487 (LOC107303487), transcript variant X2, 

ncRNA  

70 100 XR_001549493.1  

AACAATGAGCAAAAAAAATAGCCT 

PREDICTED: Oryza sativa Japonica Group 

uncharacterized LOC9270173 (LOC9270173), transcript 

variant X8, ncRNA  

70 100 XR_001548467.2  

ACTTCCTCCGTTTTTTTATAGATG 

PREDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110722075 (LOC110722075), transcript variant X4, 

ncRNA  

79 100 XR_002511519.1 

AATGAACAAAAAAATAGCCTTGGG 

PREDICTED: Coffea eugenioides uncharacterized 

LOC113779887 (LOC113779887), transcript variant X15, 

ncRNA  

70 100 XR_003469510.1  

ACACTAAGGGGGGGTTTGGTTTG 
PREDICTED: Nicotiana tabacum uncharacterized 

LOC107766534 (LOC107766534), ncRNA  

73 100 XR_001643734.1  

AGTTCAGTCCAAAAAAATAGAGCC 
PREDICTED: Brassica napus uncharacterized 

LOC106449609 (LOC106449609), ncRNA  

70 100 XR_001289206.2  

ATTGAGTAAAAAAATAGCCTTGGA 

PREDICTED: Solanum lycopersicum uncharacterized 

LOC104645721 (LOC104645721), transcript variant X13, 

ncRNA  

66 100 XR_003245578.1  

TTGCGCGGCCTGACCC 
PREDICTED: Setaria italica uncharacterized 

LOC111255899 (LOC111255899), ncRNA  

87 100 XR_002676044.1  

ACACGCGCGCGCGCGCCGGGCTCG 

PREDICTED: Asparagus officinalis uncharacterized 

LOC109836609 (LOC109836609), transcript variant X3, 

ncRNA  

70 100 XR_002246022.1  

ATCGGCCTAAAAAAATTTCGC 

PREDICTED: Beta vulgaris subsp. vulgaris 

uncharacterized LOC109134730 (LOC109134730), 

ncRNA  

95 95 XR_002039571.1  

AATGAACAAAAAAAATAGCCTTGG 

PREDICTED: Coffea arabica uncharacterized 

LOC113693706 (LOC113693706), transcript variant X2, 

ncRNA  

75 100 XR_003449133.1  

CCGCGGGCCAAAAAAACTGCC 
PREDICTED: Tarenaya hassleriana uncharacterized 

LOC104826423 (LOC104826423), ncRNA  

76 100 XR_773771.1  

TTAGTAAGAAAAAAAATGGCGGC 

PREDICTED: Oryza sativa Japonica Group 

uncharacterized LOC112936383 (LOC112936383), 

ncRNA  

78 100 XR_003238484.1  

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025301564
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025301564
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001655344.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1379630378
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003011342.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003245578.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585715184
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585715184
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1585715184
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003627960.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443039157
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443039157
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443039157
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003242909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371079864
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1371079864
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002965272.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1193810706
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1193810706
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001588208.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1002840864
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1002840864
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1002840864
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001549493.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443094444
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001548467.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219062262
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219062262
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219062262
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002511519.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1531803736
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003469510.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025415684
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025415684
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001643734.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1249669797
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1249669797
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001289206.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1444408279
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003245578.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1256759443
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1256759443
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002676044.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1150698582
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1150698582
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1150698582
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002246022.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039571.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1527492058
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1527492058
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1527492058
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003449133.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_729416644
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_729416644
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_773771.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443097983
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443097983
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443097983
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003238484.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
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Ek 30 (devamı) 

Küçük RNA BLAST 
Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

AGCGGTTAACCTTTTTTTCGGTAC 
PREDICTED: Glycine soja uncharacterized 

LOC114369725 (LOC114369725), ncRNA  

66 100 XR_003657688.1  

AATTCACCCCCCCTCTTGTACGTG 
PREDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110713239 (LOC110713239), ncRNA  

83 100 XR_002509828.1  

ATAATTCACCCCCCCTCTTGTAGT 
PREDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110713239 (LOC110713239), ncRNA  

91 100 XR_002509828.1  

CGAACGTCTGGCCTGGA 

PREDICTED: Selaginella moellendorffii uncharacterized 

LOC112346521 (LOC112346521), transcript variant X1, 

ncRNA  

82 100 XR_002992458.1  

ATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGC 
PREDICTED: Phoenix dactylifera uncharacterized 

LOC103713730 (LOC103713730), ncRNA  

62 100 XR_605092.3  

CATCGGCCTAAAAAAATTTCGC 

PREDICTED: Beta vulgaris subsp. vulgaris 

uncharacterized LOC109134730 (LOC109134730), 

ncRNA  

95 95,24 XR_002039571.1  

AATGAGCAAAAAAAGTCTTGGGTG 
PREDICTED: Quercus suber uncharacterized 

LOC112036507 (LOC112036507), ncRNA  

66 100 XR_002885676.1  

ATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGT 

PREDICTED: Oryza sativa Japonica Group 

uncharacterized LOC112939386 (LOC112939386), 

ncRNA  

87 100 XR_003243064.1  

ATGGACCGGGAAAAAAAGTGAAAA 
PREDICTED: Nicotiana tabacum uncharacterized 

LOC107823492 (LOC107823492), ncRNA  

70 100 XR_001656644.1  

AATACCCTGGGGGGGACT 
PREDICTED: Chenopodium quinoa uncharacterized 

LOC110689008 (LOC110689008), ncRNA  

77 100 XR_002504767.1  

TGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 
PREDICTED: Eucalyptus grandis uncharacterized 

LOC104430231 (LOC104430231), ncRNA  

95 95 XR_722571.2  

TCCGATTTTTTTGCCTAACCG 

PREDICTED: Gossypium arboreum uncharacterized 

LOC108489669 (LOC108489669), transcript variant X8, 

misc_RNA  

80 100 XR_001872049.1  

TCAGCACGTAGTCCGC 
PREDICTED: Glycine max uncharacterized 

LOC106799774 (LOC106799774), ncRNA  

87 100 XR_001389550.2  

AGGAGAGAGAGAGAATTCAGAA 

PREDICTED: Amborella trichopoda uncharacterized 

LOC105421053 (LOC105421053), transcript variant X10, 

ncRNA  

86 100 XR_002281848.1  

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1590564762
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1590564762
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003657688.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219167531
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219167531
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002509828.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219167531
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219167531
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002509828.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1376924458
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002992458.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1492090466
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1492090466
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_605092.3?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1108903919
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039571.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1344082224
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1344082224
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002885676.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443087487
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443087487
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1443087487
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003243064.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025328357
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025328357
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001656644.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219116349
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1219116349
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002504767.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1091522665
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1091522665
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_722571.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1050652882
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1050652882
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1050652882
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001872049.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1448272969
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1448272969
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001389550.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZXN936H014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173122957
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173122957
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1173122957
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002281848.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZXN936H014
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Ek 31: Saç tokası dizilerin kodlanmayan RNA'lar ve protein dizileri ile BLAST 

sonucu 

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

ATTCAAGTCTAATTTTTGCTCATTTGGAACCTCTATAT

GAGTATAGTGAGAGCTCCAATGAGCAAAAAAATAGC

CTTGGGT 

86 78,38 XR_002040462.1        

CCCGGTAGTACGCGACTTGGCATGAAGTCTTTCCAAA

CCATAGGTTGGATAGCCAATGAGCGTACTCGAGGTG

GG 

30 91,30 XR_002281634.1  100 68 KMS94829.1  

CAAAACAGAATACACGTCGCGACCCGCGATACAGAT

CGCGAGTCGCGAAAGTGCACTGGTCTTG 
53 82,35 XR_002038811.1        

CAGTCCAGGCCAGCATCAGTTTTCCCCGGGGGATAA

AGGCTTCGGGAATGTGGCTCTCTTCGGGGAGTGTTAT

AGCCCGTTGCGTAATACCCTGGGGGGGACTGAGGTT

CGCGCTTCTG 

94 78,76 XR_002883377.1  98 94,87 
XP_023427131.

1 

CTCCCGGCGTCCGTGCCGAGCGACGATAGGCCCCCC

CCTTCCCGGGGGGGGCCCCGCGCCGTAAGACTCGCC

CCGGAG 

34 96,30 XM_025145805.1        

TAGTATGGGTAAAAAAAAATAAAAAATGGGCTATGA

AATAAAGCTCGTTTTTTATTTTTTATTTTTTTTTTAAA

GTGCTA 

45 86,11 XR_003056057.1        

GCAGTTGAGTGTGATTTCTTTTTTTTTAAGGAGTTGA

GCGTGATTCAGTAAGGAGAGAGAGAGAACAGAGAA

GTGC 

34 88,46 XR_002451474.1        

CAAGGTGTGTGGAACACGGATCCAGATAGCTGGGTC

GGGTCTTGGGCTGGCTTTATGCTGGCCTGCCCTGTCC

AAGTTGGGAGTTGATCCATGGGCCTTG 

66 82,09 NR_140498.1  69 91,30 KMT07476.1  

GTTCATTTCTGCACCATTTCATTAATTTGGGCTGCGGT

TGCTGTTTTAAAGTGCAAATTAGTAGGTGCACACGTT

CGTATGGTGAGGAAGGTGCGCATGATGAAC 

52 74,60 XR_002040730.1        

GGCGGCCTACGTTGGGCTGTGTTTGGACCTTTCGGGG

ACCGAGCGCGGACTAGCGGTCGGGCTGCT 
34 91,30 XR_003638788.1        

GGCGCCGGGTTTCCGTGGTGGGGACGCTGGGCACCC

TGTGCTCAGCTACTCGCCTCGGGGGCCTACACGACGC

T 

54 85 XM_023541523.1        

GAGCCCCTGGGTACGAGCTGCAGCGGCATTTGGTGG

AAGACAAGGCCTTGCCTAGGATGCATCGGCGTCGCT

CAGCACGTAGTCCGCGCGGGCTC 

100 98,95 AY858595.1  50 93,75 KMS64667.1  

GATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCCGTTTTTTTTGGC

CAAATTTCCCTATATTTTGGTTGATTTTCGGATGCGGT

TTTACAAAAACCGCATC 

30 92,86 XR_003649707.1  96 86,67 KMT04062.1  

AAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCGGCCCTTTAT

TACTTAAAGAGCCGCGTTTTTAAAAAACCGCAACCCT

TT 

30 91,30 XR_003449621.1        

GTACACCTAAGATTAATGTTTGCTCATTTGAGACCCT

CCTTTTTTTTTTAAGCACATTATTTGCTTATATGGATG

TGGACTATTTCAAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG

GTATGC 

21 92 XR_002881315.1        

GTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGC

CCTTAGAGTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAACCG

CAGCAGTTTAC 

44 83,33 XR_002040492.1        

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040462.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002281634.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMS94829.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002038811.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002883377.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_023427131.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_023427131.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XM_025145805.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZWMFCWF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003056057.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002451474.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_140498.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT07476.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040730.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003638788.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XM_023541523.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZWMFCWF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY858595.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMS64667.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003649707.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003449621.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002881315.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCCTCAGATTTTTT

TGGCCAAATTTCCCTCCCATATTTTGGTTGATTTTCGG

ATGCAGTTTTACAAAAACCGCATATGAT 

25 92,59 XR_001173555.1  63 81,82 KMT04062.1  

CTACCTTACTTTACAATTTTGTTGTTGACAGCTACCTT

ATGCCGGTTTCCGGCGTTGATTCTTGTTTTTTCAGTTC

AAAATTGTGGGAAAAACAAAATTACCCTTGTGAGGG

TGATTGTTTCAATTTTAGTTTAAGTAGAAGAGGAATT

TAATGGTGGACTGGTATTACAAAGTGTCACATAGAT

ATGAGAGAGAGAGAG 

18 84,21 XR_002571525.1        

CCATAAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCT

ATAAGCCATAAAGGGCTGTGTTTTTTTTTAAATTGCA

GCCCTTTATGGCTAATAGGGCTGCGTTTTCAAAAAAC

GCAGCCCTTTATGG 

20 96,15 XR_002883686.1        

AGGGCTGCGTTTTTAAAGAAAACCGCAGCCCTTTTAG

TGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCT 
46 84,85 XR_002040492.1        

AGGGTTGCATTTTTCAAGAAAATCGCAGCCCTTTTAA

TGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAACCCT 
46 87,88 XR_002040492.1        

TATTACTTTATGTTCCTTCCACCATTCTTAAATAATTG

CAACATGTGGGGGTTGCACATTTTTTAAGGAGATGA

GAGAGATAGAGAGAGATG 

83 84,42 XR_002039339.1        

TCCTATGGGGCGAACGTCTGGCTGGACGTTCGCCCTA

TGGAGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTCCATAG

GG 

92 78,79 EF036526.1        

TCTGATGTGGTCCAAAAACCGCATCAGATTAATAAA

AAAACGGCAGCGGTTTATTAATCTGATGCGGTTTTTT

TAGGACCGCATCAGA 

60 89,29 XR_002512606.1  81 50 OSC98858.1  

CGGACGTCTGCCTTGGAAGTTCGTCCCATGGAGCGA

ACGTCTGGCCTGGACGTTCGGGGCCAGAGGTTCGCTC

CGTGGGCCGAACGTCCAGGGCAGACGTTCG 

26 88,89 XR_002363994.1  66 43,48 EKD42531.1  

GAGACGTGCATAGAAAAGTGAGAAGGATAAAAAAA

ACAGAGGGAGTATTATACTCCCTCCGTTGCCTTTTGT

TCTTGTTTTATTTTTTAGGCCGTTTC 

23 100 XR_001806367.1        

TGCAGTTTTTAAAAAACCGCAGCCCTTTATTACTTAA

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCA 
85 75,44 XR_002506946.1        

GCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCCCCGTGGCTTGA

ACGGCTAGACGTTCGAGCCATGGAGCGAACGTCCTA

GCCAAACGTTCGC 

97 76,40 EF036526.1        

GTGTATCATGTACATGGTACACAAAAGCTATTATTTT

CTCGTTTGCTCATTTGGAGCTAACCATTTTGTCATTAT

GCTCATTTGGAGGTTTCAAATAAGCAATGAGCAAAA

AAAATAGCCTTGGGTATACCACGAGCATGGTACAC 

32 79,17 XR_002039326.1        

AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTT

CGTTTATGAAGGGCTGCGGTTTTTGGGCTAATCGCAG

CCCTTCACTTATAGGGCTGCGGTTAGCCTAAAAATCG

CAGCCCTTCATACAGTACGAAGGGCTGCGATTTCTTG

TTAACCGTAGCCCTTCACT 

49 84,78 XR_002040492.1        

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001173555.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002571525.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002883686.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039339.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002512606.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/OSC98858.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002363994.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/EKD42531.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001806367.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002506946.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039326.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

CCATGCATATTTTTTACTCATTTACTCATTTGGAGCTG

CACCTATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGTTTCAAA

TGAGCAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG 

48 84,62 XR_791372.2        

GAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAACCCTTCGT

TTATGAAGGGCTGCGGTTTTTGGGCTAATCGCAGCCC

TTC 

100 86,84 XR_002040492.1        

GTTTTTTAATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCA

GATTTTTTTGGCCAAATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTG

ATTTTCGGATGCGGTTTTACAAAAACCGCATCTAATA

CTAAGTGAC 

21 92,31 XR_002935038.1  86 85,71 KMT04062.1  

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAACCCT

TCGTGTATGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAACCGC

AGCCCTTCGTATATGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAA

ACGCAGCCCTTTTAGTG 

86 94,29 XR_002040492.1        

TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCTATAATGCC

CTGTTCAATAAAAGCCCTGTAAATTTGA 
36 91,67 XR_002855338.1        

TGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCATCCCTTCG

TTTTTGAAGGGTTGCGGTTTTTGGGATGATCGCAGCC

CTTCA 

48 84,21 XR_002040492.1        

GTGAAGGACTACGGTTAACCCAAAAACCGCAGCCCT

TCGTAAATGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAG

CCCTTAAC 

72 95,65 XR_002040492.1        

GAAGAGAGAGAATAGATGAGAGAGAGTGGAGAGCT

AGTTGGAGAGCCATGTACCATTGTACATGCTCTAAAA

CTACTACATTTACTTTCTACTCTTTCCTTTTTTTTTACT

TC 

24 92,86 XR_002041203.1        

TGTACCATGTATATGGTACATCCAAGGCTATTTTTTG

CCCATTTGCTCATTTGGAGCTTATCTAGTATGTGATT

ATGCTCATTTGGAAGTTCAAATGAGTAATGAGCAAA

AAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAGCATGGTACA 

53 78,57 XR_791372.2  88 32,56 
WP_107834202.

1 

TGTACTATGTGCATGGTATAGAACCGAAGACTAATTT

TTGCTTATTTAGAACTCTTCTTTTTTGCGCATTTCAAT

GAGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATACCCATG

GTATA 

25 89,66 XR_001458363.2        

GTACACCCAAGACTATTTTTTGCTCATTTGCTCATTTA

GAACTCTATCTATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGG

TTTCAAATGAGTAATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG

TGTAT 

31 88,89 XR_791537.2        

AAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCTTTATT

ACTTAAAGGGCTGCGTTTTTAAAAAACCGCAGCCCTT

T 

26 100 XR_002067529.1        

CATGTGCATGGTACACCCAAAGGCTATTTATTGCTCA

TTTGCTCATTTGAAGCTCTACTTATTATGTGATTATGC

TCATTTGGAGGTTTCAAATGAGCAATGAGTAAAAAA

ATAGCCTTGGGTGTAGCATGAACATG 

81 82,54 XR_791372.2        

TTTATCATACACTCGAGTGTACCATGTGCATGGTACA

TCCAAGACTATTTTTTGCTCATTTGGGACCTCTAAAT

AAATGAGATAATGAGAGCTCTAAATGAGCAAAAAAA

ATAGCCTTGGGTGTACCATAAACATAGTACACCTGA

GTGTATGATAAA 

97 81,67 XR_791372.2        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002935038.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002855338.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002041203.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_107834202.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_107834202.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001458363.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002067529.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

GGTCCAGGACCGGACCGGAACCGGCTGGACCGGTGG

ACCGGAATCTGGAAAAAAATTGGACCTGGACCAGAC

CGAAATTTTTCCGGTCCGGTCCCGTCTGGACCTGAAT

TTTTCCGGTCCGGTCCGGTTTTAGACC 

49 75 XR_002038837.1  70 43,75 CCI42088.1  

GGGCCGGGCCAAAAATTAGGCTAAAAAGTGTTTTTT

GGCTTGTCCAAAGCCCGCCCAAAAAAAAAATCCGGG

TTGGGCCCACGGGCCAAAAAAACTGCCCAAAGCCGC

CCAAAAACCGGGCCGAGCCC 

35 78,72 XR_002039588.1  82 34,29 PZO35754.1  

GAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCCCTTC

GTCTACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCC

CTTT 

97 86,84 XR_002040492.1        

TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCTATTCAATA

ACGACCTTGTCCAATAAAAGCCCTATAAATTTGA 
30 95,45 XR_788729.2        

GGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTATG

AAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCGGCCCTTCG

TATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCC 

58 90,32 XR_002040492.1        

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCT

TCGTGTATGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAG

CCCTTTTAGTG 

83 91,43 XR_002040492.1        

TGTGCCATGTGCATGGTACATTTTAGGCTATTTTTTGC

TCATTTACTCATTTGGAGCTCTACCTTTTATGTGATTA

TGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGAGTAAAA

AAATAGCCTTGGGTGTATCATGCTCATGGTGCA 

88 82,43 XR_791372.2  57 46,43 OJY54751.1  

TAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAACACCGCAGCCCTTC

GTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAATACGCAGCC

CTTA 

97 84,62 XR_002040492.1        

GTATCATGTGCATGGTACACTCAAAACTATTTTTTGC

TCATTTGATCATTTGGAGCTCTACCTATTAATTGATTA

TGCTCATTTGGAGGTTTCAATGAGTAATGAGCAAAA

AAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAGCATGGTAC 

29 85,71 XR_791537.2        

AAAAATTCCGATCCGGACCGGTGGACCGGAATCTGG

AAAAAAATTGGACCTGGACCAGAATTTTTCCCGATTC

CGGGTTTTGGACCTGTTAGACCGGAATTTTT 

30 87,50 XR_665472.2  60 57,14 ELU12189.1  

TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGC

TTCGAACAGCTGCAAAAATGGCGAAACAAGAAGAGA

GAGAAGAGAAGAA 

86 86,08 XR_788574.2        

ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTT

TGGCCAAATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTGATTTTCGG

ATGCGGTTTTACAAAAACCGCGTTTGGT 

93 83,67 DQ374019.1  89 87,10 KMT04062.1  

GAAAGAAGAGAGAGAAGAGAAAGGAGAGAGAAAAT

AATTAGGTACATTTCTTTTTTGTTGTTTTTATCTTTTTT

TTTTT 

41 81,82 XR_968945.1        

ATGGTACACCCAAGGCTGATTTTTGCTCATTTACTCA

TTTGAAGCTCCACCTATTATGTGATTATGCTCATTTG

GAGTTTCAAATGAGTAATGAGCAAAAAAAATAGCCT

TGGGTGTATGAT 

27 88,57 XR_003263824.1        

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002038837.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/CCI42088.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039588.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/PZO35754.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_788729.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/OJY54751.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_665472.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ELU12189.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_788574.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/DQ374019.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_968945.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003263824.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTT

CGTTTATGAAGGGCTGCGGTTTTTGGGCTAATCGCGG

CCCTTCACT 

92 84,21 XR_002040492.1        

ATTCTTTTTTTGGCTTTTATATATATATATATATATAT

ATATATAGAGTCGGGATCATGTGAGAAT 
72 87,50 XR_003070099.1        

TACCATGTGTATGGTATACCCAAGGCTATTTTTTGCT

TATTTGCTCATTTGGAGCTCCACCTATTATGTGATTAT

GCTTATTTGAAGTTTTAAATGAGCAATGAGCAAAAA

AAATAGCCTTGGATGTACCATGCTCATGGTA 

91 82,19 XR_791372.2        

GCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCTT

CTTGTATGAAGGGTTGCGGTTTTAAAGGAAACTGCA

GCCCTTTTAGT 

40 85,71 XR_002040492.1        

GTAGCAACTAAAAAAACGGATGAAGTAGTATGTACT

TCCTCCGTTCTTTTTCTATTGCAAC 
44 96,30 XR_002506536.1        

AGTGTTGCGAGTAAAAAAAACGGAGGAAGTATTAGT

TTTCCTCTGTTTAGTTTGATGGAAAACT 
48 93,75 XR_002040756.1        

GTACCATGTGCATGGTACACCCAATGCTATTTTTTAC

TCATTTACTCATTTAGAGCTCCACCTATTATATGATTA

TGCTCATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGAACAAAA

AAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

76 84,93 XR_791372.2        

GGGCTGCGTTTTTTGGAAACGCAGCCCTTCGTGTATG

AAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCAGCCCTTCG

TATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAACCC 

94 87,18 XR_002040492.1  40 73,33 QAA76122.1  

AGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGCTTAACTTCACG

GTTGAAGTGCGTCCAAAAAGGTTTTTTTCGACGGCGC

T 

36 88,89 NR_159510.1        

ACTGTACATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGTTCAT

TTGCTCATTCGAAACTCTCTTTTTAGTACATTTACGTC

ATTTGGATGATTTCAAATGAGCAATGAGCAAAAAAA

ATAGCCTTGGATGTACCATGTTCACGT 

46 82,81 XR_791372.2  60 50 
XP_018491080.

1 

ACTGAACTGAACTGAAAATAAGTTGGGGAGAACAGG

CCCTAAGGCCCTGTTTTTTTGGACTTATTTTCAGTTCA

GTTCAGT 

97 88,10 XR_002503760.1        

ATACACCCGGGTGTATCATGAGCATGGTACACCCAA

GACTGTTTTTTCTCATTTGCTCATTTGGAGCTCTTACT

ATCTCATTTGGAAGTTTCAAATGATCAAATGAGCAAA

AAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAACATGGTACATC

CGGGTGTAT 

50 88,64 XR_002039326.1        

TATATTATACACTTGGGTGTACCATATACAAGGGCAT

TTATTTGCTTATATCGCATTTGTAGAGTTCTAAATGA

GCAAAAAAAATAGCCTTGGGGGTTTATTATATACTCG

AGTGTACGGTGTA 

65 78,31 XR_790694.2        

GGTAGATTTCAAATGAGTAATGAGCAAAAAAAATAG

CCTTGGGTGTACCATTCTCGGGGTACACTCGAGTGTA

TGATTGAATTTGTAGTATTAGAAAAAAAGTTGTTTAC

C 

36 82,50 XR_002039383.1        

GGTGGCTCATTCCCCTTCTTTTTGCGACATTACTTGGG

GGAAGGGGCTGCGGGGGGTGGGGGAGGGGGGCTGC

T 

31 91,30 XR_001124936.1  60 93,33 
XP_006353237.

1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003070099.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002506536.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040756.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/QAA76122.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_159510.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018491080.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018491080.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002503760.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039326.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_790694.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039383.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001124936.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_006353237.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_006353237.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
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Ek 31 (devamı)  
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NCBI ID 

CCTCTTTCTCGCCCAGATTCGAACTCTCTCTAGCCCA

GAGCCTTTTTCGCGGAATTCGACGGGGGTGGGGGAG

GGTGGGGAATTCGACGGGGGTGGGGGAGGGG 

33 85,71 XR_003010541.1        

TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCAATAACGA

CCCTGTCAAATAAAAGCCCTATAAATTTGA 
35 91,67 XR_002855338.1        

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCT

TCGTGTATGAAGGGCTGTGGTTAGCCCAAAAATCGC

AGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAA

ACGCAGCCCTTTTAGTG 

86 91,43 XR_002040492.1        

GTAGCCCTTCGTTACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAA

AACGCAGCCCATTTAGTGAAGGGCTGCGGTTAGCCC

AAAAACCGCAGCCCTTCATTTACGAAGGGCTGC 

67 86,11 XR_002040492.1  67 54,17 RAP75036.1  

AGGGCTGCGTTTTTTGAAAAACGCAGCCCTTAATAGT

GAAGGACTGCGGTTAGCCCAAAAACCGCAGCCCTTC

GTTTACGAAGGGCTGCGGTCAATGCAAAAACCGCAG

CCCTATAAGTAATAAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAAC

GCAACCCT 

44 84,21 XR_002040492.1        

TACCATGTCTATGCATTGTAGACTCAAGACTAATTTT

TGCTCATATGAAACTCTCCTTTTGAGTATATATTTTGC

TCATTTTTGGATTGTTTCAAATGCAATGAGTAAAAAA

ATAGCCTTGGGTATAACATGCTCATGGTA 

21 90 XR_002446034.1        

GGTTTTTATATACTAATTTTTTGTTAATTTGCTCATTT

GGAACTCTTCTTTTTAGTACATTTTGCTTATTTTGATG

ATTTCAAATGAGCAATGAACAAAAAAATAGCCTTGG

GTGTACC 

58 84 XR_791537.2        

TAGGGGGTTATTTTTTTGTAATTGTAAGGGGTTACTT

TTGTAATTATAAGGGGATATATTTACTA 
41 92,59 XR_003668199.1        

CCAAGGCTTTTTTTTCCATTTGAAACTCTCTATATTGG

GCGAATTTTGCACATTTTGAGGTTTAATGAGCAAAAA

AATAGCCTTGG 

29 92 XR_001701406.1        

GTACCATGTGCATGGTACACCCAAGATTAATTTTTGC

TCATTGCTTATTTATAACTCTTGCTTTTTAGTACATAT

TGCTCATTTGGATGATTGCAAATGAGCAATGAATAA

AAAAATAGCCTTGGGTGTACTATGCTCACGGTAC 

48 80,28 XR_791372.2        

GTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCAGCCCT

TCGTTTACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAG

CCCTTCAC 

95 84,62 XR_002040492.1        

GTACACCCAATGCTATTTTTTGTTCATTTGCTCATTTA

GAGTTCTACCTATTATGTGATTATGCTCATTTGAAGG

ATTAAAATGAGCAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG

GTGTAT 

43 79,25 XR_002215760.1        

GTACCATGCACATGGTACATCTAAGGCTATTTTTTGT

TCATTTACTCATTTGGAGCTCTACCTATTATGTGATTA

TGCTTATTTGGAGTTTCAAATGAGCAATGAATAAAAA

AATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

88 82,19 XR_791372.2        

TACACCCAAGGCTATGTTTTTTCTCATTGCTAATTTGA

AACCTCCAAATGATCATAATCACATAATAGGTAGAA

CTCCAAATGAGCAAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG

GTGTG 

27 87,50 XR_003454670.1        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003010541.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002855338.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/RAP75036.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002446034.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003668199.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001701406.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002215760.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003454670.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 
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TTGGGCGGGCTTGGGCAGTTTTTTTTGGGCGGGCTTT

GGACAAGCCAAAAAAGACGTTTTAGTCTTTTTTTTTT

GTCCCGGCCCGTTTTAGCCCGAAAAAGTCCGCTCGGC

CCGGCCCGA 

24 86,21 XR_001763919.1  87 34,29 
XP_003713326.

1 

GGGTGTATCATGTGCATGGTACACCCAATGTTATTTT

TTGCTCATTTGCTCATTTGAGACCTCCAAATGAGCAA

ATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCA

TGGTACACCC 

98 77,48 XR_791372.2  90 36,11 KZV67468.1 

ATGGCAAGCCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGG

CTGGGCTCGTGGCGCGCGCGGGTTGTGGGCCTGCGG

T 

54 85,37 XR_001134633.1        

CCATGACTTATTTGTGCTTATTTGCTCATTTGAAACTC

TCATTTTTAGTACATTTTGTTCATTTAGATGATTTCAA

ATGATCAATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 

24 92,31 XR_001455112.2        

AGGGCTGCGTTTTTAAAAAACGTAGCCCTTAATAGTG

AAGGGTTGCGGTTAGCCCAAAATCCGCAGCCCTTCGT

TAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCT 

67 86,84 XR_002040492.1        

CGCAGCCCTTCGTAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTA

AATACGCAGCCCTTTTAGTGAAGGGTTGTGGTTAGCC

CAAAAACGCAGCCCTTCGTTTTACGAAGGGCTGTG 

33 86,49 XR_002040492.1        

GGCCCGGTTTTTGGGCGGCTTGGGCAGTTTTTTTTGG

GCGGGCTTTGGACAAGCCAAAAAAGAGGTTTTAGTC

TAATTTTTTGGCCCGGCCCGATTGGCCTGAAAAATCT

CGCTCGGCCTGGCCCGAAATAACGGGCT 

19 88,89 XR_002513846.1        

CCCTTCCCCCCACCCTCCCAGCAGCCCCCCCTCCCAC

CACCCCTTCCCCCACCCTTCCAACCAGGTCTGGGGAG

AGGGGTTGCTGGGAGGGTGGGGGAAGGGGTGGTGG

GAGGGAGGGCTGCTGGGAGGGTGGGGGAAGGG 

14 100 FQ014231.1        

GCATGAGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGTTTAACT

TCACGTTTGAAGTGCGTCCGAAAAAGGTTTTTTTCGA

CGGCGCTTGTTAATGT 

38 85,71 XR_003577171.1        

CTTACTTTACCATTTTGTTGTTGACAACTACCTTATGC

CGGTTTCCGGCGTTGACTTTTTTTTCAGTTTAAAATTG

TGGGAAAAACAAAATTACCCTTGTGGAAATTGAGGA

GGGTGATTGTTTCAATTTTAGTTGAAGTAGAAGAAGA

ATTTAATGGTGGATTGGTGGTACAAAGTGTCACATAG

ATATGAGAGAGAGAG 

12 96,15 XR_002704433.1        

AACTAAACTGAACTAACTGATTGGAACTGAACTGAA

CTGCACTGATTGCAACTGAACTGAACTCAATTGAATT

GAAAATAAGCTGGGGAGAACAGGCCCTAAGGCCCTG

TTTTTTTGGACTTATTTTCAGTTCAGTTCAGTTCAATT

CAGTTCAGTTCAGTTCAGCTCACTTCAGTTCAGTTTA

GTTCAGTT 

40 76,92 XR_002512806.1        

GGGCTGTGTTTTTTGGAAAACGCAGCCCTTCGTGTAT

GAAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCAGCCCTTC

GTATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGTAGCC

C 

35 87,18 XR_002040492.1        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001763919.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_003713326.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_003713326.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KZV67468.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001134633.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001455112.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002513846.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FQ014231.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003577171.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002704433.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002512806.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 
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AACCGCAGCCCTTCACTAAAAGGGCTGCGTTTTTTTA

AAAACCGCAGCCCTTCACTAAAAGGGCTGCGGTTTTT

GCATTGACCGCAACCCTTCGTAAGTAAAGGGCTGCG

GTT 

30 82,35 XR_002040492.1  55 57,14 ROT81558.1  

CGCTGAAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCACT

TCGTGTATATGAAAGGCTGCGGTTTTCAAGGAAACC

GCAGCCCTTTTAGTG 

29 92,31 AC182682.2        

ACCCTAATTTTTTTACTTAAACAAAAAAAAGTCATGT

GCCTTCATTTTCTCCTTTCCCCTCTTTATCCTCATCCTT

CCCCAACTGAAGAAACCCACCCATTCTTGAGCAAGA

AAACCCACCAACTATTGAGCAAGGATGAGTAAAGGG

GGGAAAGGAGAAAATGAAGGCACGTGTCTTTTTTTT

AAGTAAAAAAATTAGGGT 

14 93,33 XR_002965494.1        

TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGC

TTCGAAAAGCTGCAAAAATGGCGAAACAAGAAGAG

AGAGAAGAGAAGAA 

86 86,08 XR_788574.2        

AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTT

CGTTTATGAAGGGCTGCGGTTTTTGGGCTAATCGCAG

CCCTTCACT 

92 85 XR_002040492.1        

CACCCCAGCAGCCCCCCACCCCCACCCTAGCACCCCC

ACCCTAGCACCCCCATCCCAGCTGCGGAGTTCATCGA

TGAGAATGGGTTGTGGTGGGGAGCTGCGGGGGTGGG

GGAGGGGGATGCTGGGGGTGAGGGAGGGGGCCTGC

AGGGGTG 

14 100 XM_005652125.1        

GGTCTACCAATGGGAAGAAAAAAAGTTGAATCTACC

ATTGGGAATTCTCAATAATAGGAGCCTACCTGTGGG

AATTTCCCTTTCGGTTTTCTTTTTTTTTATTTGGTACC 

33 86,49 XR_003057892.1  76 53,57 KZT58124.1  

CCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGGCCGGGCTC

GGCCTCGTGGCGAGCGCGGTGTGG 
41 92,31 XR_603775.2        

GATACATTCAAGACTAATTTTTGCTCATTTGATCATTT

GAAACTCTCCTTTTAAGTACATTTTGTTCATTTGGATG

ATTTCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTG

AGTGTGTC 

29 88,57 XR_791537.2        

TCTATCTTAACACTTCCTCCGTTTTTTTATAGATGCTA

CATAGAGAAAGTGGGGAGTTTTTAAGAAAGG 
84 87,93 XR_002039600.1        

TACACCCGGGTGTATCATGAGCATGGTACACCCAAG

ACTATTTTTTCTCATTTGCTCATTTGGAGCTCTTACTA

TCTCATTTGGAAGTCTCAAATGATCAAATGAACAAA

AAAATAGCCTTGGGTGTACCATGAACATGGTACATCT

GGGTGTA 

52 81,03 XR_791372.2        

AGTAAGGCCCTGTTTTTTTGGACTGAACTGAACTAAA

ACTGTGCCCAAAAAAATAGGGCTAACT 
39 92 XR_002219613.1        

GGCTGCGTTTTTTGAAAAACGCAGCCCTTCGTGTATG

AAGGGTTGCGGTTAGCCCAAAAATCGCAGTCCTTCGT

ATACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCC 

94 87,18 XR_002040492.1        

CCCAAAAATCGCAGCCCTTCGTATACGAAGGGCTGC

GGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTTTAGTGAAGGGCT

GCGGTTAGTCGAAAACCGCAGCCCTATAAGTAATAA

AAGGCTGCGGTTTTTGGG 

46 83,78 XR_002040492.1        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ROT81558.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AC182682.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002965494.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_788574.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XM_005652125.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003057892.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KZT58124.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_603775.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039600.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002219613.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

GTATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGCTCATTTAAT

TTGCTCATTTGGAAGTCTCCTTTTTTAGTATATTTTGC

TCATTTGGATAATTTCAAATGAGTAATGAGTAAAAA

AATAGCCTTGGGTGTACCATGC 

21 89,29 XR_003263824.1        

GCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCTTC

TTATATGAAGGGCTGCGGTTTTAAAGAAACCGCAGC

CCTTTTAGT 

29 91,67 XR_002369840.1        

ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCATATTTTTT

TGGCCAAATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTGATTTTCGG

ATGCGGTCTTACAAAAACCGCATCTGAT 

33 88,57 CP017818.1  72 48 
WP_056757719.

1 

TCCAATTGAAACAAACTCATAGCGTGTAGCAGGTGC

TAAACACTAAGGGGGGGTTTGGTTTGGG 
39 92 XR_001265907.1        

TTAAGTTCAGTTCAGTTCAGACAAATTCAATTCAGTT

CAGTCCAAAAAAATAGAGCCTTATTTTTGCTAAAAGT

GAGGTAGGCCTTATTTTTTTGAACTGAGAAAAACTGA

ATTACAGAGAGTAACTGAACTGAACTGAAAATAA 

28 92,68 XR_002040137.1        

GTACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTT

CATTTACTCATTTGGAGCTCTACCTATTATGTGATTAT

GCTCATTTCGAGTTTCAAACGAGCATTGAGTAAAAA

AATAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTAC 

22 90,62 XR_003454670.1        

TACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTTC

ATTTACTCATTTGGAGCTCTACCTATTATGTGATTATG

CTCATTTCGAGTTTCAAATAAGCATTGAGTAAAAAAA

TAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTA 

22 90,62 XR_003454670.1  57 48,15 EPY42220.1  

GCGAGTTGCGCGGCCTGACCCTTTCTCTTCCGGCCTT

TACTCAGATACATTATGTATCTAAGGTTTCGAGGACG

GTGGACGGAGCTTGGTTCAGCGTCTGTAACCGC 

23 96 XR_002580971.1  95 67,65 
XP_010696286.

1 

GGGCTAAAAGGATTGGTAACCACACACGCGCGCGCG

CGCCGGGCTCGTGGGGAGCGCGGCGCGGGCGGGGTC

TGTGGGTCTGTGGGTCTGTGGTCC 

22 100 CP025644.1        

CCACCACCCACCTGGAAGCAGACGAAATTTTTTTAGG

CCGATGGCAGGCCAGACGTTCGCCCATCGGCCTAAA

AAAATTTCGCCTGCTTCTAGGTGGGTGGTGG 

18 100 XR_001957104.1        

GTACCATTTGCACTGTACATCTAAGACTATTATTTGC

TCATCTGCTCATTTGGAGCTCTACCTATTATGTGATTA

TGTTTATTTGGAGGTTTCAAATGAGCAATGAACAAAA

AAAATAGCCTTGGGTGTATCATGTTCATGGTAT 

49 78,08 XR_791372.2        

GGCTGAAAAGTCTTTTTTGGCTTGCCCAAAGCTCACC

CAAAAAAAAAACGGGCCGCCCCGCGGGCCAAAAAA

ACTGCCCAAGCC 

94 76,47 FJ752586.1        

GTTCATTCATCATACACCCGGGTGTACCATGTGCATG

GTACGCCCAAGACTAACTTTTGCTCATTTGCTCATTT

AGAACTCTGTATGATTTCAACTGAACAATGAACAAA

AAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCAAGGTACACC

CGGGTGTATCATAAATTGTTTGC 

44 79,75 XR_791372.2        

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003263824.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002369840.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/CP017818.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZWMFCWF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_056757719.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/WP_056757719.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001265907.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040137.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003454670.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003454670.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/EPY42220.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002580971.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_010696286.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_010696286.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/CP025644.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001957104.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FJ752586.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

GTACCATGCGCATGGTACACCCAAGACTAATTTTTGC

TCATTTGCTCATTTGAAACTCTCCTTTTTAGTATATCT

TGCCCATTTAGATGATTTCAAATTAGCAATGAGCAAA

AAAAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTAC 

90 78,21 XR_791372.2  67 44,44 SEN33705.1  

AAGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCT

TCGTTTATGAAGGGTTGCGGTTTTTGGGCTAATCGCA

GCCCTTCACTT 

44 84,21 XR_002040492.1        

ATGGCGTTAGTAAGAAAAAAAATGGCGGCATTTAGC

AAATGAGTTCTTTAATCAATAAAAAAAATACTTTTAA

TTTACTCATTTGCTAAATGCCGCCATTTTTTTTCCTAA

ATTCTGT 

32 84,21 XR_002286558.1        

ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTT

TGGCCAAATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTGATTTTTGG

ATGCGGTTTTACAAAAACCGCATCTGAT 

35 84,21 DQ374020.1  95 87,88 KMT04062.1  

ATCTGATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTT

TGGCCAAATATCCCTCTCATTTTTTGGTTGATTTTCGG

ATGCGGTTTTATAAAAACCGCATCTGAT 

30 90,62 XR_001173555.1  95 81,82 KMT04062.1  

TCAAAATTATTGGGTTTTTTTGTTGGCCCAGTAACGG

CCATGTCCAATAAAAGCCTTATAAATTTGA 
35 91,67 XR_002855338.1        

TGTACCATGTGCATGGTACACCCAATGCTATTTTTTTT

CTCATTTACTCATTTGTAGCTCCACCTATTATGTGATT

ATGCTCATTTGGAGTTTTAAATGAGCAATGAGTAAAA

AAATAGCCTTGGGTGTACCATGCTCATGGTACA 

49 83,78 XR_791372.2        

CCGGAATCTGGAAAAAAATTGGACCAGGACCGGACC

GTCCGGTTCGGTCCGGTTTTGTGCCGGTTAGACCGG 
36 96,15 XR_002884356.1        

GAACCGTAACCGTTTAGACTGGTTACCGTCTAAGCGG

TTAACCTTTTTTTCGGTACGGTTT 
37 100 LR131990.1        

GTACATCTAAAACTAATTTTTGCTTATTTGCTCATTTG

GACTCACTTTTTCAATACATTTTGCTCATTTAGATGAT

TTCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGGG

TGTAC 

35 80,95 XR_002967932.1        

AGGGCTGCGGTTTTCGATTAACCGCAGCCCTTCACTA

AAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCT 
30 95,24 XR_002833749.1  90 61,90 

XP_009306596.

1 

CTTTGCCAAAAGTTCCAAAGTACAATTCACCCCCCCT

CTTGTACGTGTTCCATTAAAGTATCAGTGGGCGTGGT

TGTGATGGTTGTGCGTGAACCACGGCGAGG 

21 95,45 XR_003353999.1        

TTGTTAACTTGGAAGGAACTACAAGAGGGGGGTGAA

TTGTTGTGTGGAACTTATTGCCAAATAATGCGGAATT

TAAAACATAAGTAATAAGTTCCACACTATAATTCACC

CCCCCTCTTGTAGTTCCTTCCAAGTTAACAA 

21 90,62 XR_002040228.1        

GAGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTCCATGGGG

CAAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTC 
90 83,33 EF036526.1        

AAGGGCTGCGGTTAGCCCAAAATCCGCAGCCCTTCG

TAAACGAAGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCC

CTT 

100 84,62 XR_002040492.1        

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/SEN33705.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002286558.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/DQ374020.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001173555.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002855338.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002884356.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LR131990.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZWMFCWF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002967932.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002833749.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_009306596.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_009306596.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003353999.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040228.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Ek 31 (devamı)  

Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 

BLAST 

Protein dizileri ile 

BLAST 

Örtüşme 

(%) 
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NCBI ID 

Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

ATGGGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGCTCCATGG

GGCGAACGGCTGGCCTGGACGTTCGCTCCAT 
100 78,46 EF036526.1  94 68 KMT06962.1  

GTACACCCAAGACTATTTTTTGCTCATTTGCTCATTTG

GAACTCTATCTATTATGTGATTATGCTCATTTGGAGG

TTTCAAATGAGTAATGAGTAAAAAAATAGCCTTGGG

TGTAT 

31 88,89 XR_791537.2  87 41,18 SOV73826.1  

TCGACCCATGGCCCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCGG

GCCATGGGTCGAACTTCCTGGCCAAACGTTCGCCCCA

TGGCCTGAACGTCCAGACCAGATGTTCGGGCCATGG

GTCGA 

17 100 XR_001978074.1  96 48,72 KMT06962.1  

CGATTCTCATTAGGGGGGTTGGGGGCATTGGGGTAG

GTTGTATTAGGTGCCATGTGAGAGTGCG 
            

GTACTATGTACTTGGTACACCTAAGGCTATTTTTTGTT

CATTTACTCATTTGGAGCTCTACCTATTATGTGATTAT

GCTCATTTCGAGTTTCAAATGAGCATTGAGTAAAAAA

ATAGCCTTGGATGTACTATACTCATGGTAC 

49 80,82 XR_791372.2        

AGGGCTGCGGTTTTTTTAAAAACGCAGCCCTTCGTGT

AAGAAGGGCTCCGTTTTCAGGGAACGGGCAGCCCT 
48 82,86 XR_002040492.1        

GGCGAACGTCTGGCCTGGACGTTCTCTCCATGGGGCC

AACGTCCAGGCCAGACGTTTGCC 
46 85,71 NR_156696.1  100 66,67 KMT06962.1  

GGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAACCCTTTAAGTAA

TAAAAGGGCTGCGTTTTTTAAAAAAAACGCAGCCC 
29 95,24 XR_002572294.1        

TCTGATGCGGTCAAAAAACCGCATCAGATTTTTAAAA

AATCGCAACAGTTTTTTAATCTGATGCGGTTTTTTTA

GGACCGCATCAGA 

33 86,21 XR_003771136.1  89 46,15 OZG55444.1 

CGCTGGAAGGGCTGCGTTTTTTTTAAAACGCAGCCCT

TCTTGTATGGAGGGTTGCGGCTTTAAAGGAAACCGC

AGCCCTTTTAGTG 

39 85,71 XR_002040492.1        

GTACACCCAAGACTAATTTTTGCTCATTTACTTATTTG

AAACTCTCCTTTTTAATATATTTTACTCATTTGGATGA

TATCAAATGAACAATGAGCAAAAAAAATAGCCTTGG

GTGTAC 

81 76 XR_791537.2        

TTGGGACCATGGGGGCGAACATCCCGCCTGGACGTT

CCACCCATGGCCCGAACGTCTGGCCTGGATGTTCCAC

CCATGGCCCGA 

63 86,79 FJ752587.1  67 57,89 OTA76415.1  

AGTGAAGGGCTGCGTTTTTTTAAAAACCGCAGCCCTT

CATACTGTATGAAGGGCTGCGATTTCTTGTTAACCGC

ATCCCTTCACT 

44 85,71 XR_002040492.1        

GGGCGAAATTTTTTAGGCCGATGGGCGAACGTCTGA

CCTGGACGTTCGCTCCATGGGGCAAACGTCCAGACC

AGACGTTCGCCCATCGGCCTAAAAAAATTTCGCCT 

61 80,65 EF036526.1  84 55,88 KMT06962.1  

AGGCCCTGTTTTTTTGGACTTATTTTTTGTTAAGTTTA

TATTCTCTCAGTGACTCAGTCCAAAAGAACGGTGCCT 
44 87,88 XR_003474140.1        

TACATCCAAGGCTTTTTTTTTTGCTCATTTACTCTTTT

AAAGATCTTTTCGTTGTGCGAATTTTGCTAATTTGGA

GGTTTTAAATAAGTAATGAGCAAAAAAAGTCTTGGG

TGTA 

25 86,21 XR_002268953.1        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT06962.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/SOV73826.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001978074.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT06962.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791372.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_156696.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT06962.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002572294.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003771136.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/OZG55444.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_791537.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FJ752587.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/OTA76415.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT06962.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003474140.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002268953.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=FZRGADAH014
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Saç tokası dizi 

Kodlanmayan RNA'lar ile 
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BLAST 
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Örtüşme 

(%) 

Benzerlik 

(%) 
NCBI ID 

CATCCTAGTTTGTACTTCCTCCGTTCTTTAATAATTGC

AACATGTAGGGGTTGCACATTTTTTAAGGAGATGAG

AGAGATAGAGAGAGATG 

87 90 XR_002039339.1        

GAACCGTAACCGTTTAGACCGGTTACCGCCTAAGCG

GTTAACCTTTTTTTCGGTACGATTC 
            

CTATTTTACTTCCTCCGTTCTTTAATTATTGCAACATG

TAGGGGTTGCAAATTTTTTAAGGAGATGAGAGAGAT

AGAGAG 

92 86,49 XR_002039339.1        

CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAGAA

TTCTCCATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGTGTTGGA

TG 

32 91,67 XR_001691551.1       

TACTCCTTTAGTCTTTTTTTTAATTGGGATATTTGTGT

TTACACATGGACCGGGAAAAAAAGTGAAAAGGTGGA

GTA 

23 100 XR_001808190.1        

CGCAGCCCTTAATAGTGAAGGGCTGCGGTTAGCCCA

AACACCGCAGCCCTTCGTAAACGAAGGGCTGCGGTT

TTTTTAAATACGCAGCCCTTTAAGTGAAGGGCTGCG 

37 85 XR_002040492.1        

GGTCCAGGACCGGACCGGAACCGGTTGGACCGGTGG

ACCGGAATCTGGAAAAAAATTGGACCTGGAAAGGAC

CGGAATTTTTCCGGTCCGGTCCGGTCTGGACCTGAAT

TTTTCCGGTCCGGTCCGGTCTTGGACC 

38 81,48 XR_002511430.1  66 56,67 GBB92689.1  

GATGCGGTTTTTTTAGGACCGCATCAGATTTTTTTTG

GCCAAATTTCCCTCCCATTTTTTGGTTGAATTTCGAAT

GCGGTTTTACAAAAACCGCATC 

39 84,21 XR_003702231.1  89 72,41 KMT04062.1  

GAATGTGGCTCTCTTCGGGGAGTGTTATAGCCCGTTG

CGTAATACCCTGGGGGGGACTGAGGTTC 
66 86,05 XR_002883377.1  96 90,48 OMP13564.1  

CTAGGGCTATTTTTTTGCTCATCTGGAGCTCTCACTCT

AATGAGCAAAAAAATAGCCTTGG 
32 100 XR_003579967.1        

TATATTATACACTTGGGTGTACCATATACAAGGGCAT

TTATTTGCTTATATCGCATTTGTAGAGTTCTAAATGA

GCAAAAAAAATAGCCTTGGGTGTTTATTATATACTCG

AGTGTACGGTGTA 

65 78,31 XR_790694.2        

AACTGATCCGGTTGGGCAAGAAAACCGAACCAGTTA

ATCAACTTAAGTGGTCCGATTTTTTTGCCTAACCGGA

TTAGTT 

29 91,30 XR_002453747.1        

TTTTAATTGGGGCTAAGGGTCGAACGTCTGGCCTGGA

CGTTCGACCCATGGCCCGAACGTTTGGCCTGGACGTT

TGGGCCATGGGGCGAAAGTCTGGACGTTCGGGCCCG

CCAGATGTTCGGGCCATGCGTCAAACTTCCTGGCCAG

AAGTTCGACCTTTAGCCCCAATTAAAA 

100 79,38 EF036526.1  74 43,18 
XP_002599078.

1 

GAAGAAAGAATTTAAGGAGAGAGAGAGAATTCAGA

ATACAACAACTGGGCTCTTCTTCTTCTTGTTCACTTGT

TCTTC 

35 92,86 XR_002214258.1        

CGTCCATAAAAGTTTCCCCTTTTCTGTCATTGCAGAA

TTCTCCATGATGACGAGAGAGAGAGAGAGTGCTGGA

TG 

32 91,67 XR_001691551.1       

CATGAGCGTTGATGATAGAATTTTGTTGGCTTAACTT

CACGGTTGAAGTGCGTCCAAAAAGGTTTTTTTCGACG

GCGCTTGTG 

32 88,89 NR_159510.1        

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039339.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002039339.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001691551.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001808190.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002040492.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002511430.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/GBB92689.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003702231.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT04062.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002883377.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/OMP13564.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_003579967.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_790694.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002453747.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF036526.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZW0RUGJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_002599078.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_002599078.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=G4TFVMWB014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_002214258.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/XR_001691551.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=FZRGADAH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_159510.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=FZRGADAH014
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Ek 32: miRBase veritabanında kayıtlı miRNA dizileri (V.22) CD'de Ek 32 olarak 

verilmiştir 
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Ek 33: Saç tokası yapıları bakımından potansiyel miRNA adayı olarak 

değerlendirilmesine karar verilemeyen küçük RNA ve saç tokası dizileri 

No Küçük RNA dizisi Saç tokası dizisi 

1 AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGCTTCGAACAGCTGCAAAAATGGC

GAAACAAGAAGAGAGAGAAGAGAAGAA 

2 AAGAAGAGAGAGAAGAGA 
TTCATCTTTCTCTCTCTTATCTTTGAGTTATGGTGAGCTTCGAAAAGCTGCAAAAATGGC

GAAACAAGAAGAGAGAGAAGAGAAGAA 

3 ACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCG 
ATGGCAAGCCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGGCTGGGCTCGTGGCGCGCGCGGG

TTGTGGGCCTGCGGT 

4 ACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCG 
CCACACACGCGCGCGCGCGCCGGCCGGGCCGGGCTCGGCCTCGTGGCGAGCGCGGTGT

GG 

5 ACACGCGCGCGCGCGCCGGGCTCG 
GGGCTAAAAGGATTGGTAACCACACACGCGCGCGCGCGCCGGGCTCGTGGGGAGCGCG

GCGCGGGCGGGGTCTGTGGGTCTGTGGGTCTGTGGTCC 

6 ACATAGATATGAGAGAGAGAGAGA 

CTACCTTACTTTACAATTTTGTTGTTGACAGCTACCTTATGCCGGTTTCCGGCGTTGATTC

TTGTTTTTTCAGTTCAAAATTGTGGGAAAAACAAAATTACCCTTGTGAGGGTGATTGTTT

CAATTTTAGTTTAAGTAGAAGAGGAATTTAATGGTGGACTGGTATTACAAAGTGTCACA

TAGATATGAGAGAGAGAGAG 

7 ACATAGATATGAGAGAGAGAGAGA 

CTTACTTTACCATTTTGTTGTTGACAACTACCTTATGCCGGTTTCCGGCGTTGACTTTTTT

TTCAGTTTAAAATTGTGGGAAAAACAAAATTACCCTTGTGGAAATTGAGGAGGGTGATT

GTTTCAATTTTAGTTGAAGTAGAAGAAGAATTTAATGGTGGATTGGTGGTACAAAGTGT

CACATAGATATGAGAGAGAGAG 

8 AGGAGAGAGAGAGAATTCAGAA 
GAAGAAAGAATTTAAGGAGAGAGAGAGAATTCAGAATACAACAACTGGGCTCTTCTTC

TTCTTGTTCACTTGTTCTTC 
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Ek 34: Saç tokası yapıları bakımından potansiyel miRNA adayı olarak 

değerlendirilmesine karar verilemeyen küçük RNA'lar ve saç tokası yapıları 

        

87 nt 87 nt 73 nt 60 nt 96 nt 200 nt 201 nt 78 nt 

1 2 3 4 5 6 7 8 
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Ek 35: Bilinen miRNA'lar ile eşleşen dizilerin hedef gen analiz sonuçlarına ait örnek 

ekran görüntüsü 
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Ek 36: miRBase anotasyonu sonucunda bilinen miRNA (tüm varyantlar dahil) 

dizileri ile eşleşen küçük RNA dizilerinin hedef genleri CD'de Ek 36 olarak 

verilmiştir 
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Ek 37: Küçük RNA dizileri ile eşleşen olgun miRNA'ların hedef analizi sonuçları 
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AAACCTGGCTCTGATA

CCA AT4G10240.1 0 1 19 

           

240    

           

258    Kesim 

| B-box zinc finger family protein | 

Chr4:6368829-6369950 REVERSE 

LENGTH=1051 | 201606 

AACTACTCCCTCCGTCC
GATA AT2G43700.3 5 1 21 

           
120    

           
140    Kesim 

| Concanavalin A-like lectin protein kinase 

family protein | Chr2:18115064-18118878 
FORWARD LENGTH=2592 | 201606 

AAGCTCAGGAGGGATA

GCGCC AT5G07180.2 1,5 1 21 

        

2.315    

        

2.335    Kesim 

| ERECTA-like 2 | Chr5:2227524-2232527 

REVERSE LENGTH=2967 | 201606 

ACATTATGGGACGGAG

GGAGT AT1G48260.2 2,5 1 21 

        

2.621    

        

2.641    Kesim 

| CBL-interacting protein kinase 17 | 
Chr1:17813886-17817406 REVERSE 

LENGTH=2705 | 201606 

ACCTAGCTCTGATACC
ATGAA AT4G10240.1 1,5 1 21 

           
236    

           
256    Kesim 

| B-box zinc finger family protein | 

Chr4:6368829-6369950 REVERSE 
LENGTH=1051 | 201606 

ACTTAATATGGGACGG

AAGAA AT1G10980.1 1,5 1 21 

        

1.891    

        

1.911    Kesim 

| Lung seven transmembrane receptor 

family protein | Chr1:3667224-3669935 

REVERSE LENGTH=1972 | 201606 

ACTTATTATGGACCGG

AGGGA AT2G15960.1 3,5 1 21 

           

213    

           

233    Kesim 

| stress-induced protein | Chr2:6947096-

6947866 FORWARD LENGTH=771 | 

201606 

AGAATCTTGATGATGC

TGCAG AT4G36920.2 0,5 1 21 

        

1.293    

        

1.313    Kesim 

| Integrase-type DNA-binding superfamily 

protein | Chr4:17400610-17403469 

FORWARD LENGTH=1743 | 201606 

AGAATCTTGATGATGC

TGCAG AT4G36920.2 4 1 21 

        

1.091    

        

1.111    

Transla

syon 

| Integrase-type DNA-binding superfamily 
protein | Chr4:17400610-17403469 

FORWARD LENGTH=1743 | 201606 

AGAATCTTGATGATGC

TGCAT AT5G60120.6 0,5 1 21 

        

1.723    

        

1.743    Kesim 

| target of early activation tagged (EAT) 2 | 
Chr5:24207689-24211743 FORWARD 

LENGTH=2210 | 201606 

AGACTACAATTATCTG

ATCA AT5G52410.1 2,5 1 20 

        

2.413    

        

2.432    Kesim 

| oxidoreductase/transition metal ion-
binding protein | Chr5:21275948-21279444 

FORWARD LENGTH=2448 | 201606 

AGAGCTTCCTTCAGCCC
ACTC AT4G18465.1 4,5 1 21 

           
367    

           
387    Kesim 

| RNA helicase family protein | 

Chr4:10196954-10201787 FORWARD 
LENGTH=2366 | 201606 

AGAGCTTTCTTCGGTCC
ACTC AT5G45520.2 2,5 1 21 

           
888    

           
908    Kesim 

| Leucine-rich repeat (LRR) family protein | 

Chr5:18449509-18453137 REVERSE 
LENGTH=3629 | 201606 

AGAGGTGCTCATGGGC

TGGGTCGG AT3G01750.2 4 1 24 

           

355    

           

378    Kesim 

| Ankyrin repeat family protein | 

Chr3:270229-272976 FORWARD 

LENGTH=2540 | 201606 
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Ek 37 (devamı) 
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AGATATTGGTACGGTT

CAATC AT4G21990.1 1 1 21 

           

236    

           

256    Kesim 

| APS reductase 3 | Chr4:11657008-

11659105 REVERSE LENGTH=1785 | 

201606 

AGCCGTAAACGATGGA
TACT AT1G20560.1 0,5 1 20 

           
237    

           
256    Kesim 

| acyl activating enzyme 1 | Chr1:7119671-

7121871 REVERSE LENGTH=2068 | 
201606 

AGCTCAGGAGGGATAG

CGCC AT5G53470.1 4 1 20 

           

805    

           

824    Kesim 

| acyl-CoA binding protein 1 | 

Chr5:21710170-21712614 FORWARD 

LENGTH=1567 | 201606 

AGCTCTGGTACCATGTT

AGATT AT4G11547.1 1,5 1 22 

           

650    

           

671    Kesim 

| cysteine/histidine-rich C1 domain protein | 

Chr4:6994045-6995237 REVERSE 

LENGTH=720 | 201606 

AGGGCTTCTCTCCTTTG

GCAG AT2G36570.1 2 1 21 

        

1.564    

        

1.584    Kesim 

| Leucine-rich repeat protein kinase family 
protein | Chr2:15335284-15337995 

FORWARD LENGTH=2588 | 201606 

AGTTTGTGCGTGAATCT

AACC AT1G26440.3 1,5 1 21 

             

24    

             

44    Kesim 

| ureide permease 5 | Chr1:9143937-

9146083 REVERSE LENGTH=1536 | 

201606 

AGTTTGTGCGTGAATCT
AACC AT1G26440.3 4,5 1 21 

        
1.022    

        
1.042    

Transla
syon 

| ureide permease 5 | Chr1:9143937-

9146083 REVERSE LENGTH=1536 | 
201606 

ATCATGCTATCCCTTTG
GATT AT2G30400.1 3,5 1 21 

        
1.036    

        
1.056    

Transla
syon 

| ovate family protein 2 | Chr2:12956445-

12957807 FORWARD LENGTH=1363 | 
201606 

ATGATGATGATGATGA
TGAAA AT3G59020.2 0 1 21 

        
3.555    

        
3.575    Kesim 

| ARM repeat superfamily protein | 

Chr3:21810238-21817699 REVERSE 
LENGTH=4109 | 201606 

ATGCACTGCCTCTTCCC

TGGC AT2G02850.1 0 1 21 

           

279    

           

299    Kesim 

| plantacyanin | Chr2:826299-827994 

REVERSE LENGTH=995 | 201606 

ATTCAAGAAAGCTGTG

GAAAA AT2G03250.2 2,5 1 21 

        

1.160    

        

1.180    

Transla

syon 

| EXS (ERD1/XPR1/SYG1) family protein 
| Chr2:981934-986756 REVERSE 

LENGTH=2687 | 201606 

ATTCAGTTGATGCAAG
GCGGGATC AT5G59100.1 1,5 1 24 

        
1.745    

        
1.768    Kesim 

| Subtilisin-like serine endopeptidase family 

protein | Chr5:23858873-23862129 
REVERSE LENGTH=2346 | 201606 

ATTGAGTGCAGCGTTG

ATGAA AT2G29130.1 0,5 1 21 

           

783    

           

803    Kesim 

| laccase 2 | Chr2:12524827-12527803 

REVERSE LENGTH=2188 | 201606 

ATTGGACTGAAGGGAG

CTCC AT5G06100.1 1,5 1 20 

        

1.162    

        

1.181    Kesim 

| myb domain protein 33 | Chr5:1837914-
1840159 FORWARD LENGTH=1741 | 

201606 

ATTGTCACGTGTCATGT

TCTGATT AT5G16390.1 2,5 1 24 

           

104    

           

127    Kesim 

| chloroplastic acetylcoenzyme A 
carboxylase 1 | Chr5:5360789-5363297 

REVERSE LENGTH=1429 | 201606 
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Ek 37 (devamı) 
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ATTTCGGACCAGGCTTC

ATTCCCC AT1G30490.1 2 1 24 

           

927    

           

950    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

CAAGTAATATGGATCG

GAGGAAGT AT3G46690.1 3,5 1 24 

        

1.804    

        

1.827    Kesim 

| UDP-Glycosyltransferase superfamily 
protein | Chr3:17197443-17199363 

REVERSE LENGTH=1842 | 201606 

CAATCTTTATGGAACG
GAGAGAGT AT5G66610.3 2,5 1 24 

           
174    

           
197    Kesim 

| DA1-related protein 7 | Chr5:26584780-

26587917 FORWARD LENGTH=2019 | 
201606 

CACTACATTATGGAAT
GGAGGGA AT3G49110.1 2 1 23 

        
1.139    

        
1.161    Kesim 

| peroxidase CA | Chr3:18200587-

18203265 FORWARD LENGTH=1565 | 
201606 

CACTTATTTTGGACCGG

AGGG AT4G33430.1 4 1 21 

        

2.375    

        

2.395    Kesim 

| BRI1-associated receptor kinase | 

Chr4:16086350-16090832 REVERSE 

LENGTH=2696 | 201606 

CAGCCAAGGATGACTT

GCCTA AT1G17590.2 0 1 21 

        

1.305    

        

1.325    Kesim 

| nuclear factor Y%2C subunit A8 | 

Chr1:6050222-6052619 REVERSE 

LENGTH=1525 | 201606 

CATATACTCCCTCCGTC

CGAAA AT2G30080.1 2,5 1 22 

           

548    

           

569    

Transla

syon 

| ZIP metal ion transporter family | 
Chr2:12838620-12840252 REVERSE 

LENGTH=1276 | 201606 

CATCCAAAGGGATCGC

ATTGA AT1G12820.1 0 1 21 

        

1.891    

        

1.911    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-
4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 

201606 

CCCCAAGCTGAGAGCT

CTCCC AT1G05850.1 3 1 21 

           

732    

           

752    Kesim 

| Chitinase family protein | Chr1:1766503-
1768837 REVERSE LENGTH=1620 | 

201606 

CCCGCCTTGCATCAACT
GAAT AT5G17780.1 3,5 1 21 

        
1.149    

        
1.169    Kesim 

| alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 

| Chr5:5867283-5869050 REVERSE 
LENGTH=1474 | 201606 

CCGACCTTAGCTCAGTT
GGTG AT4G15420.1 2 1 21 

        
1.240    

        
1.260    Kesim 

| Ubiquitin fusion degradation UFD1 

family protein | Chr4:8823725-8826131 
FORWARD LENGTH=1965 | 201606 

CCGGACCAGGCTTCAT
TCCCC AT1G30490.1 0 1 21 

           
927    

           
947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 
REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

CCGTGTTTCCTTGTATA

AAG AT5G20480.1 3 1 20 

        

3.528    

        

3.547    Kesim 

| EF-TU receptor | Chr5:6921509-6925901 

FORWARD LENGTH=4122 | 201606 

CCGTGTTTCCTTGTATA
AAG AT5G20480.1 3,5 1 20 

        
2.430    

        
2.449    Kesim 

| EF-TU receptor | Chr5:6921509-6925901 
FORWARD LENGTH=4122 | 201606 

CGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTC AT2G33770.1 2,5 1 21 

           

902    

           

922    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 
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CGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTC AT2G33770.1 2,5 1 21 

        

1.016    

        

1.036    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

CGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTC AT2G33770.1 2,5 1 21 

           

959    

           

979    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

CGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTC AT2G33770.1 3 1 21 

           

680    

           

700    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

CGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTC AT2G33770.1 3,5 1 21 

           

813    

           

833    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

CGGACCAGGCTTCATT

CCCC AT1G30490.1 0,5 1 20 

           

927    

           

946    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 
protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

CGGCTCTGATACCAGTT

GATG AT1G33360.1 4,5 1 21 

        

1.713    

        

1.733    

Transla

syon 

| ATP-dependent Clp protease | 
Chr1:12091780-12096486 FORWARD 

LENGTH=2999 | 201606 

CGTTTCACGTCGGGTTC
ACC AT4G00752.1 3 1 20 

           
145    

           
164    Kesim 

| UBX domain-containing protein | 

Chr4:317564-320935 REVERSE 
LENGTH=1759 | 201606 

CTCGGACCAGGCTTCA

TTCCC AT1G30490.1 1,5 1 21 

           

928    

           

948    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 
protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

CTGAAGTGTTTGGGGG

AACTC AT5G43780.1 1,5 1 21 

           

597    

           

617    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 
Chr5:17589394-17591737 REVERSE 

LENGTH=1904 | 201606 

CTGAAGTGTTTGGGGG

AACTC AT5G43780.1 4,5 1 21 

           

566    

           

586    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 
transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 

LENGTH=1904 | 201606 

CTGAAGTGTTTGGGGG
AACTCC AT5G43780.1 1,5 1 22 

           
596    

           
617    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 
LENGTH=1904 | 201606 

CTGAAGTGTTTGGGGG
AACTCC AT5G43780.1 4,5 1 22 

           
565    

           
586    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 
LENGTH=1904 | 201606 

CTGACAGAAGATAGAG

AGCAC AT1G69170.1 1,5 1 21 

        

1.297    

        

1.317    Kesim 

| Squamosa promoter-binding protein-like 

(SBP domain) transcription factor family 
protein | Chr1:26005068-26007368 

FORWARD LENGTH=1934 | 201606 

CTTATAATTAGGGACG
GAGGTAGT AT3G56960.2 4 1 24 

           
258    

           
281    Kesim 

| phosphatidyl inositol monophosphate 5 

kinase 4 | Chr3:21080028-21084420 
FORWARD LENGTH=3804 | 201606 
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CTTGGACTGAAGGGAG

CTCC AT2G26950.1 1,5 1 20 

           

828    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

CTTGGACTGAAGGGAG
CTCCC AT2G26950.1 1,5 1 21 

           
827    

           
847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 
LENGTH=1212 | 201606 

CTTGGACTGAAGGGAG

CTCCT AT2G26950.1 1,5 1 21 

           

827    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

CTTGGATTGAAGGGAG

CTCCC AT2G26950.1 1,5 1 21 

           

827    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

CTTGGATTGAAGGGAG

CTCT AT2G26950.1 1,5 1 20 

           

828    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 
Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

CTTGGATTGAAGGGAG

CTCTA AT2G26950.1 1,5 1 21 

           

827    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

GAGCTCCTTGAAGTCC
AAAAG AT5G45050.4 2 1 21 

        
2.119    

        
2.139    Kesim 

| Disease resistance protein (TIR-NBS-LRR 

class) | Chr5:18176914-18181252 
REVERSE LENGTH=3927 | 201606 

GATCCCCGGCAACGGC
GCCA AT3G44580.1 0 1 20 

             
70    

             
89    Kesim 

| hypothetical protein | Chr3:16160338-

16161837 REVERSE LENGTH=1148 | 
201606 

GCGTATGAGGAGCCAA

GCATA AT4G33300.2 1,5 1 21 

        

1.797    

        

1.817    Kesim 

| ADR1-like 1 | Chr4:16050456-16056526 

REVERSE LENGTH=3143 | 201606 

GCTCACTCTCTATCTGT

CACC AT4G25620.1 4 1 21 

           

221    

           

241    Kesim 

| hydroxyproline-rich glycoprotein family 
protein | Chr4:13067186-13069762 

REVERSE LENGTH=2077 | 201606 

GCTCACTGCTCTTTCTG

TCAGCT AT3G44590.2 2,5 1 23 

           

141    

           

163    Kesim 

| 60S acidic ribosomal protein family | 
Chr3:16163850-16164931 FORWARD 

LENGTH=651 | 201606 

GGAATGTTGGCTGGCT
CGAGG AT4G06688.1 2 1 21 

        
1.514    

        
1.534    Kesim 

| myosin heavy chain-like protein | 

Chr4:3920693-3924437 FORWARD 
LENGTH=1833 | 201606 

GGAATGTTGTCTGGCTC
GAGG AT5G57035.1 2 1 21 

        
1.737    

        
1.757    Kesim 

| U-box domain-containing protein kinase 

family protein | Chr5:23080647-23083988 
FORWARD LENGTH=2635 | 201606 

GGAATGTTGTTTGGCTC

GAGG AT2G01210.1 1 1 21 

        

1.842    

        

1.862    Kesim 

| Leucine-rich repeat protein kinase family 

protein | Chr2:119270-121980 REVERSE 

LENGTH=2636 | 201606 

GGACAGTCTCAGGTAG

ACA AT2G41490.1 3 1 19 

        

1.360    

        

1.378    Kesim 

| UDP-glcnac-adolichol phosphate glcnac-

1-p-transferase | Chr2:17301572-17304211 

FORWARD LENGTH=1667 | 201606 
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GGAGCGACCTGAGATC

ACATG AT3G27473.3 3 1 21 

           

895    

           

915    Kesim 

| Cysteine/Histidine-rich C1 domain family 

protein | Chr3:10169242-10172060 

REVERSE LENGTH=2078 | 201606 

GGAGGCAGCGGTTCAT

CGATC AT4G16310.1 2 1 21 

           

103    

           

123    Kesim 

| LSD1-like 3 | Chr4:9217997-9225404 

FORWARD LENGTH=5931 | 201606 

GGCAAGTTGTCCTTGG

CTAC AT2G40840.1 1 1 20 

        

1.600    

        

1.619    Kesim 

| disproportionating enzyme 2 | 
Chr2:17044932-17051062 FORWARD 

LENGTH=3409 | 201606 

GGCAGGTTGTCCTTGG

CTAC AT5G40680.1 4,5 1 20 

           

928    

           

947    Kesim 

| Galactose oxidase/kelch repeat 
superfamily protein | Chr5:16288754-

16290001 FORWARD LENGTH=1248 | 

201606 

GGCAGTCTCCTTGGCTA

TC AT3G19055.1 2,5 1 19 

           

213    

           

231    Kesim 

| hypothetical protein | Chr3:6592316-
6592942 FORWARD LENGTH=342 | 

201606 

GGCAGTCTCCTTGGCTA

TT AT5G45230.1 2 1 19 

        

1.551    

        

1.569    Kesim 

| Disease resistance protein (TIR-NBS-LRR 

class) family | Chr5:18302147-18308303 

REVERSE LENGTH=3696 | 201606 

GGGAATGACGCCGGGT
CCGAAA AT3G09920.1 3 1 22 

           
381    

           
402    Kesim 

| phosphatidyl inositol monophosphate 5 

kinase | Chr3:3040303-3044989 REVERSE 
LENGTH=3884 | 201606 

GGGCAATTCTCCTTTGG
CAGA AT1G01790.2 3 1 21 

        
1.707    

        
1.727    Kesim 

| K+ efflux antiporter 1 | Chr1:284460-

291203 FORWARD LENGTH=4237 | 
201606 

GTCGTTGTAGTATAGTG
G AT4G11540.1 2,5 1 18 

        
1.372    

        
1.389    Kesim 

| Cysteine/Histidine-rich C1 domain family 

protein | Chr4:6990861-6992555 
REVERSE LENGTH=1695 | 201606 

GTGGCATCATCAAGAT

TCACACA AT5G54880.1 4 1 23 

             

48    

             

70    Kesim 

| DTW domain-containing protein | 

Chr5:22291860-22293300 FORWARD 

LENGTH=1441 | 201606 

GTTCAAGAAAGCTGTG

GAAGA AT2G14070.1 3 1 21 

           

619    

           

639    Kesim 

| wound-responsive protein-like protein | 

Chr2:5921881-5923151 FORWARD 

LENGTH=752 | 201606 

GTTCAAGAAAGCTGTG

GGAAA AT2G18710.1 2 1 21 

        

1.321    

        

1.341    Kesim 

| SECY homolog 1 | Chr2:8112084-
8114485 REVERSE LENGTH=1836 | 

201606 

GTTCAATAAAGCTGTG

GGAAG AT3G54280.2 2 1 21 

        

1.124    

        

1.144    Kesim 

| ROOT GROWTH DEFECTIVE 3 | 
Chr3:20091976-20104257 FORWARD 

LENGTH=6632 | 201606 

GTTCGCGTCGGGTTCAC
CA AT1G11230.1 3 1 19 

           
609    

           
627    Kesim 

| transmembrane protein%2C putative 

(DUF761) | Chr1:3763268-3764483 
REVERSE LENGTH=1096 | 201606 

GTTCGCGTCGGGTTCAC
CA AT1G11230.1 4,5 1 19 

           
355    

           
373    Kesim 

| transmembrane protein%2C putative 

(DUF761) | Chr1:3763268-3764483 
REVERSE LENGTH=1096 | 201606 
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TAAAGCTCAGGAGGGA

TAGCG AT3G10680.1 3 1 21 

           

210    

           

230    Kesim 

| HSP20-like chaperones superfamily 

protein | Chr3:3337689-3339345 

FORWARD LENGTH=1557 | 201606 

TAAAGCTGCCAGCATG
ATCTGG AT5G37020.2 3,5 1 22 

        
2.369    

        
2.390    Kesim 

| auxin response factor 8 | Chr5:14630028-

14634387 FORWARD LENGTH=2844 | 
201606 

TAACCTGGCTCTGATAC

CA AT4G10240.1 1 1 19 

           

240    

           

258    Kesim 

| B-box zinc finger family protein | 

Chr4:6368829-6369950 REVERSE 

LENGTH=1051 | 201606 

TACTACTCCCTCCGTCC

CAAA AT4G28250.1 2,5 1 21 

        

1.643    

        

1.663    Kesim 

| expansin B3 | Chr4:13999625-14002124 

REVERSE LENGTH=1795 | 201606 

TACTACTCCCTCCGTCC

GAAA AT4G28250.1 2,5 1 21 

        

1.643    

        

1.663    Kesim 

| expansin B3 | Chr4:13999625-14002124 

REVERSE LENGTH=1795 | 201606 

TACTCCCTCTGTTCCAT

AAAG AT2G15080.1 1,5 1 21 

             

21    

             

41    Kesim 

| receptor like protein 19 | Chr2:6533261-

6537002 FORWARD LENGTH=3639 | 

201606 

TAGCCAAGGATGACTT

GCCTG AT3G14020.2 0 1 21 

        

1.271    

        

1.291    Kesim 

| nuclear factor Y%2C subunit A6 | 
Chr3:4642657-4644534 FORWARD 

LENGTH=1471 | 201606 

TCAACATGGTATCAGA

GCTGGAAG AT5G38540.1 3,5 1 24 

             

11    

             

34    Kesim 

| Mannose-binding lectin superfamily 
protein | Chr5:15426556-15430559 

REVERSE LENGTH=2173 | 201606 

TCAATCAGAACATGAC
ACGTGACA AT5G09540.1 3 1 24 

        
1.298    

        
1.321    Kesim 

| Chaperone DnaJ-domain superfamily 

protein | Chr5:2962057-2963441 
REVERSE LENGTH=1385 | 201606 

TCATTGAGTGCAGCGTT

GATG AT2G29130.1 0,5 1 21 

           

785    

           

805    Kesim 

| laccase 2 | Chr2:12524827-12527803 

REVERSE LENGTH=2188 | 201606 

TCATTTTTGCGTGCAAT

GATCC AT2G45820.1 2,5 1 22 

           

869    

           

890    Kesim 

| Remorin family protein | Chr2:18862953-

18864741 REVERSE LENGTH=932 | 

201606 

TCCAAAGGGATCGCAT

TGATC AT1G12820.1 0 1 21 

        

1.889    

        

1.909    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-
4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 

201606 

TCCAAAGGGATCGCAT

TGATCC AT1G12820.1 0 1 22 

        

1.888    

        

1.909    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-
4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 

201606 

TCCAAAGGGATCGCAT
TGATCT AT1G12820.1 0 1 22 

        
1.888    

        
1.909    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-

4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 
201606 

TCCACAGCTTTCTTGAA
CTG AT5G58980.1 2 1 20 

        
1.271    

        
1.290    Kesim 

| Neutral/alkaline non-lysosomal 

ceramidase | Chr5:23811449-23814683 
REVERSE LENGTH=2404 | 201606 

TCCCACAGCTTTATTGA

ACTG AT2G31500.1 3 1 21 

           

945    

           

965    Kesim 

| calcium-dependent protein kinase 24 | 

Chr2:13413738-13416602 FORWARD 

LENGTH=2305 | 201606 
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TCCCCACGGTCGGCGC

CA AT1G31670.1 2 1 18 

        

1.461    

        

1.478    Kesim 

| Copper amine oxidase family protein | 

Chr1:11337536-11341889 FORWARD 

LENGTH=2248 | 201606 

TCGAACCAGGCTTCATT
CCCC AT5G01460.1 2,5 1 21 

        
1.356    

        
1.376    Kesim 

| LMBR1-like membrane protein | 

Chr5:186654-190661 FORWARD 
LENGTH=2352 | 201606 

TCGATAAACCTCTGCAT

CCA AT1G01040.1 3 1 20 

        

3.448    

        

3.468    Kesim 

| dicer-like 1 | Chr1:23121-31227 

FORWARD LENGTH=6276 | 201606 

TCGATAAACCTCTGCAT
CCAG AT1G01040.1 3 1 21 

        
3.447    

        
3.468    Kesim 

| dicer-like 1 | Chr1:23121-31227 
FORWARD LENGTH=6276 | 201606 

TCGATAAACCTCTGCAT

CCGG AT1G01040.1 3 1 21 

        

3.447    

        

3.468    Kesim 

| dicer-like 1 | Chr1:23121-31227 

FORWARD LENGTH=6276 | 201606 

TCGCAGGAGAGATGGC

ACTA AT4G29900.1 0,5 1 20 

           

298    

           

317    Kesim 

| autoinhibited Ca(2+)-ATPase 10 | 
Chr4:14610883-14619685 REVERSE 

LENGTH=3874 | 201606 

TCGCAGGAGAGATGGC
ACTGTC AT3G58940.2 3,5 1 22 

        
1.211    

        
1.232    Kesim 

| F-box/RNI-like superfamily protein | 

Chr3:21780785-21783663 REVERSE 
LENGTH=2325 | 201606 

TCGCTTGGTGCAGGTC

GGG AT3G19740.1 1,5 1 19 

        

2.073    

        

2.091    Kesim 

| P-loop containing nucleoside triphosphate 

hydrolases superfamily protein | 
Chr3:6855688-6863547 REVERSE 

LENGTH=3492 | 201606 

TCGCTTGGTGCAGGTC

GGGA AT1G48410.3 3 1 20 

           

522    

           

541    Kesim 

| Stabilizer of iron transporter SufD / 

Polynucleotidyl transferase | 
Chr1:17885633-17892596 REVERSE 

LENGTH=3407 | 201606 

TCGCTTGGTGCAGGTC

GGGAA AT1G48410.3 3 1 21 

           

521    

           

541    Kesim 

| Stabilizer of iron transporter SufD / 
Polynucleotidyl transferase | 

Chr1:17885633-17892596 REVERSE 

LENGTH=3407 | 201606 

TCGCTTGGTGCAGGTC
GGGAAC AT1G48410.3 3 1 22 

           
520    

           
541    Kesim 

| Stabilizer of iron transporter SufD / 

Polynucleotidyl transferase | 

Chr1:17885633-17892596 REVERSE 
LENGTH=3407 | 201606 

TCGCTTGGTGCAGGTC
GGGAC AT1G48410.3 3 1 21 

           
521    

           
541    Kesim 

| Stabilizer of iron transporter SufD / 

Polynucleotidyl transferase | 

Chr1:17885633-17892596 REVERSE 
LENGTH=3407 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCAT

CCCC AT1G30490.1 0,5 1 20 

           

928    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 
protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCAT

CCCCC AT1G30490.1 0,5 1 21 

           

927    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 
protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 
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TCGGACCAGGCTTCATT

CCC AT1G30490.1 0,5 1 20 

           

928    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT

CCCC AT1G30490.1 0,5 1 21 

           

927    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 
lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT

CCCCC AT1G30490.1 0,5 1 22 

           

926    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 
lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT
CCCT AT1G30490.1 0,5 1 21 

           
927    

           
947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 
REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT
CCTC AT1G30490.1 0,5 1 21 

           
927    

           
947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 
REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT

CCTT AT1G30490.1 0,5 1 21 

           

927    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 

lipid-binding START domain-containing 
protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCGGACCAGGCTTCATT

CTC AT1G30490.1 0,5 1 20 

           

928    

           

947    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 
lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCTCGGACCAGGCTTC

ATTCC AT1G30490.1 3 1 21 

           

929    

           

949    Kesim 

| Homeobox-leucine zipper family protein / 
lipid-binding START domain-containing 

protein | Chr1:10796124-10801093 

REVERSE LENGTH=3079 | 201606 

TCTGGATCAGAGGGAG

TATA AT5G49340.1 2,5 1 20 

           

196    

           

215    Kesim 

| TRICHOME BIREFRINGENCE-LIKE 4 

| Chr5:20007313-20009038 REVERSE 

LENGTH=1409 | 201606 

TCTTATATTATGGGACG

GAGG AT1G48260.2 2 1 21 

        

2.625    

        

2.645    Kesim 

| CBL-interacting protein kinase 17 | 
Chr1:17813886-17817406 REVERSE 

LENGTH=2705 | 201606 

TCTTTCCTACTCCTCCC

ATACC AT1G51480.1 2 1 22 

           

605    

           

626    Kesim 

| disease resistance protein (CC-NBS-LRR 
class) family protein | Chr1:19090716-

19093478 REVERSE LENGTH=2763 | 

201606 

TGAAGCTGCCAGCATG

ATCT AT5G37020.2 3,5 1 20 

        

2.371    

        

2.390    Kesim 

| auxin response factor 8 | Chr5:14630028-
14634387 FORWARD LENGTH=2844 | 

201606 
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TGAAGCTGCCAGCATG

ATCTA AT5G37020.2 3,5 1 21 

        

2.370    

        

2.390    Kesim 

| auxin response factor 8 | Chr5:14630028-

14634387 FORWARD LENGTH=2844 | 

201606 

TGAAGCTGCCAGCATG
ATCTC AT1G30330.2 3,5 1 21 

        
3.236    

        
3.256    Kesim 

| auxin response factor 6 | Chr1:10685822-

10690838 REVERSE LENGTH=3827 | 
201606 

TGAAGCTGCCAGCATG

ATCTG AT5G37020.2 3,5 1 21 

        

2.370    

        

2.390    Kesim 

| auxin response factor 8 | Chr5:14630028-

14634387 FORWARD LENGTH=2844 | 

201606 

TGAAGCTGCCAGCATG

ATCTGA AT5G37020.2 3,5 1 22 

        

2.369    

        

2.390    Kesim 

| auxin response factor 8 | Chr5:14630028-

14634387 FORWARD LENGTH=2844 | 

201606 

TGAAGCTGCCAGCATG

ATCTGC AT3G61310.1 3,5 1 22 

        

1.521    

        

1.543    Kesim 

| AT hook motif DNA-binding family 
protein | Chr3:22687610-22693150 

REVERSE LENGTH=4959 | 201606 

TGAAGCTGCCAGCATG

ATCTT AT1G30330.2 3,5 1 21 

        

3.236    

        

3.256    Kesim 

| auxin response factor 6 | Chr1:10685822-

10690838 REVERSE LENGTH=3827 | 

201606 

TGAAGTGTTTGGGGGA

ACTC AT5G43780.1 0,5 1 20 

           

597    

           

616    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 
Chr5:17589394-17591737 REVERSE 

LENGTH=1904 | 201606 

TGAAGTGTTTGGGGGA

ACTC AT5G43780.1 4,5 1 20 

           

566    

           

585    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 
transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 

LENGTH=1904 | 201606 

TGAAGTGTTTGGGGGA
ACTTT AT5G43780.1 0,5 1 21 

           
596    

           
616    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 
LENGTH=1904 | 201606 

TGAAGTGTTTGGGGGA
ACTTT AT5G43780.1 4,5 1 21 

           
565    

           
585    Kesim 

| Pseudouridine synthase/archaeosine 

transglycosylase-like family protein | 

Chr5:17589394-17591737 REVERSE 
LENGTH=1904 | 201606 

TGACAATGAGAGAGAG

CACAC AT5G65950.1 3 1 21 

        

2.058    

        

2.078    Kesim 

| trafficking protein particle complex 

subunit-like protein | Chr5:26380123-
26385335 FORWARD LENGTH=4115 | 

201606 

TGACAGAAGAGAGTGA
GCAC AT2G33810.1 0,5 1 20 

           
787    

           
806    Kesim 

| squamosa promoter binding protein-like 3 

| Chr2:14305001-14306072 FORWARD 
LENGTH=981 | 201606 

TGACAGAAGAGAGTGA
GCACT AT1G27370.6 1 1 21 

        
2.738    

        
2.758    Kesim 

| squamosa promoter binding protein-like 

10 | Chr1:9505115-9508542 REVERSE 
LENGTH=3184 | 201606 

TGACAGAAGATAGAGA

GCAC AT1G27370.6 1,5 1 20 

        

2.739    

        

2.758    

Transla

syon 

| squamosa promoter binding protein-like 

10 | Chr1:9505115-9508542 REVERSE 

LENGTH=3184 | 201606 
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TGACGACGAGAGAGAG

CACGC AT4G19610.1 1 1 21 

             

95    

           

115    Kesim 

| nucleotide/nucleic acid binding protein | 

Chr4:10677202-10681773 FORWARD 

LENGTH=2881 | 201606 

TGATTGAGCCGTGCCA
ATATC AT4G00150.1 0,5 1 21 

        
1.065    

        
1.085    Kesim 

| GRAS family transcription factor | 

Chr4:57140-59495 REVERSE 
LENGTH=2356 | 201606 

TGCACTGCCTCTTCCCT

GGC AT2G02850.1 0 1 20 

           

279    

           

298    Kesim 

| plantacyanin | Chr2:826299-827994 

REVERSE LENGTH=995 | 201606 

TGCACTGCCTCTTCCCT
GGCT AT2G02850.1 2 1 21 

           
277    

           
298    Kesim 

| plantacyanin | Chr2:826299-827994 
REVERSE LENGTH=995 | 201606 

TGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTG AT2G33770.1 1,5 1 21 

           

902    

           

922    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

TGCCAAAGGAGAGTTG
CCCTG AT2G33770.1 1,5 1 21 

        
1.016    

        
1.036    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 
REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

TGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTG AT2G33770.1 1,5 1 21 

           

959    

           

979    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

TGCCAAAGGAGAGTTG
CCCTG AT2G33770.1 2 1 21 

           
680    

           
700    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 
REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

TGCCAAAGGAGAGTTG

CCCTG AT2G33770.1 2,5 1 21 

           

813    

           

833    Kesim 

| phosphate 2 | Chr2:14277558-14283113 

REVERSE LENGTH=4176 | 201606 

TGCCTGGCTCCCTGTAT

GCC AT1G77850.1 0,5 1 20 

        

1.649    

        

1.668    Kesim 

| auxin response factor 17 | Chr1:29272074-
29275419 FORWARD LENGTH=2315 | 

201606 

TGCCTGGCTCCCTGTAT

GCTT AT1G77850.1 0,5 1 21 

        

1.648    

        

1.668    Kesim 

| auxin response factor 17 | Chr1:29272074-
29275419 FORWARD LENGTH=2315 | 

201606 

TGGAACGGAGGAATTT

TATAG AT1G28610.1 2 1 21 

        

1.400    

        

1.420    Kesim 

| GDSL-like Lipase/Acylhydrolase 

superfamily protein | Chr1:10053443-
10055881 REVERSE LENGTH=1906 | 

201606 

TGGAGAAGCAGGGCAC

GTGCA AT5G53950.1 1 1 21 

           

832    

           

852    Kesim 

| NAC (No Apical Meristem) domain 
transcriptional regulator superfamily 

protein | Chr5:21901704-21903854 

REVERSE LENGTH=1449 | 201606 

TGGAGAAGGGGAGCAC

GTGCA AT5G49870.1 1,5 1 21 

        

1.839    

        

1.859    Kesim 

| Mannose-binding lectin superfamily 
protein | Chr5:20270101-20272895 

REVERSE LENGTH=2113 | 201606 

TGGAGGCAGCGGTTCA

TCGATC AT2G28600.1 3 1 22 

        

1.565    

        

1.586    Kesim 

| P-loop containing nucleoside triphosphate 
hydrolases superfamily protein | 

Chr2:12251784-12254872 FORWARD 

LENGTH=1770 | 201606 

TGGCGCTAGAAGGAGG

GCCT AT5G59810.1 3 1 20 

           

845    

           

864    Kesim 

| Subtilase family protein | Chr5:24096807-
24100593 REVERSE LENGTH=2631 | 

201606 
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TGGGGACTCGAAGACG

ATCATAT AT4G00910.1 4 1 23 

           

465    

           

487    Kesim 

| aluminum activated malate transporter 

family protein | Chr4:387388-391441 

REVERSE LENGTH=3594 | 201606 

TTAGATGACCATCAAC
AAACA AT1G02860.1 0 1 21 

           
258    

           
278    Kesim 

| SPX (SYG1/Pho81/XPR1) domain-

containing protein | Chr1:635144-637262 
FORWARD LENGTH=1517 | 201606 

TTAGATGACCATCAAC

AAACG AT1G02860.1 0 1 21 

           

258    

           

278    Kesim 

| SPX (SYG1/Pho81/XPR1) domain-

containing protein | Chr1:635144-637262 

FORWARD LENGTH=1517 | 201606 

TTAGATGACCATCAAC

AAACT AT1G02860.3 0 1 21 

           

258    

           

278    Kesim 

| SPX (SYG1/Pho81/XPR1) domain-

containing protein | Chr1:635144-636389 

FORWARD LENGTH=1065 | 201606 

TTAGATTCACGCACAA

ACTCG AT1G31280.1 0 1 21 

        

3.429    

        

3.449    Kesim 

| Argonaute family protein | 
Chr1:11181504-11185396 FORWARD 

LENGTH=3602 | 201606 

TTCAAGAAAGCTGTGG

GAAAA AT5G50160.2 4,5 1 21 

           

978    

           

998    Kesim 

| ferric reduction oxidase 8 | 

Chr5:20415764-20418847 FORWARD 

LENGTH=2605 | 201606 

TTCAATAAAGCTGTGG
GAAG AT3G54280.2 2 1 20 

        
1.124    

        
1.143    Kesim 

| ROOT GROWTH DEFECTIVE 3 | 

Chr3:20091976-20104257 FORWARD 
LENGTH=6632 | 201606 

TTCCAAAGGGATCGCA
TTGAT AT1G12820.1 1 1 21 

        
1.890    

        
1.910    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-

4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 
201606 

TTCCAAAGGGATCGCA
TTGATC AT1G12820.1 1 1 22 

        
1.889    

        
1.910    Kesim 

| auxin signaling F-box 3 | Chr1:4368760-

4371298 REVERSE LENGTH=2234 | 
201606 

TTCCACAGCTTTCTTGA

ACTA AT5G01370.1 1,5 1 21 

           

709    

           

729    Kesim 

| ALC-interacting protein 1 | Chr5:152446-

154467 FORWARD LENGTH=1585 | 

201606 

TTCCACAGCTTTCTTGA

ACTG AT5G01370.1 1,5 1 21 

           

709    

           

729    Kesim 

| ALC-interacting protein 1 | Chr5:152446-

154467 FORWARD LENGTH=1585 | 

201606 

TTCCACAGCTTTCTTGA

ACTGT AT5G01370.1 1,5 1 22 

           

708    

           

729    Kesim 

| ALC-interacting protein 1 | Chr5:152446-
154467 FORWARD LENGTH=1585 | 

201606 

TTCCACAGCTTTCTTGA

ACTT AT5G01370.1 1,5 1 21 

           

709    

           

729    Kesim 

| ALC-interacting protein 1 | Chr5:152446-
154467 FORWARD LENGTH=1585 | 

201606 

TTCCACAGGCTTTCTTG
AACTG AT3G52910.1 0 1 22 

           
800    

           
821    Kesim 

| growth-regulating factor 4 | 

Chr3:19615977-19618507 REVERSE 
LENGTH=1582 | 201606 

TTCCACGGCTTTCTTGA
ACTG AT1G62740.1 3 1 21 

           
357    

           
377    Kesim 

| stress-inducible protein | Chr1:23230922-

23233543 FORWARD LENGTH=1983 | 
201606 
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TTCCACGGCTTTCTTGA

ACTT AT5G01370.1 2 1 21 

           

709    

           

729    Kesim 

| ALC-interacting protein 1 | Chr5:152446-

154467 FORWARD LENGTH=1585 | 

201606 

TTCCCAAGCCCGCCCAT
TCCAA AT4G26520.3 1 1 22 

        
1.574    

        
1.595    Kesim 

| Aldolase superfamily protein | 

Chr4:13388348-13390862 FORWARD 
LENGTH=1639 | 201606 

TTCCGAGGCCACCCATT
CCAAC AT1G58602.1 2 1 22 

        
1.052    

        
1.073    Kesim 

| LRR and NB-ARC domains-containing 

disease resistance protein | Chr1:21746373-

21765074 FORWARD LENGTH=4404 | 
201606 

TTGAACTGAAGGGAGC

TCCC AT1G31880.1 3 1 20 

             

17    

             

36    Kesim 

| DZC (Disease resistance/zinc 

finger/chromosome condensation-like 
region) domain containing protein | 

Chr1:11445490-11450232 FORWARD 

LENGTH=1617 | 201606 

TTGACAGAAGAGAGAG

AGCAC AT1G27370.6 0 1 21 

        

2.739    

        

2.759    Kesim 

| squamosa promoter binding protein-like 
10 | Chr1:9505115-9508542 REVERSE 

LENGTH=3184 | 201606 

TTGACAGAAGAGAGTG

AGCAC AT1G27370.6 1 1 21 

        

2.739    

        

2.759    Kesim 

| squamosa promoter binding protein-like 
10 | Chr1:9505115-9508542 REVERSE 

LENGTH=3184 | 201606 

TTGACAGAAGATAGAG
AGCAC AT1G27370.6 1,5 1 21 

        
2.739    

        
2.759    Kesim 

| squamosa promoter binding protein-like 

10 | Chr1:9505115-9508542 REVERSE 
LENGTH=3184 | 201606 

TTGACGACGAGAGAGA
GCACA AT4G19610.1 1,5 1 21 

             
96    

           
116    Kesim 

| nucleotide/nucleic acid binding protein | 

Chr4:10677202-10681773 FORWARD 
LENGTH=2881 | 201606 

TTGACGACGAGAGAGA
GCACG AT4G19610.1 1,5 1 21 

             
96    

           
116    Kesim 

| nucleotide/nucleic acid binding protein | 

Chr4:10677202-10681773 FORWARD 
LENGTH=2881 | 201606 

TTGAGCCGCGCCAATA

TCACT AT3G60630.1 0 1 21 

        

1.097    

        

1.117    Kesim 

| GRAS family transcription factor | 

Chr3:22410240-22412663 REVERSE 

LENGTH=2424 | 201606 

TTGAGCCGTGCCAATA

TCACG AT4G00150.1 0,5 1 21 

        

1.062    

        

1.082    Kesim 

| GRAS family transcription factor | 

Chr4:57140-59495 REVERSE 

LENGTH=2356 | 201606 

TTGAGTGCAGCGTTGA
TGAAA AT2G29130.1 0,5 1 21 

           
782    

           
802    Kesim 

| laccase 2 | Chr2:12524827-12527803 
REVERSE LENGTH=2188 | 201606 

TTGGACAGAGAAATCA
CGGTCA AT4G01810.2 4 1 22 

        
3.213    

        
3.234    Kesim 

| Sec23/Sec24 protein transport family 

protein | Chr4:776460-780201 REVERSE 
LENGTH=3316 | 201606 

TTGGACCAGGCTTCATT

CCCC AT4G03250.1 1 1 21 

        

1.041    

        

1.061    Kesim 

| Homeodomain-like superfamily protein | 

Chr4:1424902-1428062 FORWARD 

LENGTH=1990 | 201606 
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TTGGACTGAAGGGAGC

TCC AT2G26950.1 1,5 1 19 

           

828    

           

846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTGGACTGAAGGGAGC
TCCC AT2G26950.1 1,5 1 20 

           
827    

           
846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 
LENGTH=1212 | 201606 

TTGGACTGAAGGGAGC

TCCCA AT2G26950.1 1,5 1 21 

           

826    

           

846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTGGACTGAAGGGAGC

TCCCT AT2G26950.1 1,5 1 21 

           

826    

           

846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTGGACTGAAGGGAGC

TCCT AT2G26950.1 1,5 1 20 

           

827    

           

846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 
Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTGGACTGAAGGGAGC

TCCTT AT2G31070.1 2 1 21 

        

1.380    

        

1.400    Kesim 

| TCP domain protein 10 | Chr2:13220478-

13222642 REVERSE LENGTH=2017 | 

201606 

TTGGACTGAAGGGAGC
TCCTTC AT2G31070.1 2 1 22 

        
1.379    

        
1.400    Kesim 

| TCP domain protein 10 | Chr2:13220478-

13222642 REVERSE LENGTH=2017 | 
201606 

TTGGACTGAAGGGTGC
TCCC AT2G31070.1 1 1 20 

        
1.381    

        
1.400    Kesim 

| TCP domain protein 10 | Chr2:13220478-

13222642 REVERSE LENGTH=2017 | 
201606 

TTGGCATTCTGTCCACC

TCC AT1G27340.1 1 1 20 

        

1.549    

        

1.568    Kesim 

| Galactose oxidase/kelch repeat 

superfamily protein | Chr1:9495344-
9498085 FORWARD LENGTH=2029 | 

201606 

TTGGGCTGAAGGGAGC
TCCC AT2G26950.1 2 1 20 

           
827    

           
846    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 
LENGTH=1212 | 201606 

TTGGTTTGAAGGGAGC
TCTAC AT2G32460.2 0,5 1 21 

           
971    

           
991    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 
LENGTH=1760 | 201606 

TTGTCAGGCTTGTTATT

CTCC AT1G78230.1 3 1 21 

           

591    

           

611    Kesim 

| Outer arm dynein light chain 1 protein | 

Chr1:29430052-29432764 FORWARD 

LENGTH=2468 | 201606 

TTTGGACTGAAGGGAG

CTCCT AT2G26950.1 2 1 21 

           

827    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 

Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTTGGACTGAAGGGAG

CTCTA AT2G26950.1 2 1 21 

           

827    

           

847    Kesim 

| myb domain protein 104 | 
Chr2:11500721-11502136 REVERSE 

LENGTH=1212 | 201606 

TTTGGATTGAAGGGAG

CTCCT AT3G60460.1 2 1 21 

           

182    

           

202    Kesim 

| myb-like HTH transcriptional regulator 
family protein | Chr3:22342321-22343576 

REVERSE LENGTH=1087 | 201606 
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TTTGGATTGAAGGGAG

CTCTA AT2G32460.2 2 1 21 

           

972    

           

992    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 

LENGTH=1760 | 201606 

TTTGGATTGAAGGGAG
CTCTC AT2G32460.2 2 1 21 

           
972    

           
992    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 
LENGTH=1760 | 201606 

TTTGGATTGAAGGGAG

CTCTG AT2G32460.2 2 1 21 

           

972    

           

992    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 

LENGTH=1760 | 201606 

TTTGGATTGAAGGGAG

CTCTT AT2G32460.2 2 1 21 

           

972    

           

992    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 

LENGTH=1760 | 201606 

TTTGGGAATCTCTCTGA

TGCAC AT3G22050.1 2 1 22 

           

835    

           

856    Kesim 

| cysteine-rich repeat secretory protein%2C 
putative (DUF26) | Chr3:7763968-7765326 

FORWARD LENGTH=1123 | 201606 

TTTGGTTTGAAGGGAG

CTCTA AT2G32460.2 0,5 1 21 

           

972    

           

992    Kesim 

| myb domain protein 101 | 

Chr2:13782208-13784471 REVERSE 

LENGTH=1760 | 201606 

TTTTCCCAAGACCTCCC
ATACC AT1G63350.4 2 1 22 

           
714    

           
735    

Transla
syon 

| Disease resistance protein (CC-NBS-LRR 

class) family | Chr1:23494686-23497810 
REVERSE LENGTH=2913 | 201606 

TTTTGGAACGGAGTGA
GTATT AT5G65440.9 1,5 1 21 

        
2.853    

        
2.873    Kesim 

| transmembrane protein | Chr5:26151422-

26156896 FORWARD LENGTH=3497 | 
201606 
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Ek 38: Bilinen miRNA'lar ile eşleşen dizilerin Arabidopsis thaliana'da hedefledikleri 

genlerin KEGG ortoloji analizi sonucunda etkilendiği belirlenen yolaklar ve gen 

sayıları CD'de Ek 38 olarak verilmiştir 
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Ek 39: Kuraklık stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"amino şeker ve nükleotid şeker metabolizması" bakımından ortoloji analizi 

(KEGG), (yeşil işaretliler hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 40: Kuraklık stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"glisin, serin ve threonin metabolizması" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil 

işaretliler hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 41: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"tüm metabolik yolaklar" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (kırmızı çizgiler 

etkilenen yolakları ifade etmektedir) 
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Ek 42: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"endositoz yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler hedeflenen 

genleri ifade etmektedir) 
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Ek 43: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"ribozom yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler hedeflenen 

genleri ifade etmektedir) 
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Ek 44: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"splayzozom yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 45: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"viral karsinogenesis" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



272 

 

Ek 46: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"RNA taşıma yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 47: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"bitki hormon sinyal  yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 48: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"termogenesis yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 49: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"oksidatif fosforilasyon" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 

 

 

 

 

 

 

 

 



276 

 

Ek 50: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"hücre döngüsü" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler hedeflenen 

genleri ifade etmektedir) 
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Ek 51: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"mRNA izleme yolağı" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 52: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"protein işlenmesi" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler hedeflenen 

genleri ifade etmektedir) 
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Ek 53: Virüs stresi uygulanmış örnekte bilinen miRNA'lar ile eşleşen küçük RNA 

dizilerinin bazı varyantları tarafından Arabidopsis thaliana'da hedeflenen genlerin 

"transkripsiyon faktörleri" bakımından ortoloji analizi (KEGG), (yeşil işaretliler 

hedeflenen genleri ifade etmektedir) 
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Ek 54: Gen ontoloji analizi sonuçları (Analizler CD'de Ek 54 olarak verilmiştir) 

Ontoloji KN-sRNA (%) VR-sRNA (%) KR-sRNA (%) 
M

o
le

k
ü

le
r
 F

o
n

k
si

y
o

n
 

Translasyon regülatör aktivitesi 0 0,70 0,60 

Translasyon regülatör aktivitesi 7,60 5,20 4,70 

Moleküler dönüştürücü aktivite 0,80 2,10 1,20 

Bağlama 30,30 29,70 30,20 

Yapısal moleküler aktivite 3,40 3,90 4,10 

Moleküler fonksiyon düzenliyici 4,20 3,50 2,90 

Katalitik aktivite 46,20 44,90 47,10 

Taşıyıcı aktivite 7,60 10 9,30 

B
iy

o
lo

ji
k

 P
ro

se
s 

Üreme 1,50 0,50 1,20 

Uyaranlara yanıt 8,50 6,90 6,40 

Gelişimsel proses 4,60 3,40 5,30 

Hücresel proses 11,50 8,40 7,60 

Metabolik proses 40 39,40 43,30 

Biyolojik düzenleme 16,20 16,30 15,80 

Hücresel içerik organizasyonu ve biogenesis 9,20 12,70 10,50 

Lokalizasyon 8,50 11,90 8,20 

Çoklu organizma prosesi 0 0,30 0,60 

Ritmik proses 0 0,10 0,60 

Çoklu hücresel proses 0 0,10 0,60 

H
ü

cr
e
se

l 
K

o
m

p
a

n
en

t 

Supramoleküler kompleks 0,90 1,40 0,70 

Hücre birleşme 1,80 1,90 3,30 

Membran 5,30 6,80 5,30 

Protein içeren kompleks 11,40 13,30 13,20 

Organel 40,40 30 33,60 

Ekstraselüler bölge 0 0,60 0,70 

Hücre 40,40 45,90 43,40 
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Ek 55: miRNA validasyonunda RT-PCR sonucunda elde edilen ifade seviyelerinin 

karşılaştırılmasında kullanılan küçük RNA dizilerinin ham ifade değerleri 

Küçük RNA dizisi miRNA 

KN-

sRNA 

(count) 

VR-

sRNA 

(count) 

KR-

sRNA 

(count) 

AAACAGAATACACGTCGCGACCCG 

Potansiyel miRNA 

adayı 1 68 1* 63 

ATATACTTCCTCCGTTCCAAAATA miR5161 19 391 35 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA miR168 121 5034 356 

TTTGGATTGAAGGGAGCTCTA miR159 3174 251289 6256 

TTCACGTCGGGTTCACCA miR894 1164 14864 7630 

* VR-sRNA da ifadesi "0" olduğundan hesaplama yapılabilmesi için "1" olarak 

değerlendirilmiştir. 
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Ek 56: miRNA validasyonu için gerçekleştirilen RT-PCR verileri (Örneklere ait Ct 

değerleri ortalamaları) 

miRNA 

Ct değerleri ortalamaları 2^-ddCT 

KN-RNA 

(cDNA) 

VR-RNA 

(cDNA)  

KR-RNA 

(cDNA) 
VR-RNA/KN-RNA KR-RNA/KN-RNA 

U6 (housekeeping) 25,86 25,13 25,32 1 1 

Potansiyel miRNA 31,33 34,40 29,91 -13,93 1,84 

miR5161 29,72 26,61 28,11 5,23 2,10 

miR168 28,83 25,42 26,69 6,42 3,02 

miR159 28,96 22,21 25,85 65,04 5,91 

miR894 22,18 18,96 19,85 5,60 3,45 
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Ek 57: miRNA ve hedef gen validasyonu için gerçekleştirilen korelasyon analizleri 

CD'de Ek 57 olarak verilmiştir 
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Ek 58: Hedef gen validasyonunda RT-PCR sonucunda elde edilen ifade seviyelerinin 

karşılaştırılmasında kullanılan küçük RNA dizilerinin ham ifade değerleri 

Küçük RNA dizisi miRNA 

KN-

sRNA 

(count) 

VR-

sRNA 

(count) 

KR-

sRNA 

(count) 

AAGGAGATGAGAGAGATAGAGAGA 

Potansiyel miRNA adayı 

2 1 43 1 

TCGCTTGGTGCAGGTCGGGAA MIR168 121 5034 356 

* KN-sRNA ve KR-sRNA'da ifadesi "0" olduğundan hesaplama yapılabilmesi için "1" 

olarak değerlendirilmiştir. 
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Ek 59: Hedef gen validasyonu için gerçekleştirilen RT-PCR verileri (Örneklere ait Ct 

değerleri ortalamaları) 

miRNA 

Ct değerleri ortalamaları 2^-ddCT 

KN-RNA 

(cDNA) 

VR-RNA 

(cDNA) 

KR-RNA 

(cDNA) 

VR-RNA/ 

KN-RNA 

KR-RNA/ 

KN-RNA 

Histon H3.3 

(housekeeping) 30,98 31,65 32,57 1 1 

Potansiyel miRNA 29,24 31,81 30,86 -3,76 -1,03 

miR168 26,53 28,68 30,05 -2,80 -3,82 
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Ek 60: Kontrol örneği ile virüs stresi uygulanmış örnekte olgun miRNA ifade farklılık 

değerlerinin miRNA varyantları ve hedef genlerine göre değerlendirilmesi 
m

iR
N

A
 

Orjinal (ham) 

ifade değeri 

Normalize 

edilmiş ifade 

değeri 

K
a

t 
d
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iş
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i 
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K
N

-s
R

N
A

 

V
R

-s
R

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

V
R

-s
R

N
A

 
miR1118 25 297 1,99 4,46 2,24 

Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR1118 (2,24) 

miR1127   96 0 1,44 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1128   33 0 0,50 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
İfade farkı ölçülememiştir 

miR1128 

miR1128   102 0 1,53 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

İfade farkı ölçülememiştir 

miR1130b   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1133   35 0 0,53 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1320   32 0 0,48 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1436 16 365 1,28 5,48 4,29 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR1436 (4,29) 

miR1439   16 0 0,24 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1511   6 0 0,09 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1515a//

miR1515b 
126 788 10,05 11,83 1,18 Değerlendirme dışı (ifade farkı yok)   

miR1520f   8 0 0,12 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

  

miR1520n   98 0 1,47 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR156b 18 129 1,44 1,94 1,35 
Değerlendirme dışı (ifade farkı yok, 

hedef gen farklı) 

miR156/157 (4,54) 

miR156c   48 0 0,72 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR156d   83 0 1,25 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR156e 29 265 2,31 3,98 1,72 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR156f 6 5 0,48 0,08 -6,37 
Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR156k//mi

R156n//miR
156o 

29 863 2,31 12,96 5,60 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
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Ek 60 (devamı) 
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miR156q//mi

R156s 
  58 0 0,87 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR156/157 (4,54) 

miR157c//mi

R156a//miR
156c 

  50 0 0,75 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR157d   31 0 0,47 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159   57 0 0,86 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR159 (14,12) 

miR159   77 0 1,16 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159a   10 0 0,15 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR159a   36 0 0,54 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159a 100 3.509 7,98 52,69 6,61 
Değerlendirme dışı (hedef gen 
farklı) 

miR159a//mi

R159b//miR

159 

3.433 263.770 273,83 3960,67 14,46 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR159b 49 1.993 3,91 29,93 7,66 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159b 106 13.612 8,46 204,39 24,17 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159b 640 40.175 51,05 603,25 11,82 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159c   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR159c 119 1.817 9,49 27,28 2,87 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR159c 47 7.524 3,75 112,98 30,14 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR159c//mi

R159d 
  6 0 0,09 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen yok) 

miR159f   143 0 2,15 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 
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miR160a   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR160 (6,35) miR160a   143 0 2,15 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR160c 5 26 0,40 0,39 -1,02 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR162   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR162 (2,85) 

miR162a 33 399 2,63 5,99 2,28 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR162a//mi

R162 
358 5.521 28,56 82,90 2,90 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR162a//mi
R162b 

  8 0 0,12 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR162a//mi

R162b 
5 58 0,40 0,87 2,18 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR164   9 0 0,14 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR164 (22,74) 
miR164b//mi

R164c 
32 3.866 2,55 58,05 22,74 

Varyantı/varyantları değerlendirme 

dışındadır 

miR165a//mi
R165b 

  186 0 2,79 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR165/166 (7,97) 

miR165a//mi

R165b 
20 1.803 1,60 27,07 16,97 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166 31 1.990 2,47 29,88 12,08 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166 410 5.552 32,70 83,37 2,55 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166a//mi

R166c//miR

166d 

25 197 1,99 2,96 1,48 
Değerlendirme dışı (ifade farkı yok 
hedef gen farklı) 

miR166a//mi
R166h//miR

166i//miR16

6d//miR166e
//miR166b 

401 11.340 31,99 170,28 5,32 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR166b   20 0 0,30 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen yok) 

miR166b   94 0 1,41 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR166b 5 278 0,40 4,17 10,47 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
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miR166b 37 493 2,95 7,40 2,51 Değerlendirme dışı (hedef gen yok) 

miR165/166 (7,97) 

miR166b//mi

R166c 
5.424 245.683 432,65 3689,08 8,53 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166c 79 729 6,30 10,95 1,74 Değerlendirme dışı (hedef gen yok) 

miR166c//mi

R166a//miR

166d//miR16
6e//miR166b 

404 21.256 32,23 319,17 9,90 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166d 17 1740 1,36 26,13 19,27 Değerlendirme dışı (hedef gen yok) 

miR166e 26 716 2,07 10,75 5,18 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166e 130 846 10,37 12,70 1,23 
Değerlendirme dışı (ifade farkı yok, 

hedef gen farklı) 

miR166e 17 2.115 1,36 31,76 23,42 
Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR166f 35 2.163 2,79 32,48 11,63 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166g   9 0 0,14 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR166g   41 0 0,62 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef yok) 

miR166i   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR166i 12 1.385 0,96 20,80 21,73 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166i 30 2.083 2,39 31,28 13,07 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166j 32 1.618 2,55 24,30 9,52 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166j//mi
R166k//miR

166l 

  171 0 2,57 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR166m 26 1.448 2,07 21,74 10,48 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR166q//mi

R166f//miR1

66j//miR166
c 

233 3.065 18,59 46,02 2,48 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
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miR167   29 0 0,44 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR167 (11,6) 

miR167 204 10.037 16,27 150,71 9,26 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR167a 19 3.252 1,52 48,83 32,22 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR167a//mi

R167b//miR
167c//miR16

7e 

  226 0 3,39 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR167b   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR167b//mi

R167d 
  74 0 1,11 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR167d   124 0 1,86 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR167f   22 0 0,33 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR168   20 0 0,30 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR168 (5,04) 

miR168 10 138 0,80 2,07 2,60 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR168 82 517 6,54 7,76 1,19 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR168a 6 127 0,48 1,91 3,98 
Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR168b   36 0 0,54 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR168b 12 79 0,96 1,19 1,24 
Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

ifade farkı yok, hedef gen farklı) 

miR168b//mi
R168 

130 5.249 10,37 78,82 7,60 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR169   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

  

miR169a   105 0 1,58 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 
farklı) 

miR169h   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR169i   28 0 0,42 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 
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miR169j//mi

R169k//miR

169l 

  224 0 3,36 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı)  

miR171c 26 614 2,07 9,22 4,45 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR171 (6,62) 

miR171g//mi

R171k 
  7 0 0,11 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR171k//mi
R171j 

  291 0 4,37 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR171o   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR172a//mi
R172f 

  82 0 1,23 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

  
miR172c   5 0 0,08 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR172c//mi
R172d//miR

172f 

  17 0 0,26 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR1863   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR1873   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR2916 1.577 6.528 125,79 98,02 -1,28 Değerlendirme dışı (İfade farkı yok)   

miR319   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR319 (72,2) 

miR319   8.151 0 122,39 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR319a//mi

R319b 
  20 0 0,30 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR319a//mi

R319c//miR
319b//miR31

9g//miR319k 

154 62.585 12,28 939,75 76,50 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR319b   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR319b   19 0 0,29 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR319b//mi
R319d//miR

319e 

8 346 0,64 5,20 8,14 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
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miR319c   14 0 0,21 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR319 (72,2) 

miR319c   22 0 0,33 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR319c//mi
R319d 

  92 0 1,38 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR319c//mi

R319d 
6 105 0,48 1,58 3,29 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR319c//mi
R319f//miR3

19a//miR319

//miR319b 

34 3.747 2,71 56,26 20,75 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR319e   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR319g//mi

R319l 
  7 0 0,11 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR319h   45 0 0,68 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR319i   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR3627 63 632 5,03 9,49 1,89 
Varyantı/varyantları değerlendirme 

dışındadır 

miR3627 (1,89) miR3627a//

miR3627b//
miR3627c 

  5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR3630 5 100 0,40 1,50 3,76 Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR3711 86 2.793 6,86 41,94 6,11 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR3711 (6,11) 

miR390   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR390 (8,65) 
miR390a//mi
R390b//miR

390 

24 1.103 1,91 16,56 8,65 
Varyantı/varyantları değerlendirme 

dışındadır 

miR390b   8 0 0,12 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR393   59 0 0,89 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
miR393 (4,9) 

miR393a   14 0 0,21 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 
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miR393a//mi

R393b 
12 841 0,96 12,63 13,19 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR393 (4,9) 

miR393a//mi

R393b//miR
393 

77 1.200 6,14 18,02 2,93 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR393b   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR393b//mi
R393a//miR

393//miR393

c//miR393d 

79 2.249 6,30 33,77 5,36 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR393c   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR394a//mi

R394b//miR

394 

10 1.584 0,80 23,78 29,82 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR 394 (29,8) 

miR3954b   13 0 0,20 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

  

miR395a   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR395b   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR395d   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR395d//mi

R395e//miR
395f//miR39

5g 

  14 0 0,21 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR396 636 61.225 50,73 919,33 18,12 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR396 (19,13) 

miR396a   97 0 1,46 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR396a   111 0 1,67 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR396a   119 0 1,79 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR396a   218 0 3,27 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR396a 12 317 0,96 4,76 4,97 
Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 
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miR396b 8 199 0,64 2,99 4,68 
Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR396 (19,13) 

miR396b//mi

R396a//miR
396//miR396

c//miR396e 

372 40.652 29,67 610,41 20,57 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR396b//mi

R396c//miR
396i//miR39

6j//miR396k/

/miR396l//m
iR396m//mi

R396n//miR

396o//miR39
6p//miR396q

//miR396r//

miR396s//mi

R396t 

  7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR396c   71 0 1,07 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR396e   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR396e   38 0 0,57 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR396e   318 0 4,77 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR396g   31 0 0,47 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR396h   3.098 0 46,52 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 

miR397a//mi

R397b 
  63 0 0,95 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
İfade farkı ölçülememiştir 

miR397 
miR397a//mi

R397b 
  137 0 2,06 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
İfade farkı ölçülememiştir 

miR397b   6 0 0,09 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
İfade farkı ölçülememiştir 

miR398   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR398 (19,54) miR398 6 49 0,48 0,74 1,54 
Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen yok) 

miR398a   10 0 0,15 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen yok) 
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miR398b 91 9.444 7,26 141,81 19,54 
Varyantı/varyantları değerlendirme 

dışındadır 
miR398 (19,54) 

miR398f//mi

R398g 
  97 0 1,46 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen yok) 

miR399a   49 0 0,74 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

İfade farkı ölçülememiştir 

miR399 

miR399b   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR399e   466 0 7,00 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

İfade farkı ölçülememiştir 

miR399f   25 0 0,38 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR403a//mi
R403b 

323 13.764 25,76 206,67 8,02 
Varyantı/varyantları değerlendirme 
dışındadır 

miR403 (8,02) 

miR403b   16 0 0,24 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

miR408   11 0 0,17 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen yok) 

miR408 (5,42) 

miR408 25 966 1,99 14,51 7,27 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR408b//mi
R408 

62 1.475 4,95 22,15 4,48 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR408d   62 0 0,93 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR482c   6 0 0,09 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 

hedef gen farklı) 

  miR482c 33 200 2,63 3,00 1,14 Değerlendirme dışı (İfade farkı yok) 

miR482e   10 0 0,15 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR4995   17 0 0,26 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR5049   115 0 1,73 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

İfade farkı ölçülememiştir miR5049 

miR5054 14 269 1,12 4,04 3,62 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR5054 (3,62) 

miR5077   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR5083   238 0 3,57 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
İfade farkı ölçülememiştir miR5083 
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miR5139 93 1.320 7,42 19,82 2,67 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR5139 (2,67) 

miR5161   22 0 0,33 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR5171a   6 0 0,09 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR5174d   8 0 0,12 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

  

miR5174e   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR5181 9 395 0,72 5,93 8,26 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR5181 (8,26) 

miR5181d   28 0 0,42 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR5205b   63 0 0,95 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

  
miR5205c//
miR5205d 

  20 0 0,30 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük) 

miR535b//mi

R535c//miR
535d//miR53

5e//miR535f 

  50 0 0,75 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük, 
hedef gen farklı) 

miR535 (13,12) miR535c   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR535d   20 0 0,30 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR535d 385 26.804 30,71 402,48 13,11 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR5368 6 18 0,48 0,27 -1,77 Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR6118   19 0 0,29 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR6173   18 0 0,27 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR6300 9 1.512 0,72 22,70 31,63 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
mir6300 (31,63) 

miR6478 210 2.757 16,75 41,40 2,47 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR6478 (2,47) 

miR7122b   7 0 0,11 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR7767   13 0 0,20 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   
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miR7972 423 27.699 33,74 415,92 12,33 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR7972 (12,33) 

miR8155   17 0 0,26 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR8175 465 5.595 37,09 84,01 2,27 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR8175 (2,27) 

miR827   17 0 0,26 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR827 (2,64) miR827 5 85 0,40 1,28 3,20 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirilmiştir 

miR827 40 529 3,19 7,94 2,49 
Aynı hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirilmiştir 

miR845a   12 0 0,18 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR8689   5 0 0,08 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 
Değerlendirme dışı (İfade düşük)   

miR894 198 4.259 15,79 63,95 4,05 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR894 (4,05) 

 

 

 

 

 

 

 

 



298 

 

Ek 61: Kontrol örneği ile virüs stresi uygulanmış örnekte olgun miRNA ifade farklılık 

değerlerinin miRNA varyantları ve hedef genlerine göre değerlendirilmesi 
m

iR
N

A
 

Orjinal (ham) 

ifade değeri 

Normalize 

edilmiş ifade 

değeri 

K
a

t 
d

eğ
iş

im
i 

V
a

ry
a

n
tl

a
rı

n
 i

fa
d

e 

d
eğ

iş
im

le
r
in

in
 o

rt
a

k
 

h
ed

ef
le

re
 g

ö
re

 

d
eğ

er
le

n
d

ir
m

e
si

 

V
a

ry
a

n
tl

a
rı

n
 i

fa
d

e 

d
eğ

iş
im

le
r
i 

v
e 

o
rt

a
k

 

h
ed

ef
le

re
 g

ö
re

 

d
eğ

er
le

n
d

ir
m

e
si

 s
o

n
u

cu
 

if
a

d
e 

d
eğ

iş
im

le
r
i 

K
N

-s
R

N
A

 

K
R

-s
R

N
A

 

K
N

-s
R

N
A

 

K
R

-s
R

N
A

 
miR1118 25 8 1,99 0,39 -5,09 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR1127   7 0 0,34 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 
düşük) 

  

miR1128   15 0 0,73 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR1133   5 0 0,24 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 
düşük) 

  

miR1436 16 45 1,28 2,20 1,73 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR1515a//
miR1515b 

126 13 10,05 0,64 -15,78 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR1515 (-15,78) 

miR1520n   7 0 0,34 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR156d   7 0 0,34 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 
düşük) 

  

miR156e 29 25 2,31 1,22 -1,89 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 

miR156k//mi

R156n//miR
156o 

29 36 2,31 1,76 -1,31 Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, ifade farkı yok) 

miR156q//mi

R156s 
  6 0 0,29 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 

miR159a 100 48 7,98 2,35 -3,39 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen farklı) 

  

miR159a//mi

R159b//miR

159 

3.433 6.462 273,83 316,61 1,16 

Değerlendirme dışı (aynı 

hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirildiğinde 

ifade farkı yok) 

miR159b 49 17 3,91 0,83 -4,69 

Değerlendirme dışı (İfade 
düşük, aynı hedefe sahip 

varyantları ile birlikte 

değerlendirildiğinde ifade farkı 
yok) 

miR159b 106 201 8,46 9,85 1,16 

Değerlendirme dışı (aynı 

hedefe sahip varyantları ile 

birlikte değerlendirildiğinde 
ifade farkı yok) 

miR159b 640 3.143 51,05 153,99 3,02 

Değerlendirme dışı (aynı 

hedefe sahip varyantları ile 
birlikte değerlendirildiğinde 

ifade farkı yok) 
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miR159c 119 19 9,49 0,93 -10,20 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, aynı hedefe sahip 

varyantları ile birlikte 

değerlendirildiğinde ifade farkı 
yok) 

 

miR159c 47 49 3,75 2,40 -1,56 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, aynı hedefe sahip 
varyantları ile birlikte 

değerlendirildiğinde ifade farkı 

yok) 

miR162 358 75 28,56 3,67 -7,77 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR162 (-7,96) miR162a 33 5 2,63 0,24 -10,75 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR162a//mi
R162b 

5 19 0,40 0,93 2,33 
Değerlendirme dışı (İfade 
düşük, hedef gen farklı) 

miR164b//mi

R164c 
32 36 2,55 1,76 -1,45 

Değerlendirme dışı (ifade farkı 

yok) 
  

miR165a//mi
R165b 

20 21 1,60 1,03 -1,55 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR165/166  

(-3,07) 

miR166 31 14 2,47 0,69 -3,60 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166 410 194 32,70 9,51 -3,44 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166a//mi
R166c//miR

166d 

25 5 1,99 0,24 -8,14 Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen farklı) 

miR166a//mi

R166d 
404 71 32,23 3,48 -9,26 

Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166a//mi

R166e//miR
166b//miR16

6d 

401 176 31,99 8,62 -3,71 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166b 5 24 0,40 1,18 2,95 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166c 5.424 3.146 432,65 154,14 -2,81 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166d 17 13 1,36 0,64 -2,13 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen yok) 

miR166e 26 10 2,07 0,49 -4,23 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166e 130 351 10,37 17,20 1,66 
Değerlendirme dışı (hedef gen 

farklı) 
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miR166e 17 23 1,36 1,13 -1,20 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, ifade farkı yok, hedef 

gen farklı) 

miR165/166  

(-3,07) 

miR166f 35 13 2,79 0,64 -4,38 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166i 12 9 0,96 0,44 -2,17 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166i 30 12 2,39 0,59 -4,07 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166j 32 25 2,55 1,22 -2,08 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166j 233 23 18,59 1,13 -16,49 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR166m 26 23 2,07 1,13 -1,84 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR167 204 233 16,27 11,42 -1,43 
Değerlendirme dışı (ifade farkı 
yok) 

  

miR168 10 8 0,80 0,39 -2,04 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR168 (1,94) 

miR168 82 230 6,54 11,27 1,72 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR168a 6 10 0,48 0,49 1,02 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, ifade farkı yok, hedef 

gen farklı) 

miR168b   33 0 1,62 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR168b 12 20 0,96 0,98 1,02 
Değerlendirme dışı (İfade 
düşük, ifade farkı yok, hedef 

gen farklı) 

miR168b//mi

R168 
130 432 10,37 21,17 2,04 

Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR171c 26 24 2,07 1,18 -1,76 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR171k   11 0 0,54 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 

miR2916 1.577 11.871 125,79 581,62 4,62 
Değerlendirme dışı (*) 

Değerlendirme dışı 

(*) 
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miR319   8 0 0,39 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR319 (-1,88) 

miR319a//mi

R319c 
154 115 12,28 5,63 -2,18 

Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR319b//mi

R319d//miR

319e 

8 17 0,64 0,83 1,31 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR3627 63 52 5,03 2,55 -1,97 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR3627 (-1,97) 

miR3711 86 3.238 6,86 158,65 23,13 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR3711 (23,13) 

miR390 24 14 1,91 0,69 -2,79 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR393 77 15 6,14 0,73 -8,36 
Aynı hedefe sahip varyantları 
ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR393 (-8,18) 

miR393 79 16 6,30 0,78 -8,04 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR396 636 192 50,73 9,41 -5,39 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR396 (-5,72) 

miR396a   6 0 0,29 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen farklı) 

miR396a 12 5 0,96 0,24 -3,91 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen farklı) 

miR396b 8 15 0,64 0,73 1,15 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, ifade farkı yok, hedef 
gen farklı) 

miR396c 372 95 29,67 4,65 -6,38 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR398 6 84 0,48 4,12 8,60 
Hedef genleri belirlenemediği 
için varyantları ayrı 

değerlendirilmiştir 

miR398 (8,6) 

miR398b 91 352 7,26 17,25 2,38 
Hedef genleri belirlenemediği 
için varyantları ayrı 

değerlendirilmiştir 

miR398b (2,38) 

miR398f//mi

R398g 
  8 0 0,39 

Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük, hedef gen yok) 
  

miR403a//mi

R403b 
323 47 25,76 2,30 -11,19 

Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR403 (-11,19) 
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Ek 61 (devamı) 
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miR408 25 106 1,99 5,19 2,60 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 
miR408 (2,37) 

miR408 62 230 4,95 11,27 2,28 
Aynı hedefe sahip varyantları 

ile birlikte değerlendirilmiştir 

miR482c 33 51 2,63 2,50 -1,05 
Değerlendirme dışı (ifade farkı 
yok) 

  

miR4995   47 0 2,30 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR5054 14 134 1,12 6,57 5,88 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR5054 (5,88) 

miR5077   16 0 0,78 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR5139 93 354 7,42 17,34 2,34 
Varyantı yoktur, doğrudan 
değerlendirilmiştir 

miR5139 (2,34) 

miR535d 385 190 30,71 9,31 -3,30 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR535 (-3,3) 

miR5368 6 10 0,48 0,49 1,02 
Değerlendirme dışı (ifade 
düşük, ifade farkı yok) 

  

miR5658   5 0 0,24 
Kontrol örneğinde 

ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR6173   12 0 0,59 
Kontrol örneğinde 
ifadesi yoktur 

Değerlendirme dışı (İfade 
düşük) 

  

miR6300 9 8 0,72 0,39 -1,83 
Değerlendirme dışı (İfade 

düşük) 
  

miR6478 210 342 16,75 16,76 1,00 
Değerlendirme dışı (ifade farkı 

yok) 
  

miR7972 423 49 33,74 2,40 -14,05 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR7372 (-14,05) 

miR8175 465 1.862 37,09 91,23 2,46 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR8175 (2,46) 

miR894 198 6.256 15,79 306,51 19,41 
Varyantı yoktur, doğrudan 

değerlendirilmiştir 
miR894 (19,41) 
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Ek 62: miR390 ve hedef geni TAS3'e ait hedef analizi 
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AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC NR_143941.1 1 1 21 853 873 Kesim 

Arabidopsis thaliana 

TAS3/TASIR-ARF 
(TRANS-ACTING 

SIRNA3); other RNA 

(TAS3), ncRNA 

AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC NR_143941.1 2,5 1 21 609 629 Translasyon 

Arabidopsis thaliana 

TAS3/TASIR-ARF 

(TRANS-ACTING 
SIRNA3); other RNA 

(TAS3), ncRNA 

AAGCTCAGGAGGGATAGCGCC NR_143941.1 4,5 1 21 685 705 Kesin 

Arabidopsis thaliana 
TAS3/TASIR-ARF 

(TRANS-ACTING 

SIRNA3); other RNA 
(TAS3), ncRNA 
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