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FAKTÖR (GRF) TRANSKRİPSİYON FAKTÖRÜ GEN AİLESİNİN GENOM 
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GRF proteinleri (Growth-Regulating Factors-Büyüme Düzenleyici Faktör) ilk olarak 

pirinç bitkisinde keşfedilmiş ve daha sonra farklı bitki türlerinde belirlenmiştir. 

Ayçiçeği bitkisinde genom seviyesinde farklı gen aileleri belirlenmiş olsa da, GRF 

genlerinin belirlenmesine yönelik daha önce böyle bir çalışma bilgimiz dahilinde 

yapılmamıştır. Bu çalışmada ayçiçeği genomundaki GRF genleri belirlenerek her biri 

isimlendirmiş ve ayçiçeği kromozomlarına yerleştirilmiştir. Belirlenen GRF’lerin 

karakterizasyonu yapılmıştır. Ayrıca motif taraması yapılarak her bir protein dizisinde 

yer alan motifler belirlenmiş ve filogenetik analizler gerçekleştirilmiştir.  HeaGRF’lerin 

hangi biyolojik süreçlerde yer aldığı, hücredeki lokalizasyonları ve moleküler 

fonksiyonları, gen ontoloji analizi yapılarak belirlenmiştir. Yapılan tez çalışmasıyla 

transkripsiyon faktörlerinin tanımlanmasının ve karakterizasyonunun, Helianthus 

annuus L. bitkisindeki moleküler biyolojik mekanizmaların aydınlatılması ve ıslah 

çalışmalarına katkıda bulunması beklenmektedir. 

 

Haziran 2018,  58 sayfa 

Anahtar Kelimeler: büyüme-düzenleyici faktör, genom boyutunda in silico tanımlama, 

ayçiçeği, Helianthus annuus L. 

 

 

 

 

 



iii 

 

ABSTRACT 

Master Thesis 

GENOME-WIDE IN SILICO IDENTIFICATION AND CHARACTERIZATION OF 

THE TRANSCRIPTION FACTOR FAMILY OF GROWTH-REGULATING 

FACTORS (GRF) IN SUNFLOWER (Helianthus annuus L.) 

Türkan Bengü TAŞDAN 

Ankara University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Biology 

Supervisor: Prof. Dr. E. Sümer ARAS 

 

GRF (Growth-Regulating Factor) proteins were first discovered in rice and then 

identified in different plant species. Although different GRF gene families have been 

identified in different plant species at genome level, no studies were reported for 

sunflower plant to date, to our knowledge. In this study, the GRF genes that take role in 

the sunflower genome were determined, named and placed on the sunflower 

chromosomes. The determined GRFs were characterized, the motifs in each protein 

sequence were identified and phylogenetic analyzes were performed. The biological 

processes of HeaGRFs were described by analyzing their localizations and molecular 

function in the cell by gene ontology analysis. The results of the thesis study provide 

information about GRF proteins in sunflower plant by genome-wide analysis. 

Identification and characterization of these transcription factors are expected to 

contribute the future studies about illuminating the molecular mechanisms for 

improvement of Helianthus annuus L. 

            

June 2018, 58 pages 

Key Words: genome-wide in silico identification, growth-regulating factor, Helianthus 
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1. GİRİŞ 

İnsan beslenmesinde önemi büyük olan yağlar, hayatsal işlevlerin sürdürebilmesi için 

ihtiyaç duyulan ana besin maddelerinden biridir. Bitkisel ve hayvansal kaynaklı olarak 

elde edilebilen yağlar, enerji kaynağı olarak kullanılabilmelerinin yanı sıra, A, D, E ve 

K gibi vitaminleri barındırmaları, insan vücudunda bulunması gereken fakat 

üretilemeyen temel yağ asitlerinin kaynağı olmaları, tokluk hissi vermeleri, dışarıdan 

gelen etkilere karşı organları korumaları, yemeklere tat ve lezzet vermeleri sebebiyle 

beslenmede ayrı bir öneme sahiptir (Nas vd. 1992). Yağ eldesinde kullanılan bitkiler 

içerisinde tohumundan verimli ve fazla miktarlarda (% 22-55) ürün elde edilen 

Helianthus annuus L. (ayçiçeği), yüksek sıcaklık ihtiyacı olmaması, köklerinin toprağın 

derinlerine kadar tutunabilmelerinden dolayı susuzluğa karşı dayanıklılığı ve geniş 

uyum yeteneği sayesinde ülkemizin birçok yerinde sulu ve kuru şartlarda 

yetiştirilebilmektedir (İlbaş vd. 1996). Türkiye’de üretilen yağlı tohumlara sahip bitkiler 

insan beslenmesi açısından büyük öneme sahip olan ana beslenme maddesi olarak 

belirtilmektedir (Yurdagül ve Ersoy 1997).  

Ayçiçeği tohumlarının potasyum ve E vitamini oranınca zengin olmalarının yanı sıra, 

linoleik asit bakımından da önemli bir besin kaynağıdır. Kandaki kolesterol seviyesinin 

düşürülmesine linoleik asit bakımından zengin olan yiyeceklerin etkisi bulunmaktadır 

(İşler 2018). Yağ eldesinden sonra geriye kalan küspesi (% 40-45) % 40’lara varan 

oranlarda protein içerdiği için hayvan beslenmesinde de önemli bir kaynaktır. Ayçiçeği 

yağ olarak kullanılmasının yanı sıra selüloz sanayisinde, çiçeği tıpta, kabuğu ise boya 

sanayisinde kullanılmaktadır. Ayrıca üretilen ayçiçeğinin % 2,6’sı ülkemizde çerezlik 

olarak tüketilmektedir (Arıoğlu 2007). 

Transkripsiyon faktörleri (TF’ler) gen ifadesinin ana düzenleyicileri olmalarının yanı 

sıra, ökaryotik genlerin yaklaşık % 4-7’sinin transkripsiyon faktörlerini kodladığı 

tahmin edilmektedir. Büyüme Düzenleyici Faktör (GRF/Growth-Regulating Factor) gen 

ailesi, bitki büyüme ve gelişmesindeki birçok işlemde önemli rol oynayan bir bitki 

spesifik transkripsiyon faktörü gen ailesidir (Van der Knaap vd. 2000, Kim vd. 2012, 

Hewezi vd. 2012, Liu vd. 2014a, Pajoro vd. 2014, Mueller-Roeber vd. 2015). 
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Bu gen ailesinin ilk üyelerinin Oryza sativa L. (pirinç) bitkisinde tanımlandığı (Van der 

Knaap vd. 2000) yıldan beri birçok çalışmada farklı bitki türlerinde tanımlanmaya 

devam edilmektedir (Zhang vd. 2008, Yang vd. 2009, Osnato vd. 2010, Kim vd. 2012, 

Liu vd. 2014b, Baloğlu 2014, Filiz vd. 2014, Kuijt vd. 2014, Wang vd. 2014, Büyük ve 

Aras 2016).  

Yapılan son çalışmalarda, GRF’lerin abiyotik ve biyotik stres tepki mekanizmalarında 

önemli bir rol oynadığı belirlenmiş olması nedeniyle (Kim vd. 2012, Hewezi vd. 2012) 

ekonomik değeri yüksek ve insan hayatında ciddi bir rolü olan H. annuus bitkisinin 

abiyotik ve biyotik stres koşullarından etkilenmelerinin yol açacağı olumsuzlukları 

önlemek adına yapılacak olan çalışmalar önem taşımaktadır.  

Teknolojinin hızlıca geliştiği bu dönemde in silico metotlar dünya çapında geçerliliği 

olan, sonuçları her araştırmacı tarafından kullanılabilen, düşük maliyetli, insan kaynaklı 

hataların önüne geçen bilgisayar programları ve yazılımları kullanımı sebebiyle oldukça 

güvenilir çalışmalardır ve yapılan in vitro çalışmalara veri sağlamaktadır. Sağlanan bu 

verilerin deneysel çalışmalarda kullanılması sonucunda bitkilerin stres yanıtı gibi farklı 

birçok süreçte rol oynayan ve bitkide büyük öneme sahip olan GRF transkripsiyon 

faktörü ailesinin ayçiçeği bitkisinde tanımlanması, ileride yapılabilecek olan çalışmalara 

veri sağlayacaktır. 

1.1 Ayçiçeği (Helianthus annuus L.) 

Ayçiçeği (Helianthus annuus L.), papatyagiller (Asteraceae) familyasına ait 

çekirdeklerinden ve yağından faydalanılmak üzere yetiştirilen sarı renk çiçekleri olan 

bir tarım bitkisidir (http://www.bitkiselyag.org, 2012).  
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Şekil 1.1 Ayçiçeği Bitkisi (http://www.wallpapers-web.com, 2016) 

Türkiye’de üretimi yapılan yağlı tohumlara sahip olan bitkiler, insan beslenmesi 

açısından büyük önem taşıyan temel gıda maddesi olarak tanımlanmaktadır (Yurdagül 

ve Ersoy 1997). Ülkemizde üretimi yapılan yağlı tohumlu bitkiler arasında ayçiçeğinin 

yanı sıra soya, susam, yer fıstığı, haşhaş, kanola ve pamuk çiğidi gibi diğer bitkiler de 

yer almaktadır. Ayçiçeği ise bu yağlı tohumlu bitkiler arasında ekim alanı ve üretim 

miktarı en çok olan bitki olup, içerdiği yüksek (% 22-50) yağ oranı sebebiyle bitkisel 

kaynaklı üretim bakımından değerli bir yağ bitkisidir (Kızıloğlu 1992, Kara 1996).  

1.1.1 Tarihçe 

Günümüzden yaklaşık 5000 yıl önce Amerika Birleşik Devletleri’nin güney doğusunda 

Helianthus annuus L.’nin ilk kez evcilleştirildiği yaygın olarak kabul edilmesine 

rağmen (Blackman vd. 2011) MÖ 2600 yılı civarında Meksika’da evcilleştirildiğine dair 

de kanıtlar bulunmaktadır (Lentz vd. 2008).  Bu bitkiler, San Andres kazı alanındaki 

Meksika Tabasco’da bulunmuştur.  

Tam evcilleştirilmiş bir ayçiçeğinin bilinen en eski örnekleri Tennessee’de bulunmuş ve 

M.Ö. 2300 yılına kadar varılmıştır (Harter vd. 2004).  

file:///D:/teze%20gel/1
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1.1.2 Sınıflandırılması  

Çizelge 1.1 Ayçiçeğinin sınıflandırılması 

Domain: Eukarya  

Alem: Plantae 

Bölüm: Magnoliophyta (Kapalı Tohumlular) 

Sınıf: Magnoliopsida (İki Çenekliler) 

Takım: Asterales 

Aile: Asteraceae (Papatyagiller) 

Cins: Helianthus 

Tür: Helianthus annuus L. 

1.2 Dünya ve Türkiye’de Önemi ve Üretimi 

Nüfusun artmasıyla birlikte beslenme, küresel çapta ve ülkemizde bir problem olarak 

ortaya çıkmaktadır. Bitkisel yağların insan beslenmesindeki önemi büyüktür. 

Ülkemizdeki bitkisel yağ üretiminde % 50 ile en büyük payı alarak üretilen yağlı 

bitkilerin başında gelen ayçiçeği, Trakya, Ege Bölgesi ve Karadeniz Bölgesi başta 

olmak üzere birçok bölgemizde yetişebilmektedir (Tan 2007).  

 

Şekil 1.2 Türkiye’de ayçiçeği ekim alanları (Yağlı Tohumlu Bitkiler ve Bitkisel Yağlar 

Konferansı 2015 İstanbul (http://slideplayer.biz.tr, 2015)) 

 

http://slideplayer.biz.tr/
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Ayçiçeği ülkemizde ve dünyada yağlık ile çerezlik olmak üzere iki tip olarak 

yetiştirilmektedir. Ancak bahçelerde süs bitkisi ve kesme çiçek olarak değerlendirilen 

tipleri de mevcuttur. Yağlık olarak kullanılamayan tipler çerezlik olarak adlandırılır. 

Çerezlik olanların tohumları çizgili ve büyük, yağlık tiplere göre daha kalın kabuklu 

olup, kabuğu çabuk ayrılmaya elverişlidir. Çerezlik ayrılan tohumları, yağlık tiplerden 

daha az yağ miktarına ve ağırlığa sahiptir. Çerezlik olanların iri olmayanları da, 

kuşyemi olarak değerlendirilmektedir. Yağlık olarak değerlendrilen ayçiçeği tipleri ise, 

çoğunlukla siyah renkli, kabuğu ince, linoleik ve oleik yağ asitleri bakımından zengin 

olan tiplerdir. Ayçiçeği yağı fazla miktarda doymamış yağ asitleri içermektedir. 

Doymamış yağ asitlerinden linoleik asit % 50-65 oranında bulunmakta iken, oleik asit 

% 25-35 arasında bulunmaktadır (Atakişi 1985).  

Ayçiçeği tohumlarındaki protein oranı % 17-18’dir. Küspesindeki protein oranı ise % 

30-40 arasında olması sebebiyle hayvan beslenmesinde değerli bir yem olarak yer 

almaktadır (Anonim 1994).  

Çizelge 1.2 Türkiye’de 2016/2017 Sezonunda Bölgelere Göre Yağlık Ayçiçeği Ekim 

Alanı (hektar) (Yağlı Tohumlu Bitkiler ve Bitkisel Yağlar Konferansı 2015 

İstanbul (http://slideplayer.biz.tr, 2015))  

 

http://slideplayer.biz.tr/slide/7230954/
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Tohumlarında % 40-50 civarında yağ içeren Helianthus annuus L. bitkisi ülkemizde 

yetiştirilen yağlı tohumlu bitkiler içerisinde birinci sırada yer almaktadır. Ayçiçeği, 

yağında bulunan yüksek miktardaki linoleik yağ asidin kurumayı hızlandırıcı özelliği 

sayesinde, boya sanayisinde önem taşımaktadır. Ayrıca hammadde olarak da kağıt, 

plastik, sabun ve kozmetik ürünler yapımında kullanılmaktadır (Arıoğlu 2007).  

 

Şekil 1.3 Türkiye’de yağlı tohum üretimi (Yağlı Tohumlu Bitkiler ve Bitkisel Yağlar 

Konferansı 2015 İstanbul (http://slideplayer.biz.tr, 2015)) 

Ayçiçeği yalnızca ülkemizde değil, dünyada da en önemli yağ bitkileri arasında yer 

almaktadır. Ülkemizde genellikle yağlık olarak yetiştirilmektedir. Dünya H. annuus 

üretimi son yıllarda 23 milyon ton civarında olup, Türkiye üretimde ve ekim alanlarında 

ilk on ülke arasında bulunmaktadır. Ülkemizde yağlık ayçiçeği üretimi, genelde Trakya-

Marmara Bölgesi’nde yoğunlaşmış iken, çerezlik üretimi ise, çoğunlukla İç ve Doğu 

Anadolu Bölgesi’nde, diğer bölgelerimizde de az miktarda yapılmaktadır (Kaya 2013).  
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Şekil 1.4 Türkiye’de yıllara göre Ayçiçek yağı üretimi grafiği (https://en.actualitix.com, 

2016) 

Çizelge 1.3 2017-2018 sezonunda beklenen Helianthus annuus L. ekim alanı ve üretim 

miktarı (Yağlı Tohumlu Bitkiler ve Bitkisel Yağlar Konferansı 2015 

İstanbul (http://slideplayer.biz.tr, 2015))  

 

https://en.actualitix.com,/
http://slideplayer.biz.tr,/
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Şekil 1.5 Dünya’da Ayçiçeği Yağı Üretimi (https://en.actualitix.com) 

Çizelge 1.4 Türkiye İstatistik Kurumu (TÜİK) Ayçiçeği Verileri (http://www.tuik.gov.tr) 

 

https://en.actualitix.com/country/wld/sunflower-oil-producing-countries.php
http://www.tuik.gov.tr/UstMenu.do?metod=temelist
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2. TRANSKRİPSİYON FAKTÖRLERİ  

DNA molekülünde kodlanan genetik bilginin ifadesine yani anlamlı hale getirilip 

yorumlanmasına veya bu bilginin kullanılmasına gen ifadesi denir. Transkripsiyon 

faktörleri DNA’nın belirli bölgelerine bağlanarak genin ifade düzeylerine etki eder ve 

genlerin etkileşimi için oldukça önemlidir. Evrim sürecinde etkili bir rol oynadığı 

düşünülen bu faktörlerin bağlanma bölgelerinde herhangi bir mutasyon ya da ifadeyi 

engelleyici bir varyasyon meydana geldiğinde, o genin ifadesi tamamen ortadan 

kalkabilmektedir. Bu durum gerekli olan proteinin sentezlenemesine engel 

oluşturmaktadır. Sonuç olarak canlıda hem moleküler hem de fenotipik düzeyde köklü 

değişikliklere sebep olabilmektedir (Tufan 2013).  

Transkripsiyon faktörleri (TF’ler) gen ifadesinin ana düzenleyicileri olmalarının yanı 

sıra, ökaryotik genlerin yaklaşık % 4-7’sinin transkripsiyon faktörlerini kodladığı 

tahmin edilmektedir. Transkripsiyonel düzeyde, gen ifadesini koordine etmek için 

transkripsiyon faktörlerinin güçlendiriciler ile etkileşime girmesi son on yılda yapılan 

çalışmalarda net şekilde ortaya koyulmuştur (Yu ve Gerstein 2006, Osorio 2016). Bu 

durum, bitki sisteminde çok çeşitli rol oynayan transkripsiyon faktörü ailelerini 

saptamaya yönelik olarak yapılan çalışamalarda da açıkça gösterilmiştir (Duval vd. 

2014).  

Günümüze kadar 165 bitki türünde yapılan çalışmalarda, 320.370 üyesi bulunan 58 

transkripsiyon faktörü ailesi belirlenmiştir (Jin vd. 2017).  

2.1 Bitkilerde Gen Regülasyonu için Transkripsiyon Faktörleri 

Transkripsiyon faktörleri, gen ifadesinin düzenlenmesi için gereklidir ve genellikle 

çoklu gen ailelerinin mensuplarına aittir (Salih vd. 2016). Genellikle transkripsiyon 

faktörleri, hedef genlerinin cis elementleri ile etkileşime giren DNA bağlama alanı 

bulunan modüler proteinler içermektedirler (Boeva 2016, Orenstein ve Shamir 2016). 

Birçok transkripsiyon faktörü, X-ışını Kristalografisi ve Nükleer Manyetik Rezonans 
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Spektroskopisi ile yapısal olarak tanınmıştır (Dantas vd. 2014, Pecenova ve Farkas 

2016). Transkripsiyon faktörü aileleri, ekson tutma, duplikasyon, translokasyon ve 

mutasyon gibi etkilerle değişebilmektedirler (Edger ve Pires 2009, Sharma vd. 2013) ve 

transkripsiyon faktörleri, bitkilerde büyüme, gelişme, metabolizma, üreme ve 

farklılaşma gibi biyolojik işlemleri düzenlemektedirler (Kim ve Tsukaya 2015).  

Bitkilerde, transkripsiyon faktörü genlerinin düzenlenmesi transkripsiyonel seviyede ve 

transkripsiyon sonrası seviyelerde gerçekleşmektedir (Liu vd. 1999, Lelli vd. 2012, 

Payne ve Wagner 2015). Genetik sisteme, gelişim kontrolü, savunmanın ortaya 

çıkarılması, genin doğru zamanda ve doğru yerde ifade edilmesiyle stres tepkileri gibi 

birçok yolla katılmaktadırlar (Levine ve Davidson 2005, Shiu vd. 2005, Wang vd. 2016, 

Wong vd. 2016, Zhang vd. 2016). Dolayısıyla, transkripsiyon faktörlerinin ifadesinin 

etkinliğini anlamak, düzenleyici ağlar oluşturmak için önem teşkil etmektedir.  

Transkripsiyon faktörlerinin etki biçiminin, hedef genlerinin promotor bölgelerinde 

bulunan cis-düzenleyici elemente bağlanması ile gerçekleştiği düşünülmektedir (Bilas 

vd. 2016). Tek bir transkripsiyon faktörü, belirli metabolik yolaklardaki birçok geni 

düzenleme yeteneğine sahip olabilmektedir (Hao vd. 2011, Pireyre ve Burow 2015). 

Ayrıca, yapılan çalışmalarda gen transkripsiyonundaki değişikliklerin, transkripsiyon 

faktörü ifadesindeki değişikliklerle yakından ilişkili olduğu gösterilmiştir (Yan vd. 

2013). Sonuç olarak, transkripsiyon faktörü genlerinin ifadesindeki değişikliklerin, 

normal bitki büyümesi ve gelişimi sırasında dikkate değer değişikliklere neden olduğu 

anlaşılmaktadır (Li vd. 2015). İleride yapılabilecek çalışmalarla transkripsiyon 

faktörleri, genetik mühendisliğinin bir sonucu olarak, bitkilerde istenen özelliklerin 

manipüle edilmesi için değerli bir araç sağlayabilecektir (Pandey vd. 2014, Wang vd. 

2016).  

2.2 GRF Gen Ailesi 

Büyüme düzenleyici faktör (GRF) ailesi, küçük, bitki özgün bir transkripsiyon faktörü 

ailesidir. Milenyumun ilk yıllarında Oryza sativa L.’de ifade edilen bitki hormonu 

gibberellin (GA) genleri ile yapılan bir çalışma sırasında belirlenmiştir ve Oryza sativa 
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L. büyüme düzenleyici faktör 1 (OsGRF1) olarak isimlendirilmiştir (Van der Knaap vd. 

2000).  

GRF ailesindeki proteinler, N-Terminal bölgesinde evrimsel olarak korunmuş QLQ 

(Glutamin-Lösin-Glutamin) ve WRC (Triptofan-Arjinin-Sistein) motiflerini 

içermektedir (Van der Knaap 2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 2004). QLQ motifi taşıyan 

proteinler tüm ökaryotlarda bulunurken, WRC, DNA’ya bağlanabilen, işlevsel bir 

nükleer lokalizasyon sinyaline ve bir çinko-parmak motifine (C3H) sahip olan bitki 

spesifik bir motiftir (Kim vd. 2003).  

QLQ motifi, protein-protein etkileşimi, Arabidosis’te hücre çoğalması ve üreme 

organlarının gelişimi gibi rollere sahiptir (Kim ve Kende 2004, Choi vd. 2004).  

TQL (Treonin-Glutamin-Lösin) ve FFD (Fenilalanin-Fenilalanin-Aspartat) C-terminal 

bölgede yer alan, GRF üyeleri arasında yarı korunum gösteren diğer motiflerdir ve bu 

motiflerin varlığı, bitki spesifik doku ve organlarında GRF protein fonksiyonunda çok 

etkilidir (Van der Knaap 2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 2004, Ahmadi vd. 2014).  

GRF üyelerinin C-terminal bölgeleri, aminoasit kalıntılarının bileşimi ve sayısı 

bakımından oldukça değişken olması nedeniyle birbirlerine sınırlı benzerlikler 

göstermektedirler. GRF proteinlerinin molekül boyutları, esas olarak C-terminali 

uzunluğuna bağlı olarak, 20 kDa ve 60 kDa arasında değişmektedir (Kim ve Tsukaya 

2015).  

Gerçekleştirilen ilk çalışmalarda GRF’lerin fonksiyonunun yaprak ve kök gelişimiyle 

sınırlı olduğu görülse de (Van der Knaap vd. 2000, Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, 

Kim ve Lee, 2006) son çalışmalar çiçeklenme, tohum ve kök gelişimi, stres koşullarında 

büyümenin kontrolü ve bitki ömrünün düzenlenmesi gibi bitki biyolojisinin diğer 

yönleri üzerindeki GRF’lerin işlevlerini ortaya çıkarmıştır (Hewezi vd. 2012, Kim vd. 

2012, Bao vd. 2014, Debernardi vd. 2014, Liang vd. 2014, Liu vd. 2014b, Pajoro vd. 

2014).  
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GRF transkripsiyon faktörü ailesi, Arabidopsis thaliana L., Brassica napus L. (kanola), 

Glycine max L. (soya fasulyesi), Solanum tuberosum L. (patates), Oryza sativa L. 

(pirinç), Zea mays L. (mısır), Physcomitrella patens L., Phaseolus vulgaris L. (fasulye) 

dahil birçok bitki türünde deneysel veya in silico olarak tanımlanmıştır (Zhang vd. 

2008, Yang vd. 2009, Osnato vd. 2010, Kim vd. 2012, Liu vd. 2012a, Baloğlu 2014, 

Filiz vd. 2014, Kuijt vd. 2014, Wang vd. 2014, Büyük ve Aras 2016) ve tanımlanmaya 

devam etmektedir. 

2.2.1 GRF transkripsiyon faktörü ailesinin yapısal özellikleri 

GRF gen ailesinin tanımlanan ilk üyesi olan OsGRF1 (O. sativa L. GRF1, Van der 

Knaap vd. 2000) interkaler meristem internodlarında giberellin tarafından indüklenen 

gen olarak keşfedilmiştir. Arabidopsis’de OsGRF1’in ektopik olarak ifadesi, kök 

gelişiminde bozulmaya neden olmaktadır ve bu durum giberellin kaynaklı kök 

uzamasında düzenleyici bir rol oynadığını düşündürmektedir (Mueller-Roeber vd. 

2015). 

OsGRF1 proteini, hem pirinç hem de diğer bitkilerde, homolog proteinlerde 

(Çoğunlukla molekül ağırlıkları yaklaşık 40-60 kDa aralığında olan) korunan bölgeler 

içermektedir. Bunlardan biri olan QLQ (Glutamin, Lösin, Glutamin) bölgesi, 

çoğunlukla hacimli aromatik/hidrofobik amino asitlerin eşlik ettiği bir motiftir (Van der 

Knaap vd. 2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 2004, Zhang vd. 2008). Bu aminoasit bölgeleri 

QLQ için bir protein-protein etkileşim alanı olarak işlev görmesi açısından önem teşkil 

etmektedir (Van der Knaap vd. 2000). QLQ motifi, Saccharomyces cerevisiae ‘nin 

SWI2/SNF2 proteininde de mevcut olup, burada QLQ motifinin, kromatin yeniden 

şekillendirme ile ilgili bir kompleks oluşturmak üzere diğer proteinler ile etkileşimi 

kolaylaştırmaktadır (Treich vd. 1995).  

Bir diğer korunan bölge olan WRC (Triptofan-Arjinin-Sistein) C3H(çinko-parmak) 

motifi ile kombinasyon halinde bulunmaktadır. Proteinin bu bölümünün DNA’ya 

bağlanmada ve transkripsiyon faktörünün çekirdeğe hedeflenmesinde rol oynadığı 

düşünülmektedir (Raventos vd. 1998, Van der Knaap vd. 2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 
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2004, Zhang vd. 2008). QLQ ve WRC motifleri GRF’lerin N-terminal bölümünde 

lokalizedir. QLQ motifli proteinler tüm ökaryotlarda bulunmalarına rağmen, WRC bitki 

spesifik bir motifi temsil etmektedir. Bir diğer daha az korunan motif olan TQL 

(Treonin-Glutamin-Lösin) ise OsGRF1’in C-terminal bölümünde lokalizedir (Van der 

Knaap vd. 2000).  

OsGRF1’e benzer olarak, Arabidopsis thaliana L.’nın 9 üyesinin tamamı N-terminal 

bölgede korunmuş olan QLQ ve WRC motiflerini barındırmaktadır (Kim vd. 2003).  

AtGRF9, Brassica rapa L.’de bulunan BrGRF12’dekine benzer olarak ikinci bir WRC 

bölgesi içermektedir (Wang vd. 2014). Diğer türlerdeki GRF homologlarının büyük 

çoğunluğunun da QLQ ve WRC motiflerinin her ikisini de içerdiği görülmüştür 

(Mueller-Roeber 2015). Ancak bazı türlerde QLQ ve WRC motiflerinin her ikisinin ya 

da bir tanesinin bulunmadığı görülmüştür. Bu tür motiften yoksun olan genlerin işlevsel 

olup olmadığı ve karakterize edilen GRF’lerle benzer rollere sahip olup olmadıkları 

henüz bilinmemektedir (Mueller-Roeber vd. 2015).  

GRF’lerde korunan N-terminal bölgelerinin aksine, C-terminal kısımları değişkendir ve 

yalnızca düşük ile orta derece benzerlik göstermektedirler. Arabidopsis’te en az 

benzerlik AtGRF7 ile AtGRF8 arasında % 17 ve AtGRF5 ile AtGRF6 arasında ise % 16 

oranıyla görülmektedir. Benzerliği en yüksek olanlar ise C-terminal bölgelerinde % 54 

özdeş amino asitleri olan AtGRF3 ve AtGRF4 ile % 44 özdeş amino asit içeren 

AtGRF1 ve AtGRF2’dir. AtGRF9, bu bölgede ilave WRC motifine sahip yapısı 

nedeniyle, ayrı bir üyeyi temsil etmektedir. QLQ ve WRC motiflerine ilaveten, 

AtGRF’lerin C-terminal bölgesinde TQL motifi de bulunmaktadır. Bu motif 

Arabidopsis’te AtGRF1, AtGRF2, AtGRF3 ve AtGRF4’te, Oryza sativa L.’de 

OsGRF1, OsGRF2, OsGRF3, OsGRF4 ve OsGRF5’te mevcuttur (Van der Knaap vd. 

2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 2004). GRF’lerde görülen bu motiflerin hangi işlevlerle 

ilişkili olduğu tam olarak belirlenememiştir (Moeller-Roeber vd. 2015).  
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2.2.2 Yaprak büyümesinin GRF’lerle regülasyonu 

Arabidopsis bitkisinde yapılan çalışmalar, GRF’lerin hücre çoğalmasının yoğun olduğu 

büyüyen bölgelerde başta olmak üzere, köklerin ve sürgünlerin farklı bölümlerinde, 

ifade edildiğini göstermektedir (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Kim vd. 2012, Bao 

vd. 2014, Liang vd. 2014, Pajoro vd. 2014). Yapılan RNA jel-blot ve kantitatif RT-PZR 

(Real-Time PCR/Gerçek-Zamanlı PZR) analizleri, bitki yaşının artmasıyla AtGRF ifade 

seviyelerinin düştüğünü göstermektedir (Kim vd. 2003, Rodriguez vd. 2010). 

Dolayısıyla, GRF’lerin büyüyen dokularda daha fazla ifade edildiği görülmektedir (Kim 

vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Rodriguez vd. 2010).  

AtGRF1, AtGRF2 ve AtGRF3’te gözlemlenen ifade değişimi, yapraklarda ve 

kotiledonlarda fenotipik değişikliğe neden olmaktadır. Bu durum genlerin yaprak ve 

kotiledon gelişiminde rol aldığını düşündürmektedir (Kim vd. 2003). AtGRF1, AtGRF2 

ve AtGRF3’ün tek gen fonksiyon kaybı mutantları ile yapılan çalışmada net bir 

fenotipik değişiklik oluşmadığı gözlemlendiği halde sadece, mutasyona uğratılmış tipin 

yabanıl tiple karşılaştırılması sonucunda daha küçük ve dar yaprak ile kısa petiole sahip 

bitkilerin geliştiği gözlenmiştir. Yapılan bir diğer çalışmada, Debernardi vd. (2014) ilk 

yaprak çiftinin % 15 oranında azaldığını bildirmişlerdir. Bu sonuçlar, AtGRF1 ve 

AtGRF2 genlerinin bireysel olarak aşırı ifadesinin, kontrol gruplarından daha fazla 

sayıda yaprağa neden olduğunu göstermiştir. Yüksek GRF ifadesinden kaynaklanan 

değişmiş organ boyutları, hücre sayısından ziyade hücre boyutunda bir artışa bağlı 

olarak ortaya çıkmaktadır. Ortaya çıkan sonuç bu GRF’lerin yapraklardaki hücre 

genişlemesini düzenlediğini düşündürmektedir (Kim vd. 2003). Debernardi vd. (2014) 

ek olarak, Kim ve Kende (2004) tarafından da, yaprak gelişimi sırasında hücre 

proliferasyonunun düzenlenmesi için AtGRF1, AtGRF2 ve AtGRF3’ün rol oynadığı 

bildirilmiştir. Yapılan bir başka çalışmada, AtGRF1, AtGRF2, AtGRF3 ve AtGRF4 

mutantlarının daha küçük yaprak alanları geliştirdiği belirlenmiştir (Kim vd. 2003, Kim 

ve Lee 2006, Gonzalez vd. 2009, Debernardi vd. 2014). Ayrıca, bu dörtlü mutant 

bitkilerin büyük bir kısmı fincan şeklinde kotiledonlar göstermiştir ve önemli miktarda 

bitkinin de apikal meristemden yoksun olduğu görülmüştür (SAM (Shoot Apical 

Meristem), Sürgün meristemsiz/ stm mutantına benzer) (Kim ve Lee 2006). 
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Gerçekleştirilen çalışmalarda, AtGRF4’ün yalnızca yapraklardaki hücre çoğalması 

üzerinde değil, aynı zamanda kotiledonların ve SAM’ın embriyonik gelişimi üzerinde 

de etkili olduğu sonucuna varılmıştır (Kim ve Lee 2006).  

AtGRF’lerin rolleri kısmen örtüşmüş gibi görünse de, AtGRF5’in fonksiyonu ailenin 

diğer üyeleri tarafından üstlenilememektedir (Horiguchi vd. 2005, Debernardi vd. 

2014). AtGRF5’in aşırı ifade edilen hatları, AtGRF1 ve AtGRF2’nin aksine, artmış 

hücre sayısına sahip olan, daha büyük yaprak alanları göstermektedir. Ayrıca AtGRF5 

mutasyonu sonucunda, azalan hücre sayısının bir sonucu olarak yabanıl tip ile 

karşılaştırıldığında daha dar yaprak geliştirmiş olduğu görülmektedir (Horiguchi vd. 

2005). 

Yapılan ilk çalışmalarda AtGRF9’un hücre çoğalmasında küçük bir rolü olduğu 

düşünülmesine karşın (Horiguchi vd. 2005), takip edilen çalışmalarda bu genin yaprak 

boyutunun belirlenmesine de katkıda bulunduğu anlaşılmıştır (Arvidsson vd. 2011, 

Mueller-Roeber vd. 2015). 

GRF gen ailesinin işlevlerini anlamaya yönelik yapılan farklı bir çalışmada miR396a ve 

miR396b, post-transkripsiyonel olarak baskılanan gen ifadesi ile yaprak büyümesinde 

ve gelişiminde önemli bir role sahip olduğu anlaşılmıştır (Liu vd. 2009, Rodriguez vd. 

2010). Wang vd. (2011), yaprak morfogenezi sırasında adaksiyal abaksiyal (Ad-Ab) 

polaritesi oluşumu için de miR396 hedefli AtGRF’ler tarafından kontrol edilen hücre 

proliferasyonunun gerekli olduğunu bildirmiştir. Ad-Ab polarite, SAM’a göre konum 

baz alınarak belirlenmektedir. SAM’a yakın hücreler adaksiyel bölgeye doğru ayrılırlar 

ve SAM’den uzak olan hücreler, abaksiyel alan haline gelir ve bu da yapraklarda iki 

yüzlü bir yapı meydana gelmesini sağlar (Mueller-Roeber vd. 2015).  

Arabidopsis’e benzer şekilde, Oryza sativa L.’de GRF’lerin (OsGRF’ler) ifadesi, SAM 

dahil aktif olarak büyüyen yaprak primordiasında ve genç yapraklarda daha fazladır 

(Kim vd. 2003, Choi vd. 2004, Bao vd. 2014).  
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Yaklaşık olarak tüm C-terminal bölgesi eksik ve N-terminal bölgesinde korunmuş QLQ 

ve WRC motiflerini içeren bir GRF proteinini kodlayan Zea mays L.’de (mısır) farklı 

bir durum mevcuttur. Yaptıkları bir çalışmada Wu vd. (2014) yapraklarda hücre 

çoğalmasını pozitif regüle eden GRF’lerin aksine ZmGRF10’un Zea mays L.’de aşırı 

ifadesinin, hücre çoğalmasını sınırlayarak yaprak boyutunda azalmaya neden olduğunu 

ortaya koymuşlardır. Yapılan çalışmalar göz önüne alındığında ZmGRF10’un büyüme 

kontrolünde çeşitli hücresel mekanizmalarla etkileşim gösterdiği sonucuna 

varılmaktadır (Wu vd. 2014). 

Brassica rapa L. ssp. pekinensis’te (Çin lahanası) 17 adet GRF bildirilmiştir (Wang vd. 

2014). BrGRF3 ve BrGRF14 hiçbir dokuda ifade edilememektedir. Bu genler dışındaki 

tüm BrGRF’ler çoğunlukla genç yapraklarda ifade edilmektedir ve yaşlı yapraklarda 

ifadesi daha düşük seviyelerdedir. Genç ve yaşlı yapraklar arasında en fazla ifade farklı 

BrGRF8’de tespit edilmiştir. Elde edilen bu veriler, Brassica rapa L.’deki GRF’lerin 

genç yapraklar ile çiçeklerin büyümesini ve gelişimini kontrol etmede önemli işlevleri 

olduğunu göstermektedir. BrGRF16’nın en güçlü ifadesinin köklerde gerçekleştiğinin 

belirlenmesiyle kök gelişimindeki işlevi de tespit edilmiştir. BrGRF8’in aşırı ifadesiyle 

tetiklenen moleküler mekanizmalar henüz belirlenememiştir (Wang vd. 2014).  

2.2.3 Floral organ gelişimi 

GRF’ler ile floral organ gelişimi arasındaki ilişkiyi ortaya koymaya yönelik olarak 

yapılan araştırmalar incelendiğinde, çiçek gelişiminde GRF’lerin ve miR396’nın 

etkisinin olduğu görülmektedir. Pajoro vd. (2014) çalışmalarında Arabidopsis’te çiçek 

oluşumunda miR396a’nın rolü olduğunu ortaya koymuşlardır. Farklı bir çalışmada ise 

miR396/GRF düzenleyici ağının, pistilin normal gelişimi için gerekli olduğu 

belirlenmiştir (Liang vd. 2014). 

Apetala 2 tipi (AP2-tipi) transkripsiyon faktörü AINTEGUMENTA (ANT) ve 

transkripsiyonel adaptör protein SEUSS (SEU), yumurta oluşumu için kritiktir. Öyle ki 

seu/ant çift mutant bitkiler yumurta primordiyasını başlatamamaktadırlar. Yapılan 

çalışmalar iki transkripsiyon düzenleyicisinin gelişim sürecinde sinerjistik bir şekilde 
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hareket ettiğini göstermektedir. Wynn vd.’nin transkriptomik çalışması (2011) yumurta 

primordiyasının oluşturulmasında GRF’lerin önemli işlevlerinin bulunduğunu 

saptamışlardır. Yapılan bu çalışmalar, yumurta oluşumu sırasında AtGRF’ler tarafından 

kontrol edilen gen düzenleyici ağın varlığının kaçınılmazlığını ortaya koymaktadır 

(Mueller-Roeber vd. 2015). 

OsGRF6’nın yanı sıra OsGRF4 ve OsGRF10’un da genç çiçek ifadesinin fazla olduğu 

Oryza sativa L.’de, çiçek organ gelişimine GRF’lerin katılımı Liu vd. tarafından yapılan 

çalışmada (2014) gösterilmiştir. miR396d, miR396 ailesinin monokotil spesifik bir 

üyesini temsil etmektedir (Jones-Rhoades ve Bartel, 2004, Sunkar vd. 2005, Hewezi vd. 

2008, Sunkar ve Jagadeeswaran, 2008, Liu vd. 2009). OsGRF11 hariç diğer OsGRF’ler 

OsmiR396d için hedef sekanslara sahiptir ve bu nedenle aşırı ifadeleri, çoğu 

OsGRF’nin (OsGRF9, OsGRF11 ve OsGRF12 hariç) regülasyonunda belirgin bir 

azalmayla sonuçlanmaktadır (Li vd. 2010, Liu vd. 2014a).  

Yapılan çalışmalar incelendiğinde, çiçek oluşumunun altında yatan mekanizmalardan en 

azından birinin OsGRF’leri (muhtemelen OsGRF6 olduğu düşünülmektedir), 

OsGIF’leri ve miR396d’yi içeren bir ağ aracılığıyla kontrol edildiği sonucuna 

varılmaktadır (Liu vd. 2014b). 

Tüm bu kanıtlar göz önüne alındığında, GRF’lerin çiçek gelişimi ve çiçeklenme 

zamanının kontrolünde önemli bir rol oynadığını göstermektedir (Van der Knaap vd. 

2000, Kim vd. 2003, Luo vd. 2005, Liu vd. 2014a, Pajoro vd. 2014).  

2.2.4 GRF’nin tohum ağırlığı ve yağ içeriği üzerindeki etkileri 

Liu vd. (2012) Brassica napus L. (kanola) bitkisinde yaptıkları çalışmada tohum yağ 

içeriği farklı olan iki çeşidi karşılaştırarak, yüksek yağlı tohumların ovüllerinde, düşük 

yağlı tohumlardan elde edilene kıyasla daha yüksek seviyelerde ifade edilen BnGRF2a 

adı verilen bir GRF geni keşfetmişlerdir ve BnGRF2a’nın, kloroplast/fotosentez ile ilgili 

genlerin ifadesini tetiklediği sonucuna varmışlardır. 
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BnGRF2’nin ifadesinin farklılık göstermesi sonucunda fenotipik değişikliklere yol 

açması, tohum oluşumu sırasında bitkinin gelişimsel ve metabolik ihtiyaçlarını 

düzenlediğini göstermektedir. Bu nedenle, BrGRF2 ifadesini kontrol eden düzenleyici 

mekanizmayı ortaya çıkarmak önem taşımaktadır (Mueller-Roeber vd. 2015). 

2.2.5 GRF’ler ve kök gelişimi 

GRF’lerin farklı bitki türlerinin köklerinde ifade edildiği, kök gelişimi veya fizyolojik 

süreçlerde rolü olduğu yapılan birçok çalışmada gözlemlenmiştir (Kim vd. 2003, Luo 

vd. 2005, Hewezi vd. 2012, Hewezi ve Baum 2012, Bazin vd. 2013, Bao vd. 2014). 

Deneysel kanıtlardaki bulgular, Arabidopsis köklerinde en yüksek ifadeyi AtGRF1 ile 

AtGRF3’ün gösterdiğini ve miR396’nın normal kök büyümesi için gerekli olduğunu 

göstermektedir (Hewezi vd. 2012). Yakın zamanda tanımlanmış olan miR396 hedefi, 

bHLH74 (basit heliks-sarmal-heliks 74) olarak saptanmıştır (Debernardi vd. 2012). 

bHLH74’in aşırı ifadesinin daha uzun köklere yol açtığı belirlenmiştir (Bao vd. 2014). 

Bu nedenle, GRF’ler ve bHLH74’ü de içeren ve miR396 tarafından yönetilen bir 

düzenleyici ağın, kök büyümesi ve gelişimde merkezi bir işleve sahip olduğu sonucuna 

varılmıştır (Mueller-Roeber vd. 2015). 

2.2.6 GRF’ler ve bitki ömrü 

Yaprak ve çiçek gelişiminin farklı yönlerindeki işlevlerine ek olarak, GRF’ler ayrıca 

bitki ömründe de düzenleyici rol oynamaktadır. Debernardi ve vd. (2014) tarafından 

yapılan çalışmada, miR396’yı aşırı ifade eden atgrf3 ve atgrf5 mutantlarının veya 

transgenik Arabidopsis bitkilerinin erken yaşlanma sergilerken, GRF3’ün miR396’ya 

dirençli bir versiyonu olup AtGRF5’i daha etkili bir şekilde ifade eden hattının (rGRF3) 

yaprak yaşlanmasında net bir gecikme gösterdiğini belirlemişlerdir. Ayrıca, yaprak 

boyunun belirlenmesinin ve yaşlanmanın iki ayrı süreç olduğunu, yaprakların uzun 

ömürlülüğünün hücre çoğalmasındaki değişikliğin bir sonucu olmadığını 
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göstermişlerdir. Ancak günümüzde, bu uzun ömürlülüğün altında yatan moleküler 

mekanizmalar henüz saptanamamıştır (Mueller-Roeber 2015). 

2.2.7 GRF’lerin bitki büyümesiyle ve stres cevabıyla ilişkilendirilmesi 

Stresli koşullardan kaçabilecek çoğu hayvanın aksine, bitkiler, yaklaşmakta olan stresle 

doğrudan tohumlarının çimlendiği yerde başa çıkan sesil organizmalardır. Bu durumun 

bir sonucu olarak, bitkilerin büyümesi stres altında sıklıkla bozulmaktadır. Bu amaçla 

bitkiler sıklıkla kombinasyon halinde gelen çeşitli stres türlerinden korunmalarına 

yardımcı olan gelişmiş sinyalizasyon ve savunma sistemleri geliştirmişlerdir. Savunma 

tepkileri önemli miktarda metabolik girdi ve enerji gerektirmektedir. Birçok çalışma, 

stresle ilişkili genlerin, örn. DREB2A (DEHIDRATION-RESPONSIVE ELEMENT 

BINDING PROTEIN 2A / Dehidrasyon-Cevap Elementi Bağlanma Proteini 2A), aynı 

zamanda bitki büyümesini engelleyerek strese karşı bitki toleransını arttırdıklarını 

ortaya koymuştur (Heidel vd. 2004, Sakuma vd. 2006). Bu bağlamda GRF’lerin bitki 

büyümesini savunma sinyali ve stres tepkileriyle koordine etmede işlev sahibi olduğu 

gösterilmiştir (Liu vd. 2008, Hewezi vd. 2012, Kim vd. 2012, Casadevall vd. 2013, 

Casati 2013, Liu vd. 2014b).  

Evrim süresince bitkiler, normal koşullar altında stresle ilişkili genlerin ifadesini 

baskılamak için farklı mekanizmalar geliştirmişlerdir. Örneğin Arabidopsis’te AtGRF7, 

stressiz koşullar altında gelişmekte olan yapraklarda, bazı çiçek dokularında ve yaprak 

damarlarında ifade edilirken, kotiledonlarda ifadesi daha az olmaktadır (Kim vd. 2012). 

AtGRF7, yabanıl tipte bitki büyüme oranını korumak için DREB2A ifadesini 

baskılamaktadır. Bu bulgular, stres dışı koşullar altında strese duyarlı genlerin bir 

represörü olarak AtGRF7’nin rolünü vurgulamaktadır (Kim vd. 2012).  

GRF’ler, sadece abiyotik stres ile ilişkili süreçlerde değil, biyotik stresle ilişkili 

süreçlerde de önemli bir rol oynamaktadır. Bir bitki-parazitik kist nematodu olan 

Heterodera schachti, Arabidopsis’te sinsityumun (yüzlerce kök hücrenin füzyonuyla 

oluşturulan nematodların beslenme kaynağı) başlatılmasını ve devamlılığını kontrol 

etmek için bitkinin düzenleyici miR396/GRF modülünü kullanmaktadır. Transgenik 
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Arabidopsis bitkilerinde miR396a veya miR396b’nin aşırı ifadesi, beklendiği gibi, GRF 

hedeflerinin transkripsiyon seviyelerini düşürmektedir ve nematod enfeksiyonuna karşı 

hasar görmeyi azaltmaktadır (Hewezi vd. 2012).  

Szakasits vd. (2009) tarafından yapılan çalışmada 7225 genin sinsityum formundayken 

ifadesinde değişiklik olduğu belirlenmiştir. Hewezi vd. (2012) tarafından yapılan başka 

bir çalışmada da birçok genin ifadesinin değiştiği gözlemlenmiştir. Bu sonuçlar 

AtGRF1 ve AtGRF3’ün bu süreçteki rolünü destekler niteliktedir (Mueller-Roeber 

2015). 

Yapılan son çalışmalar, AtGRF1 ile AtGRF3’ün savunma yanıtlarına ve hastalık direnci 

süreçlerine dahil olduklarını ortaya koymuştur (Liu vd. 2014b). Bu nedenle, GRF’lerin 

büyümeye bağlı fonksiyonları (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Kim ve Lee 2006, 

Kim vd. 2012) ve biyotik ile abiyotik stres tepkilerindeki rolleri göz önüne alındığında 

(Liu vd. 2008, Hewezi vd. 2012, Kim vd. 2012, Casadevall vd. 2013, Casati 2013), 

spesifik olarak AtGRF1 ve AtGRF3’ün, bitki büyümesinin savunma sinyali ile 

koordinasyonunda merkezi bir rol oynadığını göstermektedir (Liu vd. 2014a).  

Buna ek olarak, miR396’nın ifade seviyesi, düşük sıcaklık, yüksek tuzluluk, kuraklık ve 

UV-B radyasyonu gibi stres faktörlerinden etkilenmektedir (Liu vd. 2008, Zhou vd. 

2012, Casadevall vd. 2013, Casati 2013, Wang vd. 2013, Liu vd. 2014b). UV-B 

radyasyonu, artan seviyelerde miR396 ifadesi ile proliferasyona neden olmaktadır. 

Strese yanıt olarak miR396 ifade seviyesinin değişimi genellikle diğer miRNA 

genlerinden daha fazla olmaktadır (Liu vd. 2008). Bu durum miR396/GRF modülünün 

bitki büyümesiyle stres tepkilerinin ilişkisinde önemli bir rol oynadığını göstermektedir 

(Mueller-Roeber 2015). 

2.2.8 GIF (GRF interacting factors-GRF ile etkileşen faktörler)  

GRF transkripsiyon faktörleri bir dizi transkripsiyonel koaktivatör olan GIF’ler ile 

kompleks oluşturmaktadırlar. Arabidopsis’te GIF1, GIF2 ve GIF3 yaprak gelişimi 
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sırasında, hücre çoğalmasında ve üreme organlarının gelişiminde rol oynamaktadır 

(Kim ve Kende 2004, Lee vd. 2009, 2014). GIF, insan transkripsiyon koaktivatörü 

sinovyal sarkom translokasyon proteininin (SYT) bir homoloğudur. Arabidopsis’te 

GIF1 geni (ANGUSTIFOLIA3 (AN3) olarak da bilinmektedir) yaprak şeklinde 

değişikliğe sebep olmaktadır (Horiguchi vd. 2005).  

GIF1, AtGRF1, AtGRF2, AtGRF4, AtGRF5 ve AtGRF9’da korunmuş olan QLQ 

motifiyle etkileşime girmektedir (Kim ve Kende 2004, Horiguchi vd. 2005). 

GIF1/AN3’ün ifadesindeki artış, hücre sayısındaki artıştan ötürü yaprak alanında 

genişlemeye yol açarken (Horiguchi vd. 2005), GIF1 ifadesinin azalması, hücre 

sayısındaki azalmadan dolayı daha küçük yapraklara neden olmaktadır. GIF1 ifadesinin 

inhibisyonu, hücre sayıları daha azaltılmış küçük yapraklara neden olmaktadır, ancak 

hücre büyüklükleri tekrar artmıştır. "Telafi (Compensation) etkisi" olarak adlandırılan 

bu olgu, hücre sayılarının şiddetle azalışı sonucunda hücre boyutu büyümesinin 

başlatılması olarak tanımlanmaktadır (Tsukaya 2002, Kim ve Kende 2004, Horiguchi 

vd. 2005, Fujikara vd. 2009). GIF1’in AtGRF5 ile fiziksel olarak etkileşime girmesi 

sonucunda yaprak gelişimi sırasında hücre çoğalmasına neden olduğu bilinmekte iken 

(Kim ve Kende 2004, Horiguchi vd. 2005), telafi etkisinin moleküler mekanizması 

halen bilinmemektedir (Mueller-Roeber vd. 2015).  

2.2.9 Büyük ölçekli genom duplikasyonu ve gen ayrımı (retention) ile elde edilen 

GRF’ler 

Kara bitkileri gibi birden çok GRF bulunduran organizmalarda, bu genlerin ne zaman 

ortaya çıktığı ve farklı organizmalarda nasıl yayılım gösterdikleri karşılaştırmalı 

genomik analizler ile aydınlatılabilmektedir. GRF’ler yeşil alglerde tanımlanmamış 

olmaları sebebiyle kara bitkilerine (Embriyophyta) özgü olarak kabul edilmektedir. 

Sekansı belirlenmiş çiçekli bitkilerde (Magnoliaphyta) genellikle sekiz veya daha fazla 

sayıda GRF bulunurken, iki GRF geni Bryophyta’nın bir üyesi olan Physcomitrella 

patens L.’de saptanmıştır (Mueller-Roeber vd. 2015).  
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GRF’ler çeşitli bitkilerde GIF’ler ile etkileşime girdiğinden, türler arasında GIF 

dizilerinin karşılaştırmalı genomik analizleri yapılmıştır (Mueller-Roeber vd. 2015). 

GRF’ler yalnızca kara bitkilerinde mevcutken, GIF’lerin yeşil alglerde de bulunabilmesi 

sebebiyle, yeşil alglerin ve kara bitkilerinin ortak atalarında muhtemelen GIF’lerin 

mevcut olduğu sonucuna varılmaktadır (Mueller-Roeber vd. 2015). Bir sonraki sayfada 

yeralan çizelgede GRF ve GIF ile WRC-QLQ domainlerinin bazı türlerdeki dağılımı 

gösterilmektedir. 

Çizelge 2.1 GRF ve GIF ile WRC-QLQ Domainlerinin Türlere Göre Dağılımı (Mueller-

Roeber vd 2015) 
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2.2.10 GRF’ler ve perspektif  

Yapılan çalışmalar, Arabidopsis thaliana L. ve diğer bazı bitki türleri de dahil olmak 

üzere GRF’lerin çeşitli işlevlerini ortaya çıkarmıştır. Araştırmalar sonucunda elde edilen 

bulgulara rağmen, gelecekte ele alınması gereken birçok önemli konu bulunmaktadır. 

Transkripsiyon regülatörleri tarafından GRF ifadesinin kontrolü hakkında açığa 

kavuşturulmamış noktalar bulunmaktadır. Daha ileri seviyelerde araştırmalar yapılarak, 

GRF’lerin ve özellikle de gen düzenleyici ağlarının, büyümeyle ilişkili süreçleri nasıl 

etkilediği daha iyi anlaşılabilecektir (Mueller-Roeber vd. 2015).  

Günümüzde, GRF’lerin stres yanıtı ile arasındaki ilişkinin altında yatan etkileşimleri 

daha ayrıntılı bir şekilde ortaya koymak ve bu koşulların bağlı olduğu mekanizmaları 

belirlemek önemlidir. Bu bilgiler gelecekte, stresli koşullar altında bile iyi bir büyüme 

ve biyokütle birikimi gösteren üstün ekin çeşitlerinin geliştirilmesi için 

kullanılabilecektir (Mueller-Roeber vd. 2015).  
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3. KAYNAK ÖZETLERİ 

GRF gen ailesinin ilk üyelerinin Oryza sativa L. (pirinç) bitkisinde 13 adet olarak 

tanımlandığı (Van der Knaap vd. 2000) yıldan beri birçok çalışmada farklı bitki 

türlerinde tanımlanmaya devam etmektedir (Zhang vd. 2008, Yang vd. 2009, Osnato vd. 

2010, Kim vd. 2012, Liu vd. 2014a, Baloğlu 2014, Filiz vd. 2014, Kuijt vd. 2014, Wang 

vd. 2014, Büyük ve Aras 2016). 

Gerçekleştirilen ilk çalışmalarda GRF’lerin fonksiyonunun yaprak ve kök gelişimiyle 

sınırlı olduğu görülse de (Van der Knaap vd. 2000, Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, 

Kim ve Lee, 2006) yapılan son çalışmalar çiçeklenme, tohum ve kök gelişimi, stres 

koşullarında büyümenin kontrolü ve bitki ömrünün düzenlenmesi gibi bitki biyolojisinin 

diğer yönleri üzerinde GRF’lerin işlevlerini ortaya çıkarmıştır (Hewezi vd. 2012, Kim 

vd. 2012, Bao vd. 2014, Debernardi vd. 2014, Liang vd. 2014, Liu vd. 2014a, Pajoro vd. 

2014). 

GRF transkripsiyon faktörü ailesi, Arabidopsis thaliana L., Brassica napus L. (kanola), 

Glycine max L. (soya fasulyesi), Solanum tuberosum L. (patates), Oryza sativa L. 

(pirinç), Zea mays L. (mısır), Physcomitrella patens, Phaseolus vulgaris L. (fasulye) 

dahil birçok bitki türünde deneysel veya in silico olarak tanımlanmıştır (Zhang vd. 

2008, Yang vd. 2009, Osnato vd. 2010, Kim vd. 2012, Liu vd. 2012, Baloğlu 2014, Filiz 

vd. 2014, Kuijt vd. 2014, Wang vd. 2014, Büyük ve Aras 2016) ve tanımlanmaya 

devam etmektedir. 

Arabidopsis’te yapılan çalışmalar, GRF’lerin, köklerin ve sürgünlerin farklı 

bölümlerinde, genellikle hücre çoğalmasının yoğun olduğu büyüyen bölgelerde, ifade 

edildiğini göstermektedir (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Kim vd. 2012, Bao vd. 

2014, Liang vd. 2014, Pajoro vd. 2014). Yapılan RNA jel-blot ve kantitatif RT-PZR 

(Real-Time PCR/Gerçek-Zamanlı PZR) analizleri, bitki yaşının artmasıyla AtGRF ifade 

seviyelerinin düştüğünü göstermektedir (Kim vd. 2003, Rodriguez vd. 2010). 

Dolayısıyla, GRF’lerin genellikle büyüyen dokularda daha fazla ifade edildiği 

görülmektedir (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Rodriguez vd. 2010). Arabidopsis’e 
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benzer şekilde, Oryza sativa L. (pirinç) bitkisinde de GRF’lerin (OsGRF’ler) ifadesinin, 

aktif olarak büyüyen yaprak primordiasında ve genç yapraklarda genellikle yüksek 

olduğu görülmüştür (Kim vd. 2003, Choi vd. 2004, Bao vd. 2014). 

Brassica rapa L. bitkisinde yaptıkları çalışmada Wang vd. (2014) bu bitkideki 

GRF’lerin genç yapraklar ile çiçeklerin büyümesini ve gelişimini kontrol etmede önemli 

işlevleri olduğunu göstermektedir. Oryza sativa L. (pirinç) bitkisinde OsGRF6’nın yanı 

sıra OsGRF4 ve OsGRF10’un da genç çiçek salkımlarında daha fazla ifade edildiği, 

GRF’lerin çiçek organ gelişimine katıldığı Liu vd. tarafından yapılan çalışmada (2014) 

gösterilmiştir. Yapılan çalışmalar GRF’lerin çiçek gelişimi ve çiçeklenme zamanının 

kontrolünde önemli bir rol oynadığını göstermektedir (Van der Knaap vd. 2000, Kim 

vd. 2003, Luo vd. 2005, Liu vd. 2014a, Pajoro vd. 2014). 

Liu vd. (2012) Brassica napus L. (kanola) bitkisinde yaptıkları çalışmada tohum yağ 

içeriği farklı olan iki çeşidi karşılaştırarak, yüksek yağlı tohumların ovüllerinde, düşük 

yağlı tohumlardan elde edilene kıyasla daha yüksek seviyelerde ifade edilen BnGRF2a 

adı verilen bir GRF geni keşfetmişlerdir. Yapılan bu çalışma, GRF’lerin yağ içeriği 

üzerindeki etkisi olduğunu göstermektedir.  

GRF’lerin farklı bitki türlerinin köklerinde ifade edildiği, kök gelişimi veya fizyolojik 

süreçlerde bir rolü olduğu yapılan birçok çalışmada saptanmıştır (Kim vd. 2003, Luo 

vd. 2005, Hewezi vd. 2012, Hewezi ve Baum 2012, Bazin vd. 2013, Bao vd. 2014). 

Hewezi ve vd. (2012) tarafından yapılan deneysel çalışmadaki bulgular, Arabidopsis 

köklerinde en yüksek ifade gösterenlerin AtGRF1 ile AtGRF3 olduğunu ve miR396’nın 

normal kök büyümesi için gerekli olduğunu göstermektedir.  

Birçok çalışma, stresle ilişkili genlerin, aynı zamanda bitki büyümesini engelleyerek 

strese karşı bitki toleransını arttırdıklarını ortaya koymuştur (Heidel vd. 2004, Sakuma 

vd. 2006). Bu bağlamda GRF’lerin bitki büyümesini savunma sinyali ve stres 

tepkileriyle koordine etmede işlev sahibi olduğu gösterilmiştir (Liu vd. 2008, Hewezi 

vd. 2012, Kim vd. 2012, Casadevall vd. 2013, Casati 2013, Liu vd. 2014b). Arabidopsis 

bitkisinde yapılan son çalışmalar, AtGRF1 ile AtGRF3’ün savunma yanıtlarına ve 
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hastalık direnci süreçlerine dahil olduklarını ortaya koymuştur (Liu vd. 2014b). Bu 

nedenle, GRF’lerin büyümeye bağlı fonksiyonları (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, 

Kim ve Lee 2006, Kim vd. 2012) ve biyotik ile abiyotik stres tepkilerindeki rolleri göz 

önüne alındığında (Liu vd. 2008, Hewezi vd. 2012, Kim vd. 2012, Casadevall vd. 2013, 

Casati 2013), spesifik olarak AtGRF1 ve AtGRF3’ün, bitki büyümesinin savunma 

sinyali ile koordinasyonunda merkezi bir rol oynadığını gösterilmiştir (Liu vd. 2014). 

Bu tez çalışmasıyla Helianthus annuus L. genomunda bulunan GRF gen ailesinin 

üyeleri ilk defa belirlenmiş olup, belirlenen HeaGRF genlerinin biyoinformatik 

yöntemler kullanarak karakterizasyonu yapılmıştır. Çalışmada, GRF genlerinin 

kromozomal yerleşimleri, filogenetik analizleri, motif bölgelerinin belirlenmesi, gen 

ontoloji analizleri, GRF proteinlerinin farklı türler ile karşılaştırılması gibi analizler ile 

HeaGRF genlerinin özelliklerini belirlemeye yönelik araştırmalar yapılmıştır. Elde 

edilen bu veriler ile bitki gelişiminde büyük öneme sahip olan GRF transkripsiyon 

faktörü ailesi ayçiçeği bitkisinde tanımlanmıştır. Sonuçta bu çalışma ile GRF 

transkripsiyon faktörü ailesinin H. annuus bitkisinde mekanizmasının tanımlanmasını 

tam olarak sağlayabilecek daha ileri deneysel ve in silico çalışmalara temel 

oluşturabilecek veriler elde edilmiştir. 
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4. MATERYAL VE YÖNTEM 

4.1 Helianthus annuus L. GRF Proteinlerinin Tanımlanması 

Artemisia annua L., Lactuca sativa L., Cucumis sativus L., Cucumis melo L., Vitis 

vinifera L. ve Arabidopsis thaliana L.’ya ait olan GRF protein dizileri plant 

transcription factor database 4.0 (Plant TFDB-bitki transkripsiyon faktör veri tabanı) 

(http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/) sitesi kullanılarak toplanmıştır (Gao vd. 2017).  

 

Şekil 4.1 Bitki türlerinde tanımlanmış belirli transkripsiyon faktörlerinin bulunduğu veri 

tabanı (http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn, 2018) 

Ardından, varsayılan GRF proteinlerini belirlemek için Ayçiçeği (Sunflower) 

veritabanında bu protein dizileri kullanılarak bir BLASTP araştırması 

gerçekleştirilmiştir (https://sunflowergenome.org/blast/). E-değeri E <e-10’dan küçük 

olanlar dikkate alınmıştır (Priyam vd. 2015).  

http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/
https://sunflowergenome.org/blast/
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Şekil 4.2 Ayçiçeği (Sunflower) BLAST veri tabanı (https://sunflowergenome.org, 2018) 

Korunan QLQ ve WRC bölgeleri, SMART (http://smart.emblheidelberg.De/) ve Pfam 

(http://pfam.sanger.ac.uk/) veritabanları tarafından doğrulanmıştır (Letunic vd. 2012, 

Finn vd. 2016). Sonrasında 9 tane GRF H. annuus’da tanımlanmıştır.   

 

Şekil 4.3 SMART veri tabanı (http://www.smart.emblheidelberg.de, 2018) 

https://sunflowergenome.org/blast/
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Şekil 4.4 Pfam veri tabanı (http://www.pfam.sanger.ac.uk, 2018) 

4.2 Korunmuş Motiflerin Belirlenmesi ve Filogenetik Analiz 

MEME yazılımı (http://meme-suite.org/, Multiple Em for Motif Elicitation) kullanılarak 

Helianthus annuus L. bitkisinde tanımlanan tüm GRF proteinleri arasında korunmuş 

motifler belirlenmiştir (Bailey ve Elkan 1994).  

http://www.pfam.sanger.ac.uk/
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Şekil 4.5 MEME yazılımı (http://meme-suite.org 2018) 

Daha sonra, tüm protein sekansları MEGA programı kullanılarak ClustalW ile 

hizalanmıştır (Thompson vd. 1994), filogenetik analiz komşu birleştirme ağacı metodu 

(Neighbor-Joining Tree) ile gerçekleştirilmiştir (Kumar vd. 2011).  

http://meme-suite.org/
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Şekil 4.6 MEGA programı (Kumar vd. 2016) 

4.3 HeaGRF’lerin Kromozomal Dağılımının ve Gen Yapısının Belirlenmesi 

Ayçiçeği (Sunflower) veritabanından elde edilen fiziksel konumlarına dayalı HeaGRF 

genlerinin kromozomal dağılımları Map-Chart 2.32 programı kullanılarak belirlenmiştir 

(Voorrips 2002). 
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Şekil 4.7 Map-Chart programı kullanılarak hazırlanan örnek bir kromozom haritası 

(Voorrips 2002) 

HeaGRF genlerinin açık okuma çerçevelerini (ORF’ler) belirlemek için NCBI Açık 

Okuma Çerçeveleri (Open Reading Frame-ORF) bulucu aracı 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html) kullanılmıştır. Fizyokimyasal özellikleri 

(amino asit sayısı, molekül ağırlığı ve teorik izoelektrik nokta-pI) hesaplamak için 

ProtParam (http://web.expasy.org/protparam/) kullanılmıştır (Gasteiger vd. 2005).  
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Şekil 4.8 ORF bulucu (http://www.ncbi.nlm.nih.gov, 2018) 

 

Şekil 4.9 ExPASy ProtParam aracı (http://web.expasy.org, 2018) 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://web.expasy.org,/
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4.4 HeaGRF’lerin Fonksiyonel Analizi 

Belirlenen GRF genlerinin moleküler işlevleri, biyolojik işlevleri ve hücresel 

lokalizasyonları Blast2Go programı (https://www.blast2go.com) kullanılarak 

belirlenmiştir (Conesa vd. 2005).  

 

Şekil 4.10 Blast2Go programı (https://www.blast2go.com, 2018) 

 

 

 

 

 

 

https://www.blast2go.com/
https://www.blast2go.com/
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5. ARAŞTIRMA BULGULARI  

5.1 Ayçiçeği Genomunda Belirlenen GRF Genleri ve Özellikleri 

Plant TFDB veri tabanından elde edilen 6 bitki türüne (Artemisia annua L., Lactuca 

sativa L., Cucumis sativus L., Cucumis melo L., Vitis vinifera L. ve Arabidopsis 

thaliana L.) ait GRF sekansları indirilmiştir.  

H. annuus genomu ile Plant TFDB veri tabanından elde edilen diziler Ayçiçeği 

(Sunflower) (https://sunflowergenome.org/blast/) veri tabanında (Priyam vd. 2015) 

BLASTP analizi yapılarak incelenmiştir. Analiz yapılırken gelişmiş parametre olarak E-

değeri 1.0e-10 olarak belirlenmiştir.  

BLASTP işlemi sonucunda elde edilen dizilerde korunan bölge taraması için SMART 

(http://smart.emblheidelberg.De/) ve Pfam (http://pfam.sanger.ac.uk/) veritabanları 

kullanılmıştır. Toplamda ayçiçeği bitkisine ait 9 tane GRF protein sekansı 

belirlenmiştir. SMART (Letunic vd. 2012) ve Pfam (Finn vd. 2016) veri tabanları 

kullanılarak bulunmuş korunan bölgeler şekil 5.1’ de gösterilmiştir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 5.1 Dizide korunan QLQ ve WRC bölgeleri 
 

https://sunflowergenome.org/blast/
http://pfam.sanger.ac.uk/
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Proteinlerin moleküler ağırlıkları, amino asit sayıları ve izoelektrik noktaları 

Expacy/ProtParam (http://web.expasy.org/protparam/) programı ile belirlenmiştir.  

Tanımlanan HeaGRF’lerinin özellikleri çizelgelerde belirtilmiştir. 

Çizelge 5.1 HeaGRF Gen Ailesinin Özellikleri 
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Çizelge 5.2 HeaGRF’lerin Gen Özellikleri 
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5.2 HeaGRF Gen Ailesindeki Korunmuş Motifler  

HeaGRF proteinlerinin korunmuş motiflerinin gösterilmesi amacıyla Multiple EM for 

Motif Elicition v4.12.0 (MEME) (http://meme-suite.org/) biyoinformatik aracı 

kullanılmıştır (Bailey ve Elkan 1994). Bulunan motiflerin HeaGRF dizileri üzerindeki 

yerleri belirlenmiştir. 

 

Şekil 5.2 MEME yazılımı kullanılarak elde edilen motifler ve lokasyonları 

(http://meme-suite.org) 
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H. annıuus’daki GRF protein sekanslarındaki en çok rastlanan korunan bölgelere dair 

bilgiler çizelge 5.3’te gösterilmiştir.  

Çizelge 5.3 HeaGRF Motifleri  

Motifler UZUNLUK 

(aa) 

PROTEİN SEKANSI 

1 32 AQWAELEQQALIYKYMTANVPVPSELLLSIKK 

2 10 FGWGTYHLGF 

3 46 KMDPEPGRCRRTDGKKWRCSRDVVPDQKYCERHMMRGRNRS

RKPVE 

4 19 WPEPLKSDWTQLSMSIPIA 

5 10 PGGPLAEVLR 

 

5.3 HeaGRF Gen Ailesinin Filogenetik Analizi 

MEGA v.7 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis)  (Tamura vd. 2016) programı 

ile komşu birleştirme ağacı metodu (Neighbor-Joining Tree) kullanılarak filogenetik 

analiz gerçekleştirilmiştir (Saitou ve Nei 1987). Ağaçların oluşturulmasında “Poisson 

correction, bootstrap analizi 1000 tekrarlı ve pairwise deletion” parametreleri 

kullanılmıştır.  
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Şekil 5.3 MEGA programı kullanılarak elde edilen HeaGRF filogenetik analiz 

MEGA programında aynı parametreler kullanılarak Helianthus annuus L. bitkisinde 

tanımlanan GRF sekansı ile Artemisia annua L. (Tatlı pelin) ve Vitis vinifera L. (asma) 

bitkisine ait sekanslar arasında yapılan filogenetik analiz aşağıda belirtilmiştir. 
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Şekil 5.4 Karşılaştırmalı filogenetik analiz 

5.4 HeaGRF’lerin Kromozomal Lokasyonları 

Helianthus annuus L. kromozomları üzerinde HeaGRF’lerin yerlerini belirlemek 

amacıyla elde edilen veriler Map-Chart programına (Voorrips 2002) yüklenmiştir. 

Program girilen verileri kullanarak HeaGRF genlerinin ayçiçeğine ait 4 kromozom 

üzerindeki yerlerini haritalamıştır. 
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Şekil 5.5 HeaGRF genlerinin Helianthus annuus L. kromozomları üzerindeki                          

yerleşimi 

5.5 HeaGRF’lerin Fonksiyonel Analizi 

Blast2Go (Conesa ve Götz 2008) programı kullanılarak yapılan gen ontoloji analizleri 

sonucunda 9 adet HeaGRF’nin biyolojik işlev, moleküler fonksiyon ve hücresel 

yerleşimleri belirlenmiştir.  
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Şekil 5.6 HeaGRF’lerin biyolojik işlev dağılımı 

 

Şekil 5.7 HeaGRF’lerin moleküler fonksiyon dağılımı 
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Şekil 5.8 HeaGRF’lerin hücresel yerleşimi 
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6. TARTIŞMA VE SONUÇ 

Bitkilerde genom seviyesinde GRF proteinlerine ait genlerin in silico tanımlanması bazı 

türlerde gerçekleştirilmiştir. GRF geni ilk olarak 2000 yılında Van der Knaap tarafından 

pirinç bitkisinde 13 adet olarak tanımlanmıştır. GRF ailesindeki proteinler, N-Terminal 

bölgesindeki evrimsel olarak korunmuş QLQ (Glutamin-Lösin-Glutamin) ve WRC 

(Triptofan-Arjinin-Sistein) bölgelerini içermektedir (Van der Knaap 2000, Kim vd. 

2003, Choi vd. 2004).  

Yürütülen bu tez çalışmasında Ayçiçeği (Sunflower) veri tabanından 7 farklı bitki 

türünün GRF protein dizileri kullanılarak, H. annuus genomunda 9 adet GRF geni 

belirlenmiştir. Belirlenen HeaGRF genleri HeaGRF1’den HeaGRF9’a kadar 

isimlendirilmiştir. GRF gen ailesi belirlenmesi üzerine yapılan önceki çalışmalarda, tüm 

GRF üyelerinin QLQ ve WRC bölgelerini koruduğu gözlemlenmiştir (Van der Knaap 

2000, Kim vd. 2003, Choi vd. 2004). TQL ise yarı korunan bir bölgedir (Van der Knaap 

2000). Yaptığımız çalışmada da tanımlanan tüm sekanslarda QLQ ve WRC bölgelerine 

rastlanmıştır. Ayrıca TQL ve FF motifi de HeaGRF’ler içerisinde yer almıştır.  

Elde edilen verilere göre bulunan HeaGRF genleri 4 adet ayçiçeği kromozomu üzerinde 

dağılım göstermiştir. En fazla HeaGRF geni 2. kromozomda yer almaktadır. Daha az 

sayıda olmak üzere 3. kromozomda ve 4. kromozomda bulunmaktadır. Bununla 

beraber, en düşük gen sayısını içeren 5. kromozomda ise sadece tek bir HeaGRF geni 

tespit edilmiştir. Phaseolus vulgaris L. bitkisi üzerinde yaptıkları çalışmada Büyük ve 

Aras (2016) PhvGRF’lerin 7 kromozom üzerine lokalize olduklarını göstermiştir. 

Brassica napus L. bitkisi üzerinde yapılan çalışmada BnGRF’lerin 18 kromozomda 

lokalize olduklarını belirtilmiştir (Li vd. 2017). Nicotiana tabacum L. bitkisinde Yang 

vd. (2017) yaptıkları çalışmada 15 kromozom üzerine lokalize oldukları saptamıştır. 

HeaGRF genleri arasındaki evrimsel ilişkiyi değerlendirmek için, MEGA v.7 programı 

kullanılarak filogenetik analiz yapılmıştır (Tamura vd. 2016). Helianthus annuus L.’de 

bulunan HeaGRF genleri 3 ana grup oluşturacak şekilde dallanma göstermiştir. 

Helianthus annuus L. bitkisiyle ortak olarak Asteraceae familyasının üyesi olması 
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sebebiyle Artemisia annua L. ve Eudicotyledon olması sebebiyle benzerlik 

göstermesinden dolayı Vitis vinifera L. bitkilerinin GRF protein sekansları kullanılarak 

yapılan filogenetik sınıflandırma sonucunda 3 ana grup oluşmuştur.  

Brachypodium distachyon L. bitkisinde 2 ana grup (Filiz vd. 2014), Phaseolus vulgaris 

L. (fasulye) bitkisinde 2 ana gruba (Buyuk ve Aras 2016), Brassica rapa L. ssp. 

pekinensis’te (Çin lahanası) 6 alt gruba (Gao vd. 2014),  Brassica napus L.’de (kanola) 

2 ana gruba (Li vd. 2017), Zea mays L. bitkisinde 3 alt gruba (Wang vd. 2008) ve 

Nicotiana tabacum L. bitkisinde 2 ana gruba (Yang vd. 2017) ayrılmaktadır. 

Arabidopsis thaliana L., Zea mays L. ve Oryza sativa L. bitkilerindeki GRF genlerinin 

filogenetik sınıflandırması sonucunda, birbirinden farklı 3 alt grup gözlenmiştir (Wang 

vd. 2008). Arabidopsis thaliana L., Brassica oleracea L., Brassica rapa L. ve Brassica 

napus L. bitkilerindeki GRF proteinlerinde yapılan filogenetik analiz sonucunda ise 6 

farklı tipte gruplanma görülmüştür (Li vd. 2017).  

MEME veri tabanı kullanılarak HeaGRF proteinlerinin taşıdıkları motifler 

belirlenmiştir. MEME veri tabanı kullanılarak yapılan analizlerde 9 adet HeaGRF 

proteinin 5 farklı motif içerdiği belirlenmiştir. Phaseolus vulgaris L. bitkisinde de GRF 

protein sekanslarında 5 motif gözlenmiştir. Diğer organizmalardaki GRF proteinlerinin 

farklı sayılarda motif içerebildiği bilinmektedir. Örneğin, Li vd. (2017) yaptıkları 

çalışmada, Brassica napus L. bitkisinde ve Yang vd. (2017) yaptığı çalışmada 

Nicotiana tabacum L. bitkisinde 20’şer motif gözlenmiştir.  

HeaGRF genlerinin ekson ve intron bölgeleri yürütülen çalışmada incelenmiş olup, 3 

intron 4 ekson içerenler HeaGRF1/ HeaGRF2/ HeaGRF3/ HeaGRF4/ HeaGRF5 ve 

HeaGRF9, 2 intron 3 ekson içerenler HeaGRF6/ HeaGRF7, en çok intron ve ekson 

bölgesi içeren ise HeaGRF8 olarak tespit edilmiştir. Büyük ve Aras’ın 2016 yılında 

Phaseolus vulgaris L. üzerinde yaptığı çalışmada ise tanımlanan GRF sekanslarınında 2 

ile 3 arasında değişkenlik gösteren intron bölgesi, 3 ile 4 arasında değişen kodlanan 

bölge içerdiği gösterilmiştir. Brassica napus L. bitkisi üzerinde yapılan çalışmada (Li 

vd. 2017) 3 ile 6 arasında değişkenlik gösteren kodlanan bölge ve 3 ile 8 arasında 

değişen intron bölgeleri belirlenmiştir. Nicotiana tabacum L. bitkisi üzerinde Yang vd. 
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2017 yılında yaptıkları çalışmada ise 3 ile 4 arasında değişen kodlanan bölge ile 2 ile 3 

arasında değişen intron bölgesi belirlenmiştir.  

Blast2Go gen ontoloji programı kullanılarak (Conesa ve Götz 2008) HeaGRF 

genlerinin ontolojik analizleri yapılmış ve ayçiçeği bitkisindeki GRF genlerinin 

moleküler işlevleri, hücresel yerleşimleri ve biyolojik fonksiyonları belirlenmiştir. 

HeaGRF proteinlerinin organel, membran, virion, simplast gibi hücrenin birçok 

bölümüne dağılmış halde olduğu belirlenmiştir. HeaGRF proteinleri birçok biyolojik 

işlevde görev almaktadır.  

Bu süreçler içerisinde en önemlisi ve GRF transkripsiyon faktörü ailesinin spesifik 

özelliği olan gelişimsel ve metabolik proseslerde oynadığı roldür. Diğer katılım 

gösterdiği süreçler ise, kükürt, azot ve karbon gibi farklı moleküllerin kullanımı, 

davranış, pigmentasyon, hücre proliferasyonu, immün sistem süreçleri, biyolojik 

regülasyon, lokalizasyon, sinyalizasyon ve detoksifikasyon olarak belirlenmiştir (Şekil 

5.6).  

Bu görevlerinin yanı sıra ayrıca, bağlanma, taşıyıcı aktivitesi, transkripsiyon regüle 

edici aktivitesi, antioksidan aktivitesi, katalitik aktivitesi ve sinyal transdüksiyonu 

aktivitesi de gösterdiği belirlenmiştir. Yapılan çalışmalar incelendiğinde GRF’lerin 

büyümeye bağlı fonksiyonları (Kim vd. 2003, Horiguchi vd. 2005, Kim ve Lee 2006, 

Kim vd. 2012) ve biyotik ile abiyotik stres tepkilerindeki rolleri göz önüne alındığında 

(Liu vd. 2008, Hewezi vd. 2012, Kim vd. 2012, Casadevall vd. 2013, Casati 2013), 

GRF transkripsiyon faktörlerinin, bitki büyümesinin savunma sinyali ile 

koordinasyonunda merkezi bir rol oynadıkları anlaşılmaktadır (Liu vd. 2014b). Bu 

bulgular elde edilen çalışma sonuçlarını destekler niteliktedir (Şekil 5.7). 

Bu tez çalışmasıyla H. annuus genomunda bulunan GRF gen ailesinin üyeleri ilk defa 

belirlenmiş olup, 9 adet HeaGRF geninin biyoinformatik yöntemler kullanarak 

karakterizasyonu yapılmıştır. Bu çalışmada, GRF genlerinin kromozomal yerleşimleri, 

filogenetik analizleri, motif bölgelerinin belirlenmesi, gen ontoloji analizleri, GRF 

proteinlerinin farklı türler ile karşılaştırılmalı analizler ile HeaGRF genlerinin 
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özelliklerini belirlemeye yönelik araştırmalar yapılmıştır. Elde edilen bu veriler ile bitki 

gelişiminde büyük öneme sahip olan GRF transkripsiyon faktörü ailesi ayçiçeği 

bitkisinde tanımlanmıştır. Sonuçta bu çalışma ile GRF transkripsiyon faktörü ailesinin 

Helianthus annuus L. bitkisinde mekanizmasının tanımlanmasını tam olarak 

sağlayabilecek daha ileri deneysel ve in silico çalışmalara temel oluşturabilecek veriler 

elde edilmiştir. 
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