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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

YABANI ZEYTIN (Olea europaea L. var. oleaster) BITKISI GENOMUNDA MADS-
BOX TRANSKRIPSIYON FAKTORU AILESi TANIMLANMASI VE qRT- PZR iLE
IFADE ANALIZI

Giinseli BABAOGLU

Cankir1 Karatekin Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Biyoloji Anabilim Dal1

Danigman: Dog. Dr. Turgay UNVER

Zeytin agaci, Akdeniz bolgesinde yetisen meyvesinden elde edilen {irtinlerle ticari
oneme sahip bir bitkidir. Zeytinin iilke ekonomisi ve insan sagligi {izerine olumlu
etkileri onemini arttirmaktadir. Zeytinde biiylime ve gelisim i¢in rol oynayan bir¢ok gen
bulunmaktadir. Bu genlerin aktivitesi de transkripsiyon faktorleri (TF) ile
diizenlemektedir. Bu sekilde de organizmanin gelisimi, ¢ogalmasi, sinyal iletimi, stres
cevabi gibi bir¢ok biyolojik yolakta rol oynayan genlerin ifadesi ile diizenlenmektedir.
MADS-Box transkripsiyon faktor ailesi ise, bitki gelisiminde, gametofit embriyo ve
tohum gelisiminde, ¢icek ve meyve gelisimi, kok ve yaprak morfolojisinin olugmasinda
rol oynamaktadir. Bu tez calismasinda, yabani zeytin genomunda bulunan MADS-Box
TF ailesi karakterizasyonu, islevsel atiflandirilmasi ve ifade analizi yapilmistir.
Uluslararas1 Zeytin Genom Konsorsiyumu (UZGK) tarafindan elde edilen genom
survey dizileme ve dokuya 6zgii yliksek hacimli transkriptom verileri ayrintili olarak
analiz edilerek genom diizeyinde MADS-Box TF genlerinin ifade analizi 6l¢timii
yapilmustir. Calisma sonucunda, zeytine ait 118 adet MADS-Box TF’nii kodlayan gen
tespit edilmistir. Bunlar ayrica, 22 genin Ma, 5 genin Mf, 25 genin My ve 66 genin
MIKC olarak smiflandirilmistir. Gen ontoloji sonuglarinda; gen ifadesi, lireme, gelisim
ile iliskili genlerin 6n plana ¢iktig1 belirlenmistir. RNA-seq sonuglarindan elde edilen 1s1
grafiginde hem dokular arasinda hemde farkli aylara ait ifade seviyeleri belirlenmistir.
MADS-Box TF ailesine ait molekiiler karakterizasyonun yani sira ifade seviyesi
dokular arasinda farklilik gosteren bes MADS-Box TF segilerek qRT-PZR ile ifade
seviyeleri Ol¢iilmiistiir. Bu genlerin dokular arasindaki ifade seviyeleri farki analiz
edilerek miRNA ve aday hedef genleri ile etkilesiminin incelenmesiyle MADS-Box TF
genlerin zeytin ¢icegi ve tohum gelisiminin yani sira vejetatif organ gelisiminde ve yag
biyosentezinde dnemli rol oynayabilecegi belirlenmistir.

2016, 83 sayfa

ANAHTAR KELIMELER: MADS-Box, Olea europaea L., qRT-PZR,
transkripsiyon faktorii, zeytin



ABSTRACT

MSc. Thesis

IDENTIFICATION AND EXPRESSION ANALYSIS OF MADS-BOX
TRANSCRIPTION FACTOR FAMILY GENES IN WILD OLIVE (Olea europaea L.
var. oleaster) GENOME

Giinseli BABAOGLU

Cankir1 Karatekin University
Institute of Science
Department of Biology

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Turgay UNVER

Olive tree that grown in Mediterranean region, is commercially important for its fruits.
The positive impacts of olive on country economy and human health increases its
importance. Several genes take place in olive for growth and developmental stages. The
activities of these genes are regulated by transcription factors. In this way, the genes that
functions in many biological pathways like development, reproduction, signal
transduction and response to stress can be regulated. MADS-Box transcription factor
family plays role in plant, gametophyte, embryo, flower and fruit development and as
well as in morphological development of root and leaf tissues. In this study, the
characterization, functional annotation and expression analysis of MADS-Box TFs was
performed in wild type olive genome. The data obtained from Internatioal Olive
Genome Consortium (I0OGC) genome survey sequence and tissue specific deep RNA
sequence (Seq) was analyzed in detail and genome-wide MADS-Box TF genes
expressions were measured. 118 genes encoding MADS-Box TF were detected. These
genes classified as Ma, M, My, MIKC and the number of genes was 22, 5, 25, and 66,
respectively. Gene ontology analysis showed that gene expression, reproduction and
development were significant processes for MADS-Box TFs in olive. RNA-Seq data
were used to construct heat map displaying the gene expressions between tissues and
seasons. Besides molecular characterization of MADS-Box TFs, five selected MADS-
Box TF genes showing differentially expression between tissues were measured via
gRT-PCR assays. Also the interaction of these genes with miRNAs and their targets
were investigated and it was found that MADS-Box TF genes play active role in olive
flower and seed development in addition, these genes might have a role in vegetative
organ development and oil biosynthesis.

2016, 83 pages
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1. GIRIS

Zeytin, biiyiik 6l¢iide Akdeniz havzasinda yayilis gosteren bir agag tiiriidiir. Bu agaca
ait zeytin meyvesi ve zeytinden elde edilen zeytinyagi diinyada sosyo-ekonomik agidan
bircok alana girmis ve ayni zamanda insan sagligi iizerine yararl etkisinden dolayi
yiizyillardir 6nemini korumaktadir (Turktas et al. 2013, Giimriik ve Ticaret Bakanlig1
2014).

Zeytin ve zeytinyagi iiretimi ile iilkemizde yaklasik 400 bin aileye is imkan1 saglayarak
tarrm ekonomisi i¢in éneme sahiptir. Ulkemiz zeytin iiretimi acisindan incelendiginde
diinya tlizerinde ilk beste olmasina karsin, sektdrde yasanan satis ve iiretimde yasanan
sorunlar nedeniyle hak ettigi yeri bulamamaktadir (Dogaka 2015). Zeytin iiretiminin ve
veriminin arttirilmasit gibi hedeflerin gerceklestirilmesinde de haritalama, islevsel
genomik, biyoinformatik gibi teknolojilerden faydalanilmasi baglica ©nem arz

etmektedir.

Bu tez ¢aligmasinda, yabani zeytin genomunda MADS-Box transkripsiyon faktoriiniin
biyoinformatik metotlar kullanarak tanimlanmasi, genlerin farkli genomlardaki
homologlar ile olan filogenetik iligkisi, baglanma motiflerinin belirlenmesi ve islevsel
atiflandirilmasi gergeklestirilmistir. Uluslararas1 Zeytin Genom Konsorsiyumu (UZGK)
tarafindan iiretilen genom survey dizileme ve dokuya 6zgii yiiksek hacimli transkriptom
verileri ayrintili olarak analiz edilerek genom diizeyinde tanimlanan genlerin ifade
analizi 6l¢ltimii yapilmistir. Ayrica, meyve, yaprak, pedisel ve govde dokularinda ifade
seviyesi farklilik gosteren bes MADS-Box geni secilerek qRT-PZR ile validasyonu
yapilmistir. Caligma sonucunda zeytin genomunda transkripsiyon faktor ailelerinden
biri olan MADS-Box transkripsiyon faktorii ailesinin analizi ile bitkilerde gelisim ve
tireme gibi biyolojik siire¢lerde fonksiyonlar1 olan MADS-Box TF genlerinin etkisi

hakkinda veriler elde edilmistir.

Zeytin genomunda MADS-Box TF ailesinin tanimlamas: ile elde edilen veriler ilerde
biyotik ve abiyotik stres faktorlerine genetik cevabin tanimlanmasi, bu TF’lerin

aktivitesini regiile ettigi genlerin farkli biyokimyasal yolaklarda rol almasi gibi



calismalar i¢in de bir kaynak olusturmustur. Zeytin bitkisinde MADS-Box
transkripsiyon faktorlerinin karakterizasyonu, Oleaceae ailesindeki diger bitki tiirleri

i¢in de referans olusturmaktadir.



2. KURAMSAL TEMELLER

2.1 Zeytin (Olea europaea L.)

Olea europaea, Oleaceae familyasi Lamiales takimina ait en dnemli yag bitkilerinden
bir tanesidir. Zeytin diploid bir bitki olup (2n=46) yaklasik 1,4 Gb genom boyutuna
sahiptir (Unver 2016).

Zeytin biiyiik dlciide Akdeniz havzasinda Ispanya, Italya, Yunanistan, Fransa, Tiirkiye,
Cezayir gibi tilkeleri de igine alarak yayilim gosteren yerel bir mahsul olmakla birlikte
yaprak dokmeyen bir agagtir. Akdeniz kokenli olarak tanimlanmasina ragmen, tiiketimi
birgok bolgede artmaktadir (Ozdemir Ozgenturk et al. 2010, Turktas et al. 2013,
Ramos-Gomez et al. 2016).

Anadolu, Olea europaea L. tiiriiniin 86 {izerinde ¢esidi Tiirkiye'de mevcut olan zeytin
kokenli en onemli alanlarindan biridir (Ozdemir Ozgenturk et al. 2010). Uretim
bakimindan en fazla tarim alanima sahip olan Ispanya 2013 yilinda yaklasik 7.9 milyon
zeytin treterek 1. sirada yer alirken, Tiirkiye 1,7 milyon ton ile 4. siradadir. Ayrica
Tiirkiye Istatistik Kurumu’ndan alinan verilere bakildiginda Tiirkiye’de, 2014 yih
itibartyla 8,3 milyon dekar zeytinlige ait alani kapsarken bu alandan, 2014 yilinda
yaklasik 1,8 milyon ton zeytin iiretimi bagarilmistir (Dogaka 2015).

Tirkiye zeytin {iretim alanlarina bakildiginda bolgenin aga¢ sayist ve iiretim
miktarlarma gore ilk sirada Ege bolgesi olmak {izere sirasiyla, Marmara, Akdeniz,
Gilineydogu Anadolu ve Karadeniz bdlgelerindeki iiretim alanlart Sekil 2.1°de

gosterilmistir (Glimriik ve Ticaret Bakanligi 2014).



Sekil 2.1 Tiirkiye’nin zeytin tretim alanlari. 1-Ege, 2-Marmara, 3-Akdeniz, 4-
Giineydogu Anadolu, 5-Karadeniz. Cografi bolgelerin zeytin iiretimi ¢oktan
aza gore siralanmistir. (Glimriik ve Ticaret Bakanligi 2014’ den alinmistir.)

Dogada tarimi yapilmadan kendiliginden yetisen yabani zeytin agaclari, biiyiik olciide
tim Akdeniz havzasi etrafinda dagilmaktadir ve ilk kiiltiire alinma isaretleri ile en eski
uygarliklardan bazilarinin ortaya ¢ikmasina eslik etmistir (Quazzani et al. 1993,
Besnard and Casas 2016). Yabani zeytinler riizgar yoluyla tozlagsma ile iirerken ve
onlarin tohumlar1 agirlikli olarak kuslar tarafindan etrafa yayilmaktadir. Yabani zeytinin
kiiltiire alinmis olan zeytin agacindan farki; dikenli juvenil siirgiinlerin varligi, daha az
dolgun mezokarp ve bilyilk mezokarpinda diisiik yag igerigi olan kiiciikk meyvelerle
karakterize edilmesi, uzun juvenil asamasi ve zorlu ortamlarda hayatta kalma

yetenekleridir (Bouarroudj et al. 2016).

Zeytin ve zeytinyagi iretiminde ticari olarak yabani zeytin olarak bilinen Olea
europaea L. var. oleaster ve onun asilanmasi ile iiretilmis en yaygin kiiltiir agact olan

Olea europaea L. gesitleri kullanilmaktadir (Ozkaya vd. 2010).

Zeytin meyvesi ve zeytin lrlinleri pek ¢ok alanda kullanilmaktadir. Bu tiirlerden elde
edilen sizma zeytinyagi ve meyve suyu, diinya ¢apinda potansiyel saglik ve beslenme
faydalar1 nedeniyle onem tasimaktadir. Ekolojik acidan, zeytin niifuslari nedeniyle
bliylik riizgar direnci ve kuraklik, yangin veya don gibi sartlardan sonra ve ¢ok uzun
Omiirli ¢ollesmeye karsi topraklari korumak gorevi edinmistir. Zeytin ¢esitlerinin

kuraklik, diisiik sicaklik ve tuzluluk dahil olmak iizere farkl yiiksekliklerde, yari-kurak



iklim kosullar1 ile karakterize farkli ortamlarda diger bitki topluluklartyla kolonizedir

(Donaire et al. 2011).

2.2 Transkripsiyon Faktorii

Transkripsiyon diizenlenmesi, kompleks biyolojik sistemlerde gen aktivitesinin
diizenlenmesinde temel mekanizmadir. Genlerin baglica diizenlenmesi gen promotori
ve transkripsiyon faktorii (TF) arasindaki iliski ile kontrol edilmektedir. TF’ler cis-
diizenleyici elementler (veya motifler) igceren spesifik promotor dizilerine baglanarak
gen ifadesinin zamansal ve mekansal 6zelliklerini belirler (Liu et al. 2016). TF’lerin gen
regiilasyonu olan iliskisi Sekil 2.2°de gosterilmistir. TF’ler boylece, promotér ve / veya
karsilik gelen genlerin giiclendirici bolgelerine baglanma olusturan ya da alt hedef
genlerin transkripsiyonunu bastiran i¢in dizi Ozgii DNA baglama domainini
kapsamaktadir (Baloglu et al. 2014). Tanima bolgeleri cis-trans etkilesimine ek olarak,
asag1 akis hedef genlerinin ekspresyon modelleri ayn1 zamanda, TF genlerinin mekansal
ve zamansal ifadesi ile de kontrol edilebilir. Bu sekilde, benzer bir DNA baglama

ozellikleri olan TF’ler farkli biyolojik siire¢leri kontrol edebilir (de Folter et al. 2006).

. REGULASYON

~ TRANSKRIPSIYON '
. FAKTOR -~ GEN

- -
L .
BAGLANMA BOLGESI l

< PROTEIN >

Sekil 2.2 Transkripsiyon faktorlerinin gen regiilasyonu ile iliskisi (http://america.pink.,
2016’dan degistirilerek alinmistir.)

Okaryotik genomlarin transkripsiyonu ¢ekirdek RNA polimeraz (Pol) 1, Pol Il ve Pol Il
tarafindan yiiriitiilmektedir. Pol I rRNA 6nciilii transkripsiyonunu yaparken buna karsin,
Pol Il tRNA’lar gibi kiiciik kodlanmayan RNA’lar1 transkribe eder. Pol II mRNA

tiretmek i¢in protein kodlayict genleri transkribe eden 12 alt birimlik bir enzimdir. Pol 11


http://america.pink/transcription-factor_4509335.html

hiicre farklilagmasi, hiicrenin kimliginin belirlenmesi ve c¢evresel degisikliklerde
hiicrelerin yanitlarim1 diizenler. Regiilasyonun baglangicinda gen ifadesinin kontrol
mekanizmasinda bir anahtar olmasina ragmen, transkripsiyonun farkli asamalarinda da
meydana gelir. Pol II regiilasyonunun anlasilmasinda Pol II baslatma kompleksinin
detayli bilgileri ve transkripsiyonu baslatmasinda molekiiler mekanizmalar1 kavrama
gerektirmektedir ve genel mekanizma Sekil 2.3’de gosterilmistir (Sainsbury et al.
2015).

Transkripsiyon Faktorleri
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Sekil 2.3 Transkripsiyon faktorlerinin RNA Pol II ile etkilesimi
(https://www.boundless.com., 2016’dan degistirilerek alinmustir.)

Cesitli bitki gelisim siiregleri yonleri ve gevresel degisikliklere yanitlara aracilik ederek
gen diizenleyici aglarinda ¢ok énemli bir rol oynar. Ozellikle, nRNA metabolizmasinda
transkripsiyon sonrasi kontrol sicaklik dalgalanmalari, bitki yanitlarin transkripsiyon
faktoriiniin  faaliyetlerini diizenleyen bir ©Onemli molekiiler diizeni oldugunu
gostermektedir. Organizmanin gelisimi (Wagner et al. 2016), sinyal iletimi (Zhu 2002),
stres cevabi (Berkowitz et al. 2016) gibi birgok biyolojik yolakta rol oynayan genlerin
ifadelerini diizenlemektedirler. Ayrica, biyotik ve abiyotik streslere, bitki yanitlarinda
onemli bir rol oynar (Agarwal et al. 2006). Dolayisiyla, transkripsiyon faktorii
faaliyetleri koordineli verilen biiylime kosullar1 altinda, optimal biiyiime ve hayatta
kalmak icin ¢esitli hiicresel sinyal aglarinda ince ayar sinyal iletim yollarinin gesitli
adimlarinda diizenlenir. Transkripsiyon faktorii faaliyetlerinin diizenlenmesinde yatan
kokli biyokimyasal ve molekiiler mekanizmalarin, gen transkripsiyonu diizenledigi,
RNA, metabolizma, transkripsiyon sonrasi diizenleme, protein g¢evirisine, post-

translasyonel modifikasyonlar ve kontrollii bir protein doniisiimiinii igerir (Seo et al.



2013). Bu sebeple de, genlerin ifadesinin regiilasyonunun anlasilmasi agisindan TF’lerin

ifadelerinin tespiti biiyiik nem tasimaktadirlar.

TF’ler DNA-baglama ve multimerizasyon alanlarda birincil ve/veya lig-boyutlu yapisi
benzerliklere dayali 40-60 ailelere gruba ayrilabilir (Baloglu et al. 2014). Simdiye kadar
bitkilerde 60’a yakin TF ailesi tanimlanmustir. Ornegin; bu ailelerden biri olan MADS-
Box transkripsiyon faktorii ailesi mayalarda (Li et al. 2016), hayvanlarda (Cao et al.
2016, Sakuma et al. 2016, Mughal et al. 2015, Kuzniewska et al. 2015) ve bitkilerdeki
(Grimplet et al. 2016, Nakatsuda et al. 2016, Irfan et al. 2016) siireglerin

diizenlenmesinde anahtar rol oynamaktadir.

2.3 MADS-Box Transkripsiyon Faktorii Ailesi

MADS-Box transkripsiyon faktorleri, bitki gelisiminde hemen hemen her asamada
onemli roller oynamaktadir. Bu ailenin bitki ve iiyeleri icin en iyi calisilan gen
ailelerinden birini icermektedir. MADS-Box TF ailesine ait bir¢ok genin ¢igekli bitkiler
arasinda fonksiyonlart korunmus, ancak bazi evrim sirasinda belirli tiirlerde yeni

islevler kazanmistir (Smaczniak et al. 2012).

MADS adi; tiyeleri olan Maya (Saccharomyces cerevisiae)’dan Mini Chromosome
Maintenance 1 (MCM1), Arabidopsis thaliana’dan Agamous (AG), Antirrhinum majus
L.’den Deficiens (DEF) ve insanlardan Serum Responsive Factor (SRF) iiyelerinin bas
harflerinden tiiretilmistir (Altamura et al. 2016).

Tim MADS-Box genleri, N-terminal bolgesinde yaklasik 60 aminoasit ile karakterize
edilen bir MADS-Box domaini kodlayan; bu domain DNA, hedef gen diizenleyici
bolgesinde CArG-Box (CC[A/T]6GG) bolgesine baglanma igin sorumludur (Tian et al.
2015, Wei et al. 2015). In vitro ve in vivo deneylerde; genlerin DNA dizilerinin
diizenlenmesi sirasinda MADS-Box domain faktorlerinin CArG-Box olarak adlandirilan
motife baglandigin1 gostermistir (Nakatsuda et al. 2016). Bu ortak DNA motifi
CC(A/T)6GG (belirlenmis CArG-Box) dyad simetrisini gosterir ve herhangi bir 6l¢iide

degisiklige izin vermemektedir. Analizler sonucunda CArG-Box ve SRE (serum



response element) elemani islevsel degistirilebilir oldugunu ve SRF in vitro CArG-Box

baglandig1 gostermistir (de Folter et al. 2006).

Gectigimiz 25 yil boyunca, ¢ok sayida MADS-Box geninin islevleri model tiirler olan
A. thaliana ve diger ¢icekli bitkilerde ortaya cikarilmistir. Onemli MADS-Box gen
aragtirmalari i¢in model bitki tiirlerinden olan aslanagzi (Antirrhinum majus) (Schwarz-
Sommer et al. 2003), domates (Solanum likopersikum) (Hileman et al. 2006), petunya
(Petunia hybrida) (Gerats and VVandenbussche 2005), gerbera (Gerbera hybrida) (Teeri
et al. 2006) ve piring (Oryza sativa) kullanilmstir.

Bitkilerde meyvenin insan sagligi i¢in yararl kabul edilemesine ragmen ¢icek ve meyve
gelisimini kontrol eden molekiiler ve genetik mekanizmalar1 hakkinda pek ¢ok bitkide
bilgi sahibi olunmamaktadir. Baslangigta ¢icek organinda kimlik belirleme genleri
olarak tanimlanan MADS-Box transkripsiyon faktorleri, 6zellikle tireme siireglerinde,
bitki gelisiminde 6nemli rol oynamaktadir. Genlerin bu aile faz gecisi, ¢icek ve
gametofit gelisimi ve meyve gelisimi de dahil olmak iizere {ireme siireclerinin her

asamasinda miidahil oldugu bildirilmistir (Xu et al. 2014).

Bitki MADS-Box transkripsiyon faktorleri evrimsel soya dayali iki tip olarak
siiflandirilirlar. MADS-Box gen ailesi protein alani yapisina gore, iki gruba ayrilarak,
tip | ve tip 1l olarak adlandirilir. Tip I grubundan olan genler ortak MADS alanini
kodlayan yalnizca ~180 bg¢’lik bir DNA sekansina sahip bir heterojen gruptur. Tip |
genler Dbaglangicta Arabidopsis genom  dizisinin tamamlanmasindan  sonra
kesfedilmistir. Bu genler Mo, MB, My veMJd olarak dort alt-sinifa siniflandirilabilir
(Smaczniak et al. 2012, Rameneni et al. 2014).

Tip 2 MADS-Box genleri MIKC tip genleri olarak da adlandirilir ve dort korunmus
domain igerir. MIKC yapis;; N-terminal olarak konumlandirilmis DNA-baglayici
MADS domain, bunu takiben dimerizasyon ve iist seviyede kompleks formasyon i¢in
temel olan K (Keratin) ve | (Intervening) domaini, son olarak da protein kompleks
formasyonu ve transkripsiyonel regiilasyonda rol olabilen degisken C-terminal

domainini igerir (Xu et al. 2014). Ancak, Tip 1 MADS-Box genleri K domain



icermemektedir. I domainin dizisi ve yapisal farkliliklarina gére MIKC* ve MIKCC
olarak iki alt sinifa siniflandirilir (Hou et al. 2014). MIKC tip genleri yapisal farkliliklar
temel alinarak 11 farkli alt aileye ayrilir (Wie et al 2015).

MIKCC tipe ait farkli alt aile ftyeleri genellikle farkli c¢icekli bitki tiirlerinde
fonksiyonlar1 korunmus olanlarla benzerlikler gostermektedir. Ornegin; ciceklerde
stamen ve karpellerin belirlenmesinde farkli angiosperm tiirlerindeki AGAMOUS (AG)
genleriyle olusturulmustur. Benzer bir sekilde, DEFICIENS (DEF) ve GLOBOSA
(GLO) alt aileleri stamen ve petal belirlenmesi kontroliinde, ve SQUAMOSA (SQUA)
SEPALLATA [SEP veya AGAMOUS-LIKE 2 (AGL2)] iiyeleri gesitli angiospermlerde
organ belirlenmesinde ve floral meristemde korunmus rollere sahiptir (Smaczniak et al.
2012). AGL12 ve AGL17 alt ailesi iiyeleri gogunlukla kok gelisiminde rol aldigi
goziikmektedir (Hou et al. 2013). Ayrica, SEP-benzeri genler domates, seftali ve elma
etli meyve gelisiminin diizenlenmesinde rol oynamaktadir. Diger dért MADS-Box
transkripsiyon faktorii alt ailesi, AGL24, SOC1, FLC ve SVP, ciceklenme zamaninin
diizenlenmesinde ¢iceklenmeyi tesvik ederek rol oynadig: tespit edilmistir (Tian et al.
2014). Sasirtict bir sekilde birgok MIKCC- tip genleri bir veya daha fazla gelisimsel

siire¢ ve asama gorevlidirler.

MADS-Box gen ailesinin en dikkat ¢ekici 6zelligi, bitki biiylime ve gelisimi gibi farkli
yonlerde farkli fonksiyonlarda zaman kontrolii, meristem kimligi, ¢igek organi kimligi,
meyve olgunlagsmasi, embriyo gelisimi, kok ve yapraklari gibi bitkisel organlarin

gelisimininde rol aldigi ortaya konulmustur (Tian et al. 2014, Saha et al. 2015).

A. thaliana’da MADS-Box gen fonksiyonlari incelendiginde, bu genlerin gametofit
(Colombo et al. 2008, Dreni et al. 2016), embriyo ve tohum gelisimi (Bemer et al.
2010), sporofitik gelisim (Hoffmann et al. 2013), ¢icek ve meyve gelisimi (Seymour et
al. 2011, Shima et al. 2013), kdk ve yaprak morfolojisinin diizenlenmesi (Gan et al.

2012) olmak iizere birgok biyolojik siirecte rol aldig1 goriilmektedir.



2.4 Zeytin Bitkisinde Ciceklenme ve Meyve Olusumu

Zeytin, anemofil bir bitki olmasi sebebiyle ¢iceklerinin tozlasmasi genellikle riizgar
yoluyla ger¢eklesmektedir. Tozlasmanin normal bir bigimde olabilmesi i¢in havanin,
polen tozlarmin disi organ iizerinde kalabilecegi kadar nemli ve sicak olmasi

gerekmektedir (www.akdenizbirlik.org.tr., 2016).

Zeytin agaclarinin ¢iceklenme siirecini etkileyen en Onemli faktorlerden bir tanesi
sicaklik olarak kabul edilmektedir. Zeytin agacinin ¢iceklenmesi icin gereken bir yillik
periyodda; yaz mevsimi oncesinde tomucuk olusur ve ilkbahara kadar soguk periyodda
dormanside kalir. Kis sonunda ise tomurcuklanir ve baharda tomurcugun ¢igeklenmeye
gecmesiyle cicek yapisi gelisir ve bu bir yillik dongii ile karakterizedir. Bitki gelisimi
tizerindeki sicaklik ve fotoperiyod gibi tiim faktorler bitki Ortiisii gelisimi ve 6zellikle
ciceklenme tizerinde giiglii bir etki gostermektedir. Bolgeler diizeyinde iklimsel
cesitlilik olmasindan dolayr zeytin agacinda ¢igeklenme tarihleri deiilkeler arasinda
belirgin farkliliklar géstermektedir (Barut ve Ertiirk 2002, Orlandi et al. 2005).

Cicek olusumundan sonra zeytin meyvesi gelisimi ve olgunlagmasi aylarca siiren yavas
ve uzun bir siirectir. Bir ¢icek salkimi iizerinde 3-5, bazende tek meyve bulunur.
Haziran sonunda kii¢iik olan meyveler Temmuz ay1 sonuna dogru i¢ findik seklini alir
ve zeytin danelerinde yag olusmaya baslamigtir. Meyvelerde gelisme rengi ile de
kendini gosterir. Baglangigta koyu yesil olan daneler giderek agik yesil, agik sar1, koyu
kirmiz1 ve en sonda mor rengi alir. Menekse rengi lekelerin goriilmesinden, kabuk ve
etin son renklenme zamanina kadar siiren devre, olgunlagsma devresi olarak kabul
edilmektedir. Bir¢ok cesitte bu degisimler, bir agacin biitiin meyvelerinde ayn1 zamanda
olmamakta, dolayisiyla olgunlasma kademeli olarak meydana gelmektedir
(www.akdenizbirlik.org.tr., 2016). Agaglar ayn1 zeytinlikte ve yetisme sartlart ayni dahi
olsa olgunlagma zaman1 ayni degildir. Olgunlagma siiresi, cografik kosullara (yetisme
sahasinin enlem derecesine), iklim sartlarina, tarimsal uygulamalara, bakim tedbirlerine,

iiriin miktarina ve cesit 6zelliklerine bagl olarak degismektedir (Y1ildiz 2005).
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Meyve olgunlagsmast molekiiler agidan incelendiginde, Pyrus ussuriensis’de meyve
olgunlagmasi iizerine yapilan bir calismada farkli ifade olmus genler bitki hormon
genleri olan etilen, ABA, oksin, GA, brassinosteroitleri ve MADS, NAC, WRKY ve
HSP gibi transkripsiyon faktorlerini igerdigi 6ne siiriilmiistiir (Huang et al. 2014).

Ocarez and Mejia (2016) yaptiklar1 ¢alismada Vitis vinifera bitkisinde MADS-Box alt
ailelerinden AGL11’in meyve ve tohum gelisiminde dogrudan rol aldigini bildirmistir.
Yapilan farkli bir ¢calismada ise Brassicaceae ailesinde MADS-Box TF ailesinin meyve
gelisimi ve morfolojisinde 6nemli rol oynadigi belirtilmistir (Langowski et al. 2016).
Solanum lycopersicum bitkisinde hiicresel sinyalizasyon ve metabolizmada ¢ok sayida
genin transkripsiyonunu kontrol ederek meyve olgunlasmasinda énemli rol oynadig:
vurgulanmigtir (Irfan et al. 2016). Elitzur et al. (2016) tarafindan yapilan ¢alismada
domatesden farkli olarak muz meyvesinin (Musa accuminate L.) olgunlasmasinin
kontroliinde SEPALLATA MADS-Box alt ailesi grubudan en az iki genin gerekli
oldugu belirtilmistir.

2.5 Mikro-RNA (miRNA)

miRNA'lar 19-25 niikleotit uzunlugunda tek iplikli, endojen protein kodlamayan kiigiik
RNA'lardir (Eldem et al. 2012). Post transkripsiyonel seviyede ya mRNA'larin yikimini
saglayarak ya da hedef genleriye komplementerlik olusturarak translasyonu engelleme

yoluyla gen ifadesini negatif yonde diizenledigi tespit edilmistir (da Silva et al. 2016).

Bitkilerde olgun miRNA’nin olusum siireci ¢oklu biyolojik islevleri gerektirmektedir.
Baslangi¢ molekiilii gogunlukla, RNA bagimli RNA polimerazin kalip olarak endojen
veya ekzojen kaynakli bir RNA’y1 kullanarak sentezledigi ¢ift zincirli RNA’dir.
Oncelikle bitki miRNA genleri Pri-miRNA’lara RNA Pol II ile transkripsiyonu saglanir.
Uzun Pri-miRNA molekiiliine etki eden RNaz III grubu bir endoniikleaz (Drosha), bu
kivrilmis RNA pargasini zincirin geri kalan kismindan ayirir ve boylelikle sa¢ tokasi
benzeri miRNA oOnciilleri pre-miRNA molekiilii olusur ve sag tokasi yapisinin katlanma
bolgeleri RNaz Ill enzimi olan HYL1 ve SERRATE yardimi ile DCL1 tarafindan

kesilir. Pre-miRNA ¢ekirdek zarinda bulunan 6zel bir tasiyict sistem ile sitoplazmaya
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tasinir (Wahid et al. 2010, Eldem et al. 2012). miRNA olusumu ve mekanizmasi Sekil

2.4’de gosterilmistir.
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Sekil 2.4 Bitkilerde miRNA’larin olusumu ve etki mekanizmasi (Khraiwesh et al.
2012’den degistirilerek alinmistir.)

Bitki miRNA’lar1 organ gelisiminden, ¢i¢ceklenme zamanma (Huo et al. 2016), yag
biyosentezi (Benning 2011, Li et al. 2015) metabolizmasi1 gibi bir¢ok biyolojik siirecte

rol almaktadir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal

Tez kapsaminda kullamlan 6rnekler Zeytin Arastirma Istasyonu’na ait zeytin
bahgesinden yabani zeytin (Olea europaea L. var. oleaster)’e ait meyve, yaprak, govde,

pedisel dokularindan elde edilmistir.

3.2 MADS-Box TF Ailesinin Yabani Zeytin Genomunda Tanimlanmasi

3.2.1 Analiz icin veri hazirh@

Bitki Transkripsiyon Faktor veri tabanindan (http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/ v3.0); elma
(Malus domestica), papaya (Carica papaya), hurma (Phoenix dactylifera), bambu
(Phyllostachys heterocycla), kavak (Populus trichocarpa), seftali (Prunus persica),
ayva (Pyrus bretschneideri), mandalina (Citrus clementina), portakal (Citrus sinensis),
kahve (Theobroma cacao), iiziim (Vitis vinifera) ve muz (Musa accuminata) bitkilerine

ait MADS-Box TF ailesi aminoasit dizileri indirilmistir.

Pfam (http://pfam.xfam.org/) veri tabanindan SRF DNA baglayici domaini (PF00319)
ve K-Box (PF01486) domaini elde edilmistir. Ayrica, Arabidopsis thaliana’ya ait 109
adet MADS genlerinin protein dizileri alinmistir (https://www.arabidopsis.org/).

3.2.2 MADS-Box TF ailesinin biyoinformatik olarak tanimlanmasi

UZGK tarafindan elde edilen zeytin genom survey dizisi tizerinde NCBI BLAST 2.2.28
yaziliminda tBLASTn algoritmasi kullanilarak veri tabanlarindan elde edilen TF protein
dizileri genom iizerinde belirlenmistir. Sonuglardan elde edilen gen degerleri E-degeri
0,1 altinda olanlar segilmistir. Tekrar eslesme gosteren genler belirlenip manuel olarak
silinerek olasi gen adaylar1 belirlenmistir. Bulunan olas1 aday MADS-Box genleri Pfam
veri tabaninda TF domain varligi dogrulanmistir. Ayrica PlantTFCAT

(http://plantgrn.noble.org/PlantTFcat/) internet araci ile analiz edilmistir.
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3.2.3 Farkh bitki genomlarinda MADS-Box TF ailesinin tammmlanmasi

Eucalyptus grandis, Vitis vinifera, Populus trichocarpa tiirlerine ait genom bilgileri
Phytozome 10.2v kullanilarak tanimlanmistir. Analiz veri seti olusturulan protein

dizileri tBLASTn algoritmasi kullanilarak genom lokasyonlar1 belirlenmistir.

3.3 Filogenetik Analiz

Zeytin  MADS-Box genleri Muscle ile (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/)
Arabidopsis thaliana ve Eucalyptus grandis MADS-Box genleride kullanilarak
varsayilan parametrelerle hizalanmigtir. MEGA 6 adli yazilim kullanilarak filogenetik
iliski ortaya ¢ikarilmistir (parametreler: p-distance, bootstrap iteraitons:1000) (Myburg
et al. 2014).

3.4 Motif Analizi

Korunmus motiflerin lokalizasyonu igin, 118 OeuMADS genlerinin niikleotit dizileri
motif ortaya ¢ikarma aract MEME kullanilarak varsayilan parametrelerle belirlenmistir

(http://meme.nbcr.net/meme/cgi-bin/meme.cgi) (Rameneni et al. 2014).

3.5 Is1 Grafigi

Bu tez kapsaminda UZGK tarafindan yabani zeytine ait kiitiiphanlerde yapilan RNA-
dizileme ¢iktilarindan yararlanilmigtir. Yabani zeytin kiitiiphaneleri arasindaki gen ifade
farkliliklari, RPKM (Reads Per Kilobase per Million mapped reads) yani her
haritalandirilmis milyon okuma basina karsilik gelen kilobaz okuma sayisi
hesaplanmistir. Meyve, yaprak, pedisel ve govde 6rneklerinde farkli aylara ait ayri ayri
karsilagtirilmast  sonucu 1s1  grafikleri (heatmap) PermutMatrix 1.9.3 yazilimi
(http://en.bio-soft.net/chip/PermutMatrix.html) ile orijinal degerlerle birlikte Oklid

uzaklig1 ve McQuitty metodu segilerek belirlenmistir.
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3.6 MADS-Box Domainin 3D Yapisimin Belirlenmesi

MADS TF proteinlerinin ikincil yapisinin tespit edilmesi, DNA baglanma &zelligine
yonelik kayda deger bilgi sunmaktadir. Bu nedenle, Phyre2 internet araci kullanarak, in
silico olarak belirlenmis olan MADS domainlerinin yapisi ortaya ¢ikarilmistir (Protein

Homology/Analogy Recognition Engine; http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2).

3.7 MADS-Box TF Genlerinin Gen Ontoloji (GO) Analizi

Gen ontoloji, stirekli olarak kapsamli bir sekilde giincellenen herhangi bir
organizmadaki genin Ozelliklerini ve iiriinlerini tanimlamak i¢in kesin tanimlanmis bir
kavram sunan uluslararasi bir standart gen fonksiyonel siniflandirma sistemidir.
Genlerin molekiiler fonksiyonu, hiicresel bilesen ve biyolojik islevi olarak ii¢ sinifa
ayirir. Blast2GO 3.2 yazilimi kullanarak 118 OeuMADS geninin siniflandirilmasi
yapilmistir (http://www.blast2go.com) (Conesa and Gotz 2008).

3.8 miRNA Hedef Genlerinin Belirlemesi

Bilindigi iizere, 18-24 baz uzunlugundaki kisa, endojen ve tek iplikli mikroRNA’lar
post-transkripsiyonel diizeydeki gen regiilasyon islevini hedef gen {izerindeki
baskilayic1 etkisi ile gergeklestirmektedir. Hayvanlardan farkli olarak bitkilerdeki
miRNA’lar hedef gen ile yliksek derecede korunumlu baz eslesmesi yaparlar ve genel
olarak hedef mRNA’nin pargalanmasina yol acarlar (Eldem et al. 2012). miRNA’larin
genel olarak transkipsiyon faktorlerini hedef aldigi ortaya konmustur. Zeytin MADS-
Box transkripsiyon faktorii genlerini hedefleyen miRNA’lar1 bulmak i¢cin PSRN ATarget
(http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/) yazilimi ile analiz gergeklestirilmistir.

3.7 gRT-PZR ile ifade Seviyeleri Ol¢iimii

Yabani zeytine ait meyve, yaprak, pedisel ve govde dokularinda RNA-dizileme
sonucunda elde edilen veriler ile ifade seviyesi farklilik gosteren bes MADS-Box geni
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secilerek meyve, yaprak, pedisel ve govde dokularinda Temmuz ve Kasim ayi
donemlerindeki ifadeleri QRT-PZR ile dlglilmiistiir.

3.7.1 RNA izolasyonu

Oncelikle her bir 6rnek igin 1 ml % 75 lik ethanol ¢ozeltisi, 500 ml isopropilalkol
¢ozeltisi, 0.2 ml kloroform ¢6zeltisi kullanilacak sekilde ¢6zeltiler hazirlanarak -
20°C’ye kaldirilmistir. 2 mI’lik ependorf tiiplere 1ml TRIzol® reaktifi konulmustur.
Orneklerimize ait dokulardan yaklasik 100 mg alinarak havanda sivi azot kullanilarak
toz haline getirilip ve toz numuneler hizlica TRIzol® reaktifi bulunan tiiplere eklenip
vortekslenerek iyice karigsmasi saglanmigtir. Bu tiipler oda sicakliginda 10 dakika
bekletilmistir. Daha sonra tiiplerin iizerine 0.2 ml Kloroform ¢ozeltisi eklenmistir.
Tiipler iyice karistirilarak 5 dk oda sicakliginda bekletilmistir. Arkasindan 15 dk 4°C’de
15.000 rpm’de santrifiij edilmistir. Ustteki s1vi faz yeni 2 ml’lik ependorf tiiplere
alinmustir. Uzerine 500 ml isopropilalkol eklenip, yumusakea karistirilarak 10 dk oda
sicakiliginda bekletilmistir. Daha sonra 15.000 rpm’de 10 dk 4°C’de santrifiij edilip
istteki stipernatant atilmigtir. Dipte ¢okmiis olan RNA’ya 1ml % 75’lik ethanol
eklenerek bir kez yikanmistir. Tiipler 5 dakika 8000 rpm’de 4°C’de santrifiij edilmistir.
Arkasindan ethanol dokiilmiis tiiplerde ethanoliin u¢gmasi ve kurumasi i¢in 10 dk agzi
acik bir sekilde bekletilmistir. Tiipler kuruduktan sonra olusan RNA peletinin durumuna
gore yaklasik 40-50 pl steril su eklenerek RNA’lar ¢oziilmiistiir. Coziim islemi igin 1s1
inkiibasyonundan yararlanilmistir. Béylece 57°C’de tiipler 2-3 dk bekletilerek RNA’nin
daha iyi ¢6ziinmesi saglanmistir. Ardindan RNA’nin kalitatif ve kantitatif 6zelliklerini
belirlemek i¢in agaroz jel, Nanodrop 2000 (Thermo), Bioanalyzer 2100 (Agilent) gibi

araglar kullanilmistir. Daha sonra RNA 6rnekleri -80°C’de saklanmustir.

3.7.2 Izole edilen RNA'larin DNaz ile muamele edilmesi ve yikanmasi

RNA izolasyonu agamasinda muhtemel DNA kalintilarinin RNA dizilemesini olumsuz
etkilememesi i¢in total RNA’ya Qiagen RNeasy Mini Kiti kullanarak DNaz muamelesi

yapilmistir. Izole edilen RNA’larin yikanmasi i¢cin QIAGEN firmasina ait RNeasy Mini
Kit (74204, Valencia, CA) kullanilmistir. Kit protokoliine gore 10.000 ng miktarinda
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RNA alarak yikama islemi su sekilde yapilmistir: 2 ml’lik ependorf tiip igerisine 10 pl
buffer RDD, 2.5 pul DNaz, yikanmasi istenen RNA 6rnek miktar1 ve iizerine toplam
hacim 100 pl olacak sekilde steril su konulmustur. 10 dk oda sicakliginda inkiibasyonu
yapilmistir. Bu tiip icerisine 350 ul Buffer RLT eklenip, iyice karistirilmistir. Uzerine
250 pl %100 etanol eklenerek pipetaj yapilip, iyice karistirilmigtir. Bu tilipte toplanan
stvinin tamami RNeasy Mini spin column igine yerlestirilmistir. 15 sn 8000 g’de
santrifiij edilmistir. Spin column altinda toplanan sivi atilmistir. RNeasy Mini spin
column tizerine 500 ul Buffer RPE eklenmistir. 15 saniye 8000 g’de santrifiij edilmistir.
Altta toplanan sivi atilmistir. Tekrar RNeasy Mini spin kolon tizerine 500 pl Buffer RPE
eklenmistir. 2 dk 8000 g’de santrifiij edilmistir. Altta toplanan sivi atilmistir. En son
kalan sivilarin uzaklastirilmasi igin tekrar 1dk 8000 g’de santrifiij edilmistir. RNeasy
Mini spin kolon yeni 1.5 ml’lik tiip i¢ine yerlestirilmistir. Daha sonra kolonun {izerine
30-50 pl arasi iginde RNaz enzimi olmayan su eklenmistir. Daha sonra 10 dk oda
sicakliginda inkiibe edildikten sonra 1 dk 8000 g’de santrifiij edilerek yikanan RNA’lar
1.5 ml’lik tiipte toplanarak RNA eliisyon gerceklestirilmistir. RNA miktarii ve
kalitesini 6lgmek i¢in NanoDrop 2000c (Thermo Scientific, Waltham, US) cihazi ve jel
elektroforezi kullamilmistir. Elektroforez i¢in %2’°lik agaroz jel hazirlanmis 1:1 oraninda

3 ul RNA 6rnegi, 1 pl yiikleme boyasi ile karistirarak agaroz jele yiikleme yapilmastir.

3.7.3 gRT-PZR analizi i¢cin ¢cDNA sentezi

Es zamanl PZR ile baz1 genlerin dogrulamasini yapmak amaci ile materyalden elde
edilen RNA’dan cDNA elde etmek i¢in Fermentas Kiti (Fermentas, Ontario, Canada)
kullanilmistir. Esit miktarda RNA ile ¢aligmaya baslamak amaciyla, her bir dokuya ait
total RNA’lardan 1000 ng olacak sekilde, ayarlanarak RNA kullanilmistir. 1X iginl pl
Oligo dT, 1000 ng RNA olacak sekilde iizerine su eklenerek toplam hacim 11 pL’ye
tamamlanmistir. Tiipler PZR cihazinda 65°C’de 5 dk bekletildikten sonra hemen buza
gomilmiis ve en az 2 dk buzda tutulmustur. Ardindan herbir tiipe 4 pL 5X Buffer, 2 pL
10 mM dNTP, 1 pL RNase out, 2 pL “Revers Transkriptaz” enzimi konularak toplam
hacim 20 puL ye tamamlanmistir. 37°C’de 60 dk PZR cihazina konulmus ve 70°C’de 5

dk bekletilmistir ve 4°C’de reaksiyon sona erdirilmistir. Ardindan olusturulan tim
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cDNA’lar, 18S rRNA primerleri ile PZR optimizasyonu yapilmig ve cDNA’larin olusup

olusmadiginin kontroli %2’lik jel yiiriitiilerek belirlenmistir.

3.7.4 qRT-PZR ile ifade seviyesi ol¢iimii

Ifade durumlarinda degisiklik olan genlere dzgii primerler igin primer3 program ile
(http://primer3plus.com) 5 adet primer dizayn edilmistir ve dizayn edilen primerler
Cizelge 3.1°de listelenmistir. Bu genlerin bitkideki anlatim diizeyleri qRT-PZR (Roche
Light Cycler 480) ile gosterilmistir. QRT-PZR 96 kuyucuklu optik platelerde 0,1 pl
primer (100 pmol), 2 pul cDNA, 10 pl FastStart SYBR Green I Master Mix (Roche
Applied Science, Penzberg, Germany) ve toplam hacim 20 pl olacak sekilde niikleaz
icermeyen su ile tamamlanarak gerceklestirilmistir. Normalizor olarak 18S rRNA geni
kullanilmistir. PZR program asagida verildigi gibi ayarlanmistir; 95°C’de 5 dk on
1sitma; 95 °C’de 10 s, 53 °C’'de 20 s ve 72°C’de 10 s (50 dongii). Fluoresan sinyalleri
530 nm’de 65°C’den 95°C’ye kadar her bir 0.5°C derecede kaydedilmistir. Son olarak

sonuglar “Roche Light Cycler 480 Software” yazilimi araciligi ile analiz edilmistir.

Cizelge 3.1 qRT-PZR i¢in kullanilan primer listesi

Gen Ad1 Primer
OeuMADS20
) ) F: 5’- GGGAAGGGGAAGAGTTGAGT-3’,
(Agamous-benzeri MADS-Box protein
R: 5’- ATGCAGGCACCAGTAGCATA-3’
AGLS)
OeuMADS49 F: 5’- AAAATGGTCGAGGGAGGACT -3°,
(MADS-Box protein SVP-benzeri) R: 5’- CCCGATGACAAAGGACTGAT -3’
OeuMADS7
] ) F: 5’- ATCACTGGAGAGGCAACTCG-3’,
(Agamous-benzeri MADS-Box protein
R: 5’- CACGGCCATAGCCAATATCT -3’
AGL9)
OeuMADS26 F: 5- GGGGAGAGGTAGGATTCAGTT-3’,
(Fruitfull-benzeri) R: 5’>-CTCAAAGAGCTTTCCCTTGG-3’
OeuMADS67 F: 5’- GAAGAAGGCCAAGGAGCTTT-3’,
(MADS-Box transkripsiyon faktor 23) | R: 5’- TTCTCAGGCTTTCTGCTTCC-3’
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4. BULGULAR

4.1 Yabani Zeytin MADS-Box Genlerinin Belirlenmesi

Yabani zeytin genomunda yapilan BLAST analizleri sonucunda 118 adet zeytin
MADS-Box domaini igeren gen tespit edilmistir. 22 genin Mo, 5 genin M, 25 genin
My ve 66 genin MIKC grubunda olarak bulunmustur. 118 adet zeytin MADS-Box
genlerinin ayrintili olarak analizleri sonucunda elde edilen bulgular1 Cizelge 4.1°de

verilmigtir.

NCBI Blast sonuglarina gore MIKC ailesinde alt aileler belirlenmistir. Belirlenen alt
ailelerden bazilarina bakildiginda bunlardan AGL15 genlerinin Arabidopsis'te lireme
dokularinda giiclii absisyon ve yaslanmayi geciktirdigi bildirilmistir (Rameneni et al.
2014). Zeytin genomu 3 adet AGL15 geni igermektedir (OeuMADS78, OeuMADS88,
OeuMADS89).

AGL17 genleri, piring genomu {izerinde yapilan bir ¢calismada vejetatif gelisme ve stres
yanitlarinda olasilikla farkli islevleri vardir (Puig et al. 2013). OeuMADS2,
OeuMADS57, OeuMADS61 genlerinin AGL17 geni igerdigi belirtilmistir. AGL17 ile
ayni soydan bulunan AGL16’nin OeuMADSG62 ile benzerdir.

SVP, AP3/PI, AG/SHP, SOC1, SEP, AGL6, , SQUA ve AGL12 genleri farkl tiirlerde
cicek organ gelisimi, ¢iceklenme zamani kontrolii, tohum ve kok gelisiminde cesitli
fonksiyonlar icerir (Rameneni et al. 2014). SVP geni OeuMADS15, OeuMADS17,
OeuMADS49, OeuMADS68, OeuMADS69, OeuMADS71, OeuMADS72, OeuMADS75,
OeuMADS96, OeuMADS97°de; AP3/P1 geni OeuMADS29, OeuMADS50’de; AG geni
OeuMADS18’de; SOC1 OeuMADS33, OeuMADS39, OeuMADS51, OeuMADS79,
OeuMADS103, OeuMADS105; SEP geni OeuMADS1, OeuMADS6, OeuMADS27,
OeuMADS106, OeuMADSI112°de; AGL6 geni OeuMADS107’de; AGL12 geni
OeuMADS3, OeuMADS9, OeuMADS16, OeuMADS90, OeuMADS91’de icermektedir.
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Cizelge 4.1 Zeytin MADS-Box genleri

. E-Degeri NCBI . Niikleotit Molekiiler
Adi Domain (PEAM) BLAST Tip Grup uzunlugu (nf) Agirh@g
Sonucu g (kDa)

OeuMADS1 MADS-Box 2.5e-26 SEP1 Tip-2 MIKC 726 59251,8
OeuMADS?2 MADS-Box 1.3e-15 AGL17 Tip-2 MIKC 1167 96274,3
OeuMADS3 MADS-Box 4.3e-23 AGL12 Tip-2 MIKC 630 50631,6
OeuMADS4 K-Box 3.1e-18 AGL11 Tip-2 MIKC 447 35883.0
OeuMADS5 MADS-Box 2.6e-26 AGL5 Tip-2 MIKC 822 67443,7
OeuMADS6 K-Box 8.2e-08 CMB1/ SEP3 Tip-2 MIKC 360 28663.9
OeuMADS7 MADS-Box 2.2e-26 AGL9 Tip-2 MIKC 720 58571,3
OeuMADS8 MADS-Box 4.8e-27 AGL11 Tip-2 MIKC 480 38607,0
OeuMADS9 MADS-Box 6.6e-23 AGL12 Tip-2 MIKC 393 32088,6
OeuMADS10 MADS-Box 1.9e-18 AGL80 Tip-1 My 387 30742,8
OeuMADS11 MADS-Box 6e-19 AGL80 Tip-1 My 381 30202,2
OeuMADS12 MADS-Box 1.8e-12 AGL62 Tip-1 Mo 321 26110,1
OeuMADS13 MADS-Box 7.7e-14 AGL80 Tip-1 My 558 45032,2
OeuMADS14 MADS-Box 7.9e-11 AGL80 Tip-1 My 558 45074,3
OeuMADS15 MADS-Box 5.5e-26 SVP Tip-2 MIKC 687 55190,3
OeuMADS16 K-Box 1.5e-17 AGL12 Tip-2 MIKC 426 34183.5
OeuMADS17 MADS-Box 1.5e-23 SVP Tip-2 MIKC 714 57642,0
OeuMADS18 K-Box 3.2e-10 AG Tip-2 MIKC 543 44716.3
OeuMADS19 MADS-Box 2.2e-24 AGL18 Tip-2 MIKC 1227 102205,6
OeuMADS20 MADS-Box 1.4e-25 AGLS Tip-2 MIKC 333 26491,9
OeuMADS21 MADS-Box 4.2e-22 AGL62 Tip-1 Mo 654 53210,9
OeuMADS22 MADS-Box 1.8e-24 AGL62 Tip-1 Mo 645 53408,4
OeuMADS23 MADS-Box 5.4e-23 AGL62 Tip-1 Mo 654 53074,7
OeuMADS24 MADS-Box 1.8e-24 AGL62 Tip-1 Mo 645 53344,2
OeuMADS25 MADS-Box 3.1e-24 AP3 Tip-2 MIKC 516 41397,7
OeuMADS26 MADS-Box 3.6e-25 AGLS8 Tip-2 MIKC 291 24037,5
OeuMADS27 MADS-Box le-26 CMB1/SEP4 Tip-2 MIKC 510 41367,8
OeuMADS28 MADS-Box 3.4e-20 AGL66 Tip-2 MIKC 324 26865,4
OeuMADS29 MADS-Box 8e-24 SvPI-1 Tip-2 MIKC 642 51847,1
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Cizelge 4.1 Zeytin MADS-Box genleri (devam)

. E-Degeri NCBI . Niikleotit Molekiiler
Ad1 Domain (PFAM) BLAST Tip Grup uzunlugu (nt) Agirhg
Sonucu g (kDa)

OeuMADS31 MADS-Box 1.1e-17 AGLS80 Tip-1 My 615 49834,4
OeuMADS32 MADS-Box 1.7e-26 AG-Like Tip-2 MIKC 1020 83269,1
OeuMADS33 MADS-Box 1.5e-27 SOC1 Tip-2 MIKC 480 38454,4
OeuMADS34 MADS-Box 6.8e-14 AGLS80 Tip-1 My 558 45132,2
OeuMADS35 MADS-Box 2.4e-13 AGLS80 Tip-1 My 579 47109,6
OeuMADS36 MADS-Box 6.7e-19 AGL62 Tip-1 Mo, 855 69295,5
OeuMADS37 MADS-Box 8e-16 AGLS86 Tip-1 My 966 77966,4
OeuMADS38 MADS-Box 5.4e-28 AGL14 Tip-2 MIKC 234 19093,2
OeuMADS39 MADS-Box 5.2e-10 AGL14/SOC1 Tip-2 MIKC 618 48949,6
OeuMADS40 MADS-Box 2.1e-21 AGL62 Tip-1 Mo, 618 50506,0
OeuMADS41 MADS-Box 6.8e-21 AGL62 Tip-1 Mo, 681 55350,5
OeuMADS42 MADS-Box 7.3e-23 AGLS8 Tip-2 MIKC 1011 84261,5
OeuMADS43 MADS-Box 2.1e-20 ANR-1/AGL104 Tip-2 MIKC 270 22462,8
OeuMADS44 MADS-Box 7.9e-08 AGLS86 Tip-1 My 669 53924,7
OeuMADS45 MADS-Box 2.4e-09 MADS56/AGL93 Tip-1 M§pB 822 67160,4
OeuMADS46 MADS-Box 6.7e-10 AGL93 Tip-1 M§pB 405 31881,6
OeuMADS47 MADS-Box 0.00013 AGL93 Tip-1 M§pB 678 55501,5
OeuMADS48 MADS-Box 8.1e-21 AGL18 Tip-2 MIKC 306 25483,7
OeuMADS49 MADS-Box 7.2e-24 SVP Tip-2 MIKC 633 51023,6
OeuMADS50 K-Box 2e-06 SvPI-1 Tip-2 MIKC 336 27566.6
OeuMADS51 MADS-Box 5.6e-26 SOC1 Tip-2 MIKC 306 24981,7
OeuMADS52 MADS-Box 3.7e-14 MADS56/AGL86 Tip-1 My 960 74044,2
OeuMADS53 MADS-Box 0.00022 FCA-like Tip-2 MIKC 1215 100985,3
OeuMADS54 MADS-Box 3.3e-05 FCA-like Tip-2 MIKC 1242 103557,3
OeuMADS55 MADS-Box 2.8e-16 MADS23/AGL18 Tip-2 MIKC 279 22704,0
OeuMADS56 MADS-Box 4.3e-05 MADS56/AGL93 Tip-1 M§pB 330 26460,9
OeuMADS57 MADS-Box le-24 MADS23/AGL17 Tip-2 MIKC 744 60042,3
OeuMADS58 MADS-Box 4.7e-19 AGL61 Tip-1 Mo 957 76789,4
OeuMADS59 MADS-Box 1.3e-24 FBP24 Tip-2 MIKC 837 68209,0
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Cizelge 4.1 Zeytin MADS-Box genleri (devam)

. E-Degeri NCBI . Niikleotit Molekiiler
Ad1 Domain (PFAM) BLAST Tip Grup uzunlugu (nf) Agirhg
Sonucu g (kDa)

OeuMADS60 MADS-Box 1.7e-17 MADS17/AGL62 Tip-1 Mo, 513 40220,9
OeuMADS61 MADS-Box 1.2e-25 AGL17 Tip-2 MIKC 189 15039,5
OeuMADS62 K-Box 4.5e-18 AGL16/MADS23 Tip-2 MIKC 387 31382.1
OeuMADS63 MADS-Box 6e-26 AGLS8 Tip-2 MIKC 930 77158,6
OeuMADS64 MADS-Box 9.8e-19 AGLS80 Tip-1 My 417 32900,9
OeuMADS65 MADS-Box 5.8e-27 AGL1 Tip-2 MIKC 381 32375,0
OeuMADS66 MADS-Box 1.2e-06 AGL62 Tip-1 Mo, 243 19708,6
OeuMADS67 MADS-Box 6.2e-25 MADS?23 Tip-2 MIKC 708 56614,5
OeuMADS68 MADS-Box 4.8e-14 SVP Tip-2 MIKC 669 53804,7
OeuMADS69 MADS-Box 7.8e-10 SVP Tip-2 MIKC 213 18019,1
OeuMADS70 MADS-Box le-19 AGL62 Tip-1 Mo, 690 56202,2
OeuMADS71 K-Box 1.9e-14 SVP/JOINTLESS Tip-2 MIKC 414 32730.1
OeuMADS72 K-Box 5.8e-14 SVP Tip-2 MIKC 483 38241.3
OeuMADS73 K-Box 2.1e-24 AP1/FUL Tip-2 MIKC 246 20042.2
OeuMADS74 MADS-Box 6.2e-05 MADS56/AGL93 Tip-1 My 489 39418,1
OeuMADS75 MADS-Box 8.6e-26 SVP Tip-2 MIKC 1041 84079,0
OeuMADS76 MADS-Box 4.7e-15 AGLS80 Tip-1 My 999 82033,8
OeuMADS77 MADS-Box 4.5e-15 AGL92 Tip-1 My 1020 83845,0
OeuMADS78 MADS-Box 1.9e-24 AGL15 Tip-2 MIKC 819 66388,5
OeuMADS79 MADS-Box 6.8e-27 SOC1 Tip-2 MIKC 732 59339,2
OeuMADSS80 MADS-Box 1.5e-09 AGLS86 Tip-1 My 1599 131966,2
OeuMADSS81 MADS-Box 9.3e-10 MADS56/AGL86 Tip-1 My 1104 90725,1
OeuMADS82 MADS-Box 6.7e-19 AGL62 Tip-1 Ma 420 33739,2
OeuMADSS83 MADS-Box 3e-12 AGL62 Tip-1 Ma 858 69062,2
OeuMADS84 MADS-Box 1.3e-18 AGL62 Tip-1 Ma 600 47838,4
OeuMADS85 MADS-Box 5.6e-05 AGL93 Tip-1 M§pB 171 139022,0
OeuMADS86 MADS-Box 1.2e-21 AGL62 Tip-1 Ma 447 36153,2
OeuMADSS87 MADS-Box 0.00012 AGLS86 Tip-1 My 342 27106,1
OeuMADSS88 MADS-Box 2.3e-21 AGL15 Tip-2 MIKC 621 50112,6
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Cizelge 4.1 Zeytin MADS-Box genleri (devam)

. E-Degeri NCBI . Niikleotit Molekiiler
Ad1 Domain (PFAM) BLAST Tip Grup uzunlugu (nf) Agirhg
Sonucu g (kDa)

OeuMADS89 MADS-Box 2.9e-23 AGL15 Tip-2 MIKC 312 26038,3
OeuMADS90 K-Box 6.6e-21 AGL12 Tip-2 MIKC 351 27857.3
OeuMADS91 MADS-Box 1.2e-22 AGL12 Tip-2 MIKC 537 43104,2
OeuMADS92 K-Box 1.3e-15 defh21/ FBP24 Tip-2 MIKC 591 48887.4
OeuMADS93 MADS-Box 4.3e-14 AGL62 Tip-1 Mo, 351 28178,1
OeuMADS94 MADS-Box 2.1e-18 AGL62 Tip-1 Mo, 588 46536,8
OeuMADS95 MADS-Box 4.4e-22 AGL62 Tip-1 Mo, 615 49908,4
OeuMADS96 MADS-Box le-24 SVP/JOINTLESS Tip-2 MIKC 657 53148,2
OeuMADS97 MADS-Box 4.7e-25 SVP/JOINTLESS Tip-2 MIKC 762 61562,2
OeuMADS98 MADS-Box 1.1e-24 AP1 Tip-2 MIKC 729 59064,5
OeuMADS99 MADS-Box 4.8e-13 AGLS80 Tip-1 My 579 47093,5
OeuMADS100 MADS-Box 7.4e-13 AGLS80 Tip-1 My 558 45260,4
OeuMADS101 MADS-Box 1.1e-13 AGLS80 Tip-1 My 558 45124,3
OeuMADS102 MADS-Box 2.3e-13 AGLS80 Tip-1 My 579 47051,5
OeuMADS103 K-Box 6.1e-17 AGL19/SOC1 Tip-2 MIKC 282 22923.0
OeuMADS104 K-Box 2.5e-24 AGL8 Tip-2 MIKC 504 41295.6
OeuMADS105 MADS-Box 1.5e-17 SOC1 Tip-2 MIKC 666 54670,7
OeuMADS106 MADS-Box 2.7e-26 AGL9/SEP3 Tip-2 MIKC 810 65867,5
OeuMADS107 MADS-Box 2.9e-27 MADS6/AGL6 Tip-2 MIKC 738 59536,1
OeuMADS108 MADS-Box 2.8e-16 AGLS80 Tip-1 My 501 40630,1
OeuMADS109 MADS-Box 4.7e-15 AGL92 Tip-1 My 1020 83620,8
OeuMADS110 MADS-Box 1.7e-16 AGL92 Tip-1 My 924 75730,1
OeuMADS111 MADS-Box 4.1e-26 AGLS8 Tip-2 MIKC 969 80154,9
OeuMADS112 MADS-Box 2.9e-26 SEP1 Tip-2 MIKC 846 68634,1
OeuMADS113 K-Box 2.9e-27 FRU?'EIESEﬁ/-Iike Tip-2 MIKC 594 48254.0
OeuMADS114 MADS-Box 2.9e-25 MADS23/AGL18 Tip-2 MIKC 711 56390,9
OeuMADS115 MADS-Box 2.6e-07 AGL61 Tip-1 Ma 303 25156,9
OeuMADS116 MADS-Box 5.5e-19 AGL62 Tip-1 Mo 855 69547,8
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Cizelge 4.1 Zeytin MADS-Box genleri (devam)

. E-Degeri NCBI . Niikleotit Molekiiler
Ad1 Domain (PFAM) BLAST Tip Grup uzunlugu (nt) Agirhg
Sonucu (kDa)
OeuMADS117 MADS-Box 9.3e-20 AGL62 Tip-1 Ma 654 53453,3
OeuMADS118 MADS-Box 1.6e-15 AGLS86 Tip-1 My 996 80537.2
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4.2 Farkh Bitkilerde MADS-Box Genlerinin Tanimlanmasi

Arabidopsis thaliana, Eucalyptus grandis ve Populus trichocarpa genomlar: tizerinde

olusturulan veri seti ile MADS-Box genleri Blast analizleri ile tanimlanmistir. Analizler

sonucunda elde edilen MADS-Box gen verileri Cizelge 4.2’de verilmistir.

Cizelge 4.2 Farkli genomlarda MADS-Box genleri

Tiirler MIKC | Ma | MB My | Mo | Gruplandirilmamis | Toplam
Eucalyptus
grandis 69 19 8 8 1 2 107
Arabidopsis
thaliana 39 25 22 16 7 - 109
Populus
trichocarpa | 56 | 23 | 10 6 6 2 103

4.3 MADS-Box Genlerinin Filogenetik Analizi

Elde edilen 118 adet Zeytin MADS-Box geni, 109 adet Arabidopsis thaliana MADS-
Box geni, 103 adet Eucalyptus grandis MADS-Box genleri ile birbiri arasindaki

filogenetik iliskiyi ortaya koyulmustur. Sekil 4.1°de filogenetik semas1 gosterilmistir.
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4.4 Motif Analizi Sonuclari

MEME aracilig1 ile yapilan motif analizi sonucunda zeytin MADS-Box genlerinin

niikleotit dizilerinde alti adet motif belirlenmistir. Bu motifler Sekil 4.2°de

gosterilmistir. Motiflerin gen lizerinde baglanma bdlgeleri ise Sekil 4.3’de verilmistir.
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Sekil 4.2 Zeytin MADS-Box genlerine ait baglanma motifleri (A:Adenin, G:Guanin,
C:Sitozin, T:Timin) (a-Motif 1 b-Motif 2 c-Motif 3 d- Motif 4 e-Motif 5 f-

Motif 6)

27



Ad

OeuMapsse
OeuMADS38
ceuMaps3e [Fim—
OeuMADSS
OsuMaDS6L
OeuMaDSE

Oeumapse

OauMADS:

OauMapss3

OsumapsS4
CeuMaps1y  324e24 I (R
QauMaDS14 N
Ceumap

OeuMADS 109

OeuMADS110
ommaosy  734ez3 T MEEEEEE
OmMADST  1.96e-30 [ M L
OeMADSIS  8.a0edz I
OeuMADS29 1.15e37 I N
Oeumans116
OeuMADS117
Oeumansss

Oeum

OeuMADS:

0suMADS108

oe
OmMaDst 242013 TEEEL [
eumavsss 27736 I
Ommaosi6 1903 [Tl
ceamaDSEs  Ggses *— L

55

Omumat 11
Oeumapssz  3.5ee3s * [ M T
OmuMADSE3 - e/
Owmansss T —r—
Omumass3 e
OwuMaDse4 1523 [ M

OmMADS20  5.20e-30 T IEINEEEEE
O8UMADS21 20te-p9 T M L
OmuMADS22  S.ape-3e T — LI
OeuMADS23 76603, ] M
OsumADS24 66835 ™Il
QeUMADS2 6.03e-22 [ M )
OeuMaDss? 15739 T I )
O#UMADSS8 8.106-35 <+ [ -
OsuMaDSS  2.s5e-s0 NN L
OuuMADST4

OsuMADS1LZ 4321 I N
owmapssz 123630 I N
OmMAOs:  See [— BRI
OeMADSIS  1.80e20 Il M I
CeuMaDsss  2.94e-3s ] M
GeuMaDssy 15227 FELNEEL
CeuMaDsI1s  135e-t3
GeuMaDs106  1.05e-36 I NI
CeumaDssl  2:2ze-3; i M
CeuMADS105 32225 NI NEE

GauMaDST5
GeuMADS77
GeuMaDS28
CeuMADSSD  Gi4de-3g i N
Gemapsy  137e30 I MR

CouMADS32 13031

aps27  1.36e37 T

MiDszs 122439 LML
445040 ~ TN

205024+ I I

230e29 +T

OHMADSIS  1.016:28
euMADSS1
OauMADS30

oaumapsal

OauMADS70

OeuMaDS6S
O=uMADSET 546934 f‘j:'-
OeuMADS48 486629 -

OeuMADS 4D

euMaDS: 11
Omumipsss  1.12e4p EIEEIEEE
QeUMADSTE 1.24e30 -
OouMaDss: 29424 T IEEE
DeUMADSET 24368 —
OeuMADS3 1i64e34 T I
OeuMADST! 1.06e-40 ! -
OeuMADSSS 4 84e-zp I NI
OeuMADS100 15227 -

ouMADSIEL 455225 e
QeuMADS102  1.01e-28 -
GauMADS37 +_Em—
EUMADS4S - -—
OeuMADS46 N -
OeuMADS6S N -

omumaDsIe  224e T EEINEE
QeUMADS10 322e; *— R
camaDsit  131e20 T[N
OUMADSE6 13821 * [ —
cemansos 1628
OeuMADSST 587039 -

OsuMADS26

Sekil 4.3 MADS-Box genlerinin motif tizerinde baglanma domainleri (Mavi: Motif 1 ve
4, Kirmizi: Motif 2 ve 5, Yesil: Motif 3 ve 6)
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4.5 MADS-Box Genlerin RNA-Dizileme Kiitiiphanelerinde Is1 Grafigi

Zeytin Genom Konsorsiyumu tarafindan yabani zeytin kiitiiphanelerinde yeni nesil dizileme ile yapilan RNA-dizileme sonrasinda

hesaplanan RPKM verilerine gore kiitiiphaneler arasindaki ifade seviyeleri farki 1s1 grafigi ile Sekil 4.4’de gosterilmistir.
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Temmuz meyve, KM: Kasim meyve, TP: Temmuz pedisel, KP: Kasim pedisel, TG: Temmuz gévde, KG: Kasim govde)

Sekil 4.4 Zeytin RNA-Dizileme kiitiiphanelerinde MADS-Box genlerinin ifade seviyeleri (TY: Temmuz yaprak, KY: Kasim yaprak, TM:
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4.6 MADS-Box Genlerinde Domainlerin 3-D Yapisinin Belirlenmesi

MADS-Box genlerinde domainlerin 3-D yap1 belirlenmesi agisindan Blast analizleri

sonucunda %100 eslesen rastgele iki gen segilerek analiz gergeklestirilmistir.

Bu genlerden ilki olan OeuMADS20 geninin Phyre2 araciligi ile 3D yapisi asagida

Ozetlenmistir.

Katlanma yapisi: SRF-benzeri
Stiperaile: SRF- benzeri

Aile: SRF- benzeri

Giivenirlik: %100  Kapsama: %82

Goruntl renklendirilmesi: N — C terminus

Model boyutlar: (A ): X:36.465 Y:43.726 Z:44.746

Sekil 4.5 OeuMADS20 geninin 3-D yap1 modeli
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Bir diger gen olan OeuMADS21 adli genin Phyre2 araciligi ile 3-D yap1 6zellikleri ise;

Katlanma yapisi: SRF-benzeri

Stiperaile: SRF- benzeri

Aile: SRF- benzeri

Giivenirlik: %100  Kapsama: %41
Goriintii renklendirilmesi: N — C terminus

Goruntl renklendirilmesi: N — C terminus

Model boyutlar: (A ): X:36.160 Y:41.558 Z:45.568

Sekil 4.6 OeuMADS21 geninin 3D yap1 modeli
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4.7 Zeytin MADS-Box TF Genlerinin Ontolojisi

Zeytine ait olan 118 MADS-Box genin Blast2GO analizi sonucunda genlerin molekiiler
fonksiyonu, hiicresel bilesen ve biyolojik islevi olarak {i¢ sinifa ayimrilarak Sekil 4.7,
Sekil 4.8 ve Sekil 4.9’da gosterilmistir. Hiicresel bilesende 62 genin en fazla ¢ekirdek,
molekiiler fonksiyonda 93 genin protein baglayici, biyolojik islevde ise 64 genin gen
ifadesi biiyiik oranda belirlenmistir. 118 adet MADS-Box genlerine ait tiim gen ontoloji

sonuclar1 EK-1de listelenmistir.

Hicresel Bilesen
5%

3%

M Sitoplazma
M Hiicreigi bolimu

= Gekirdek

Sekil 4.7 MADS-Box genlerinin hiicresel bilesen bakimindan rolii

Molekiler Fonksiyon

2% 30,
B Translasyon diizenleyici aktivite
B Oksidoreduktaz aktivitesi

M Baglayic

M Transkripsiyon faktor aktivitesi
B DNA baglayici

® Protein Baglayici

Sekil 4.8 MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan rolii
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Biyolojik islev
2% 3%
40

0

3% W Oksidayon-rediksiyon iglevi
7% M Hucresel bilesen organizasyonu
Metabolik islev
W Hormonal regiilasyon
35% m Digerleri
12% Uyariclya cevap
Gelisim
Gen ifadesi

24% Ureme

Sekil 4.9 MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan roli

4.8 miRNA Hedef Genleri

Analizler sonucunda belirlenen 118 adet MADS-Box geninin aday miRNA’lar1 ve aday

hedef genleri belirlenmistir ve Cizelge 4.3’de gosterilmistir.

Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri

Homolo Hedef Gen
Gen Adi moog miRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
MiRNA
Numarasi
MIRNA: ATP-bagiml
OeuMADs1 | dPSMIR- | ACCAGGUUAGAUUUGCGAAACG RNA helikaz AJA07703
2567a Hedef Transkript: DBP2-A
CGUUUCGCAAAUCAGACCUGAU
miRNA: Kromozom
gra- UUCCAUGUCACAGAGAUGUUG chr8
OeuMADS?2 MIR8768 Hedef Transkript: scaffold_23, TC138808
UAUCAACCCUGUGACAUGGAA Vitis vinifera
MIRNA: Kromozom
Mmu- UACACAGACCAGUGACUUUCUGC chris
OeuMADS3 . A TC158122
miR-7229 . scaffold_1
Hedef Transkript: Vitis vinifera
CUGAAAGUCGCUGGCUUGUGUG
MIRNA: Karakterize
bi- AUAGACUAAGAGUUCCAACAGAA edilmemi
OeuMADS4 G 3 TC174628
MIR7746 — membran
Hedef Transkript: rotein
CUGUUGGGGCUUUGAGUUUAU P
MIRNA: Hetrotrimerik
OeuMADS5 tea-miR- | ACCGUGCGGAGAAGACAACAAG | o oeinalfa | TC144354
3825 Hedef Transkript: altimite
UUUGUUUUUUUCUCAGCAUGGU
miRNA: Kromozom
ptc- CGGCUCUAGAGAAAAAGAUGG chr8
OeuMADS6 miR6432 Hedef Transkript: scaffold_34, DB874931
UAUAUUUUUCUCAAGAGCCG Vitis vinifera
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Gen Adi | HOmoIlog | o A iedef Transkript Dizisi | Hedef G v
MIRNA -Hedef Transkript Dizisi edef Gen risim
Numarasi
miRNA:
cpa- AGGAAGACGGUGAGUAGAAGCCA Na+/H+
OeuMADS7 MiR8146 A antiporter TC158255
Hedef Transkript:
CUUUUACUGGCUGUUUUCCU
mMiRNA: Kromozom
dps-miR- UGAUUGUCCAAACGCAAUUCUUG belirlenmedi
OeuMADS8 219 Hedef Transkript: scaffold_213, TC180587
AAGAAUUUCGUUUGGAUAGUCU Vitis vinifera
MIRNA: Kromozom
Mmu- UACACAGACCAGUGACUUUCUGC chris
OeuMADS9 MiR-7229 A - scaffold_1 TC158122
Hedef Transkript: Vitis vinifera
CUGAAAGUCGCUGGCUUGUGUG
mMiRNA: Aldehit
dme-miR- | GGUUUCAUAACGCAGAGAAUC Dehidroge
D5 4963 Hedef Transkript: naz ailesi 7 TC158844
GUUCUUUACGUUAUGAAAUU iiye Al
mMiRNA: Aldehit
dme-miR- | GGUUUCAUAACGCAGAGAAUC Dehidroge
OeuMADSCL 4963 Hedef Transkript: naz ailesi 7 TC158844
GUUCUUUACGUUAUGAAAUU iiye Al
bamiR. | AAAUGAGEGGCAAAAUCUGUGUY | Nikeobar
OeuMADS12 2486 Hedef Transkript: askorbazt1 TC182390
GCACAGGUUUUUCCCUUCAUUA e
miRNA:
2-miR- ACGUGGGAAGUUUGGCAGAGCAU Glutamin
OeumADS13 | F90 G ot TC180820
Hedef Transkript: sentetaz
CCCUGCCAAACUUCCCAAGU
mMiRNA:
iR ACGUGGGAAGUUUGGCAGAGCAU Glutami
OeumaADs14 | HEET | G g TC180820
Hedef Transkript:
CCCUGCCAAACUUCCCAAGU
mMiRNA:
hsa-miR- AAUUCUGUAAAGGAAGAAGAGG Seliiloz
OeuMADS15 4778 Hedef Transkript: sentetaz TC137998
CUUUUUUUUCUUUACAGGGUU
mMiRNA: Kromozom
hsa-miR- UAGGAGGGAAUAGUAAAAGCAG chré
OeuMADS16 4779 Hedef Transkript: scaffold_3 TC167324
CUGCUGUUUCUGUUCUCUCCUA Vitis vinifera
mMiRNA:
bi- UGUAAUGGUACUGAACAAAGACG Sitokrom
OeuMADS17 miR7708a C P450 TC140767
Hedef Transkript:
GCUUUUGUUCAGUACUGUUAAA
mMiRNA: Kromozom
prd-miR- UAUCAUGUUGAACAGAUUGUUG chri4
OeuMADS18 7924 Hedef Transkript: scaffold_21 TC151929
AAUAAUCUGUGAAAUAUGAUA Vitis vinifera
mMiRNA: Kromozom
dvi-miR- CUUGGCACUGGGAGAAUUCACAG chrs
OeuMADS19 263b Hedef Transkript: scaffold_64 TC160272
AUAAUUCUCUCGGUGCCAAG Vitis vinifera
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Gen Ad1 Homolog . . o Hede:f.Gen
MiRNA mMiRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
Numarasi
miRNA: Sitozolik
gga- CAUCUUCUACUCuUGuUUUuUcuUucu NADP+- TC141014
OeuMADS20 mir-577 Hedef Transkript: izositrat
AUGAGAAGACAGAGUUGGAGGUG dehidrogenaz
miRNA: Kromozom
gga-miR- UUCUCUGAUUUACACUAGCUGAG chrl
OeuMADS21 1756b Hedef Transkript: scaffold_46 TC188221
UGGCUAUUGUAAGUCAGGGGA Vitis vinifera
miRNA:
cer-miR- GCGACCCAUCCUUGGUUUCUG
OeuMADS22 551 Hedef Transkript: - -
miRNA: Kromozom
gga-miR- UUCUCUGAUUUACACUAGCUGAG chrl
OeuMADS23 1756b Hedef Transkript: scaffold_46 TC188221
UGGCUAUUGUAAGUCAGGGGA Vitis vinifera
miRNA: Kromozom
bdi- UCCUUCCGACCCAUAUUACUUGU chr3
Oelhlabs24 miR5049 Hedef Transkript: scaffold_8 TC149358
AAGAAAUGUGGGUGGGAAGGA Vitis vinifera
miRNA: Kromozom
bmo-miR- | UACAAACAAAGCAUUUGUUUGA chrb
OeuMADS25 2831 Hedef Transkript: scaffold_72 TC155983
UAAAACUAGUGCUUUGUUUGUA Vitis vinifera
miRNA: Kromozom
ptr- UGAUUGUAGCCUUUUUGAGUAGA chr10
OeuMABe?o miR-508 Hedef Gen: scaffold_179, TC183652
ACUUAAACAGGCUGCAAUCU Vitis vinifera
miRNA:
mmu-miR- | CAUACACACACACAUACACAC Ku70
OeuMADS27 466f Hedef Transkript: homolog TC154837
GUGUGUGUGUGUGUGUGUGUG
miRNA:
sma-miR- | UGAGAUUCAACUACUUCAACU Fasciclin-
OeuMADS28 755 Hedef Transkript: benzer AGP TC138341
GUUGAAGGGUUUGAAUCUCG
miRNA:
mtr- AAAGUUCAGUCUUCAUAGUAUC Kalmodulin
OeuMADS29 miR2669a | Hedef Transkript: cam-210 TC138553
GGUAUUAUGAACAUAGAACUUU
miRNA: Kromozom
oan-miR- | AGCAAAUGAAUAUCUGUCCUGG chr7
©euMADS30 7432 Hedef Transkript: scaffold_294 TC146013
CUUGGAUAGUUGUUCAUUUGCU Vitis vinifera
miRNA: Kromozom
gga-miR- | GAAGGGUGUGCAGAAGAAUGUGA chr8
OeuMADS31 1570 Hedef Transkript: scaffold_88 TC146409
CCCAUUCUUUACCACAUCCUUC Vitis vinifera
MIRNA: Mltoglci)snic:]rlyal
OeumADs32 | MMU-MiR- | UUUGUUUGUUUUGCUGAUGCAG | yoarhoksitaz | TC142891
5101 Hedef Transkript: kompleks H-
GCAUAACCAAAGCAAACAAA plek
protein
miRNA:
OeuMADS33 mdo-miR- AAGCUGCCAG_UUGAAGAACUGC PSII 43 _kDa TC138281
22 Hedef Transkript: protein

UAGUUCUUUUGUUGGUAGCUU
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Gen Adi Homolog : e Hede:f.Gen
MiRNA mMiRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
Numarasi
miRNA:
bmo-miR- | AGAGGUUUAUGAACAUGAUGAG Seliiloz
OeuMADS34 2799 Hedef Transkript: sentetaz TC137997
UAUCGUGUUCAUAGCCCUCU
miRNA:
ppc-miR- | ACGGCGACAUCCUUAGGAGAAA _ _
OeuMADS35 8222 Hedef Transkript:
miRNA:
mmu-miR- | ACAAGUUCCUGCAAAUGCACAC Metallotionein
OeuMADS36 873 | Hedef Transkript: in 3b TC166522
GUGAAUUUGUAGCAGCUUGU
miRNA:
crm-miR- | UAAGCUCGUCUUUGUUUUCCUGC Kunitz tripsin
OeuMADS37 787 Hedef Transkript: inhibitor TC148201
UGAAAAUAAACACGAGCUUG
miRNA: Kromozom
hsa-miR- ACUGAUUAUCUUAACUCUCUGA chri4
OelhlaRS38 3920 Hedef Transkript: scaffold_9 TC139164
AGAGAGUUUUGACAAUCAGU Vitis vinifera
miRNA:
OeUMADS39 eca-miR- XUCUUCCUCUCACAACCCUCAGAC 60S ribozomal TC157290
9082 Hedef Transkript: protein
CUGGGGGUGGUGAGAAGAAGAA
miRNA: Kromozom
gga-miR- UUCUCUGAUUUACACUAGCUGAG chrl
OelipPs40 1756b Hedef Transkript: scaffold_46 TCl88221
UGGCUAUUGUAAGUCAGGGGA Vitis vinifera
miRNA:
bdi- CAUGUGCCCUUCUUCUCCACC Sinnamil alkol
OeuMADSAL miR164a Hedef Transkript: dehidrogenaz TC184243
UUGGAGGAGUAGGGCACAUG
miRNA: Kromozom
bra- AGAGAUGUCUGGCUUGCAACA chril
OeuMADS42 miR9558 Hedef Transkript: scaffold_13 TC172341
UGUUGCAGGCAAAACAUCUUU Vitis vinifera
MIRNA: Ubiquitin
hsa-miR- CACACACUGCAAUUACUUUUGC
OeuMADS43 603 Hedef Transkript: ta;ztyéicri TC143299
AAAAGUAGUAGUAGUGUGUG P
miRNA: -
hsa-miR- | UCUCUGAGCAAGGCUUAACACC Fasciclin-
OeuMADS44 o benzer AGP TC153015
4653 Hedef Transkript: 12
UCUGAAGUCUUGCUCAGGGA
miRNA:
mtr- GAAGUAAAGAACCGGCUGCAG .
OeuMADS45 MiR2087 Hedef Transkript: Histon H2A TC144358
UGGAGUUGGCUCUUUACUUC
MIRNA: Kromozom
UAUCACAGCGCUUGCUUUGACAU chrl
OeuMADS46 ppc-miR-2a | G scaffold 5 TC155172
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UCAAAACGAGAGUUGUGAUA
miRNA: Kromozom
gga-miR- CAGGAACCAGCUuUcCGGcucuU chrl7
OeuMADS47 1588 Hedef Transkript: scaffold_12 TC139872
GGACCCAAAAGCUGGUUCCUU Vitis vinifera
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Hedef Gen
Gen Ad1 '}ﬁgﬂzg mMiRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
Numarasi
. MIRNA: Hizl
OeuMADS48 m”l‘ggg'R' ﬁ?@fﬁ:ﬁfﬁpﬁAAuUCCUUUCAU alkalinizasyon |  TC139764
AAGAAAGGAGUUGGUGGUGUUG faktor 2
miRNA: Kromozom
mtr- AUGAGUUUCAUCAAAUCAUGU chrll
OeuMADS49 miR2642 Hedef Transkript: scaffold_56 DT505879
CAGGAUUGCAUGAAACUCAU Vitis vinifera
MIRNA: Kromozom
AGUGUCUCCUGAUGAUCGGGACA chrid
OeuMADS50 osa-miR440 | A scaffold 21 TC155820
Hedef Transkript: Vitis vinifera
CUCGAUUAUCAAGAGAUAUU
miRNA:
bbe- GCAGUGAUGUUAGUUGUUGU .
OeuMADS51 miR-34g Hedef Transkript: GDSL-lipazl TC150790
ACAACAGUUGACGUUAUUGC
miRNA:
OeuMADSS2 | ath-miRg47 | noRCDOCHCHUCUUCUUGAUG RADS1 TC176016
edef Transkript: homolog
AUCAAGGAGGAGGGGAGGGA
. JRNA: Pumilio
Ceumapss3 | SSETIR- | ACCUAGAAACCULGCCUGAGAU | domain-iceren |  TC138004
edef Transkript: .
AACUCAGGCAUGAGUUCUAGCU | Protein PPDI
i Kromozom
ofu-miR- GAUGCCAUUUUGGGCCUGUGGUU chris
OeuMADS54 9262 U scaffold 1 TC188388
Hedef Transkript: Vitis vinife r'a
CAUGGGCCCAACUUGGCAUC
miRNA:
mmu-miR- AGGUCUAGGUGGCAAGGGCGUCC Seliiloz
OeuMADS55 5135 U sentetaz TC137995
Hedef Transkript:
UGCCUUUGCCACCAAGGCCU
MIRNA: Kromozom
UAUCACAGCGCUUGCUUUGACAU chrl
OeuMADS56 ppc-miR-2a | G scaffold 5 TC155172
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UCAAAACGAGAGUUGUGAUA
miRNA: Kromozom
mdo-miR- | CUUCACACUCUUUCCCCUCCA chr2
OeuMADS57 7355 Hedef Transkript: scaffold_11 TC169084
UGGAUGGGAA-GAGUGUGAAG Vitis vinifera
miRNA:
rno-miR- CCCCUCAGGCCACCAGAGCCCG
OeuMADS58 760 Hedef Transkript: - -
?LRUNUA(;GUGAUUCAGCUUCAAUGA p'als\ltﬁ‘[‘)‘r”o”
OeuMADS59 cel-miR-79 Hedef Transkript: Oksidorediikta TC180142
UGUUCGAGUUGAAGCACCAAAG 249 KD
altiinite
miRNA:
bmo-miR- AGAGGUUUAUGAACAUGAUGAG Seliiloz
OeuMADS60 2799 Hedef Transkript: sentetaz TC137997

UAUCGUGUUCAUAGCCCUCU
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Gen Ad1 Homolog . . o Hede:f.Gen
MiRNA mMiRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
Numarasi
miRNA: Kromozom
eca-miR- CUCAAAGGAUACGGGCUCUUGAA chri8
OeuMADS61 8945 Hedef Transkript: scaffold_1 TC174215
UAAGAGCCUGGAACUUUUGAG Vitis vinifera
miRNA: Hiicre
bMo-miR- UGCAUUACUGUUUCUUCGACUCC béliinmesi
OeuMADS62 3316 G kontrol TC178188
Hedef Transkript: protein 48-
GUCGAAGUGUCAGUGAUGCA benzer protein
miRNA: Diadenozin
gga-miR- UUGCUGGGCUGGGGGAAGAGGAU 5'5"-P1,P4-
OeuMADS63 6588 Hedef Transkript: tetrafosfat CV281485
UCUCUUCCUCCUUCCCAGUAA hidrolaz
mMiRNA: Aldehit
dme-miR- | GGUUUCAUAACGCAGAGAAUC dehidrogenaz
LeuMADR 4963 Hedef Transkript: ailesi 7 diye TC158844
GUUCUUUACGUUAUGAAAUU Al
miRNA:
rno-miR- UUACACUUGCCCUUUUUUCCCCAG | Metallotionein
CeuMAREES 3572 Hedef Transkript: in 2b Cv2ze6474
GGAAAAGAAGGAAAGUGUGA
miRNA: Kromozom
tch-miR- GAAAAGUCAUGACGCAUUUUU belirlenmedi
OeuMADS66 97719 Hedef Transkript: scaffold_332 TC139692
AAAAACACGUUAUGAUUUUUC Vitis vinifera
MIENA: quLiErlz)hik
OeuMADS67 prih- g CACGERNCACAUGAAAUC asit TC138168
miR1886.1 | Hedef Gen: dekarboksilaz
ACUUUCUCUCACUUCUCUCA 5
MIRNA: gluukgrf)-nik
OeuMADS68 _ ath- UGAGAGAAGUGAGAUGAAAUC asit TC138168
miR1886.1 | Hedef Gen: dekarboksilaz
ACUUUCUCUCACUUCUCUCA 2
mMiRNA: BURP
OeuMaDsy | tcaMiR- | UUCUUGCUCAGGGUUUACAUGU | gomainjceren | TC138505
3811c Hedef Transkript: rotein
AUGUAAACUCUGGGAAAGGA P
mMiRNA:
mmu-miR- | ACAAGUUCCUGCAAAUGCACAC Metallotionein
OeuMADS70 873b Hedef Transkript: in3b TC166522
GUGAAUUUGUAGCAGCUUGU
MIRNA: Kromozom
bma-miR- AAUUCGAUUGUGUUCUCUUAAUC chri7
OeuMADS71 A TC162358
5365a L scaffold_85
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UAAGAGAAUCUAAUUGGAUU
MIRNA: Kromozom
bma-miR- AAUUCGAUUGUGUUCUCUUAAUC chri7
OeuMADS72 A TC162358
5365a L scaffold_85
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UAAGAGAAUCUAAUUGGAUU
mMiRNA: Sitozolik
gga-miR- CAUCUUCUACUCUGUUUUCUUCU NADP+-
OeuMADST3 6577 Hedef Transkript: izositrat TCl41014

AUGAGAAGACAGAGUUGGAGGUG

dehidrogenaz
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Homolo Hedef Gen
Gen Adi molog miRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
miRNA
Numarasi
miRNA: Seliiloz
lva-miR- UUAUCAUGAUUGUAAGAGGAGG sentetaz-
OeuMADS74 4850 Hedef Transkript: benzer protein TC138001
CCUCCUAUUACAAUCAUGAUGG D4
miRNA:
mmu-miR- | AGGUUGCCCAUGGUGUGUUCA 60S ribozomal
OeuMADST5 496a Hedef Transkript: protein DT488419
UGAUACACCAUGGGCAAUUU
miRNA: Kromozom
gra- UAGCACUGAAGAUGAUGAUGG chr10
OeuMADS76 | \irg741 | Hedef Transkript: scaffold_179 TC139627
GAUCAUCAUCUUCAUUGCUA Vitis vinifera
MIRNA: Kromozom
ra- AGGAAAAAAAAUCUGAUUUGUCA belirlenmedi
OeuMADS77 miFg750 4d U scaffold 77 TC178222
Hedef Transkript: Vitis vinifera
CAGAUCAGGUUUUUUUUCUU
RNA: Kromozom
ora- AGGAUGAAAAUAUUGAUGUAGCA chr8
OeuMADS78 MiR8693 U - scaffold_34 TC156203
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UUAAAUUAAUUUUUUUAUCCU
miRNA: Kromozom
aae- CAGUACUUAUGUUAUGCUCUCU chr3
OeuMADST3 miR-12 Hedef Transkript: scaffold_8, TC151232
AUAGAGCAUCACA-AAGUACUG Vitis vinifera
miRNA:
mdo-miR- ACCUGGCAUACAAUGUAGAAUUC
OeuMADS80 291 uGuU -- --
Hedef Transkript:
miRNA:
mdo-miR- ACCUGGCAUACAAUGUAGAAUUC
OeuMADS81 291 uGuU -- --
Hedef Transkript:
miRNA: Kromozom
mtr- AUUCAAGAAGGUCGUGGAAAA chrb
OeuMADS82 miR396¢ Hedef Transkript: scaffold_2 TC156484
UUACUAUGAUUUUCUUGAAU Vitis vinifera
miRNA:
UUUCUCAUGGACCCCCGAGUUGU
OeuMADS83 hvt-miR-H9 | GU - -
Hedef Transkript:
miRNA: Kromozom
mtr- AUUCAAGAAGGUCGUGGAAAA chrb
OeuMADS84 miR396¢ Hedef Transkript: scaffold_2 TC156484
UUACUAUGAUUUUCUUGAAU Vitis vinifera
mMiRNA:
gga-miR- | CAGGGUUAUUGGUUUUGUGUGA Sitokrom
OeuMADS85 1555 | Hedef Transkript: P50 TC144466
CAUACAAGACCGAGAACCCUG
miRNA:
hbr- GAACACAAUUAUAGGAAUC
©euMADS86 miR9387 | Hedef Transkript: - -
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Homolo Hedef Gen
Gen Adi molog miRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
miRNA
Numarasi
miRNA: Kromozom
mml-miR- | UGUCUUUUGCUCUGCAGUCA belirlenmedi
OeuMADS87 511 Hedef Transkript: scaffold_984, TC169503
GGGCUGCAAAGCAAAAGGCA Vitis vinifera
miRNA:
CUCAGUUCCUUGGGUUCUGCUGC Kromozom
tgu-miR- U chr10
OeuMADS88 2979 Hedef Transkript: scaffold_179 TC142582
AAUGGAAGAAGCCAAGGAAUUGA Vitis vinifera
G
miRNA: Kromozom
dps-miR- UAUUGAUUUGGUGGAUUUGAAAA chrl
OeuMADS89 2517a Hedef Transkript: scaffold_5 TC167510
UUCCAAAUCCACCAAAUCCAAUA Vitis vinifera
miRNA:
. CGAAUCAUCAUUUGCUGCUUUA Polifenol
OeuMADS90 | ssa-miR-15c Hedef Transkript: oksidaz TC161178
AGAGCCACAAAUGAUGAUUCG
miRNA:
0euMADS91 | ssa-miR-15¢ | CCAAUCAUCAUUUGCUGCUUUA Polifenl TC161178
Hedef Transkript: oksidaz
AGAGCCACAAAUGAUGAUUCG
IRNA: pla’:t/z\)lc:;:i';]on
OeuMADS92 | cel-mir-79 | CUUUGBUGAUUCAGCUUCAAUGA | 0 o ik | TC180142
Hedef Transkript: 249 KD
UGUUCGAGUUGAAGCACCAAAG L
altiinite
miRNA: Aluminyum
mdm- UUCCACAGCUUUCUUGAACAG Indiiklenmis
OeuMADS93 miR396a Hedef Transkript: protein- TC145864
UUGUUCAGAAAGGCUGUGGGA benzerprotein
miRNA: Aluminyum
mdm- UUCCACAGCUUUCUUGAACAG Indiiklenmis
OeuMADS94 miR396a Hedef Transkript: protein- TC145864
UUGUUCAGAAAGGCUGUGGGA benzerprotein
miRNA: Kromozom
ptr- UGAUUGUAGCCUUUUUGAGUAGA chr10
OeuMADS95 miR-508 Hedef Gen: scaffold_179, TC183652
ACUUAAACAGGCUGCAAUCU Vitis vinifera
miRNA: Saperonin
Ppc UGUUGUUUGAGUGCAAACCG CPN60-2
©euMADS96 -miR-256 Hedef Transkript: mitokondriyal TC156200
CGGUUCUCACUCAAGCAAUA onciil
miRNA:
. CCUCCAAAGGGAAGCGCUUUCUG
0euMADS97 Hsgi';c;R' uu ﬁ‘ﬁg;?;’;i’ TC140121
Hedef Transkript:
AAAGCGCCUCCUUUUGGGGU
miRNA:
mmu-miR- | UAGGCCUUCUCCUCUCCCUGCAG .
OeuMADS98 7074 Hedef Transkript: PTD protein TC145543
GCAGAGGAGAGGAGAGGGCCUG
miRNA: RING
OeuMADS99 eca-miR- CCUGAAAUQQUGAUGCACCUCUC parmak- TC149573
8909 Hedef Transkript: benzeri

AAAGGUGUAUCAGAAUUUGGGG
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Gen Adi Homolog : e Hede:f.Gen
MiRNA mMiRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
Numarasi
miRNA:
2-MiR- ACGUGGGAAGUUUGGCAGAGCAU Glutamin
OcumADS100 | 99770 G ol TC180820
Hedef Transkript:
CCCUGCCAAACUUCCCAAGU
miRNA: Kromozom
mmu-miR- | AAAGUGCAUCCAUUUUGUUUGU chrb
OeuMADS101 291b Hedef Transkript: scaffold_72 TC165250
AUCAACAAAAUGGAUGGCACUUU Vitis vinifera
miRNA:
eumADsigy | ecamiRe | JUOUUCCUCUCACAACCEUCAGAT | 6os ringzomal | 7157290
9082 Hedef Transkript: protein
CUGGGGGUGGUGAGAAGAAGAA
miRNA:
. UUUUCUUCUACUUCUUGCACA Hiicre igi
OeuMADS103 | ath-miR838 Hedef Transkript: Koriir kanal TC167037
GGGCAAGAAGUAUAAGAGAA
MIRNA: Kromozom
dVi-miR- GUGAGUUUGAAAUUGAAAUAUGU chr8
OeuMADS104 AAA TC158242
1006 .l scaffold_34
Hedef Transkript: Vitis vinifera
UGUAUUUUAAUUUUCAACUCAU
miRNA:
gga-miR- | GCCUCCUUUCAGGUCACU - _
OeuMADSIES 6543 Hedef Transkript:
miRNA:
cel-miR- AAUCAUGCUCAAAACAUUCGACA
©euMADS106 1819 Hedef Transkript: - -
miRNA: Kromozom
. UUUGGCACUAGCACAUUUUUGCU chr14
0OeuMADS107 | hsa-miR-96 Hedef Transkript: scaffold_9 TC140741
UGGAAAUGUGUUUGUGCCAAG Vitis vinifera
miRNA: Kromozom
cel-miR- AGAGACAUUUUGGACAAUUGC belirlenmedi
OeuMADS108 8202 Hedef Transkript: scaffold_71 TC178237
CAAUUGUACAGUGUGUCUCU Vitis vinifera
miRNA:
GCCUCCUCUCCCAuUccucuccuuc Kromozom
gga-miR- U chrs
OeuMADS109 1759 Hedef Transkript: scaffold_2 TC174644
AGAAUGGAGGGGGAGGGGGAGGG Vitis vinifera
GGC
MIRNA: Kromozom
gra- AGGAAAAAAAAUCUGAUUUGUCA belirlenmedi
OeuMADS110 miR7504d U - scaffold_77 TC178222
Hedef Transkript: Vitis vinifera
CAGAUCAGGUUUUUUUUCUU
MIRNA: Vakuoler
UGAGGUAGUAGAUUGUAUAGUUG .
UG protein
OeuMADS111 efu-let-7f siwralama ile DB881529

Hedef Transkript:
UGCUGCUGUGUCGUCUACUACCUC
A

iliskili protein
28 homolog 1
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Cizelge 4.3 MADS-Box genlerinin aday miRNA’lar1 ve aday hedef genleri (devam)

Homolo Hedef Gen
Gen Adi molog miRNA-Hedef Transkript Dizisi Hedef Gen Erisim
miRNA
Numarasi
MIRNA: Peroksizomal
MMU-MiR- UCCUGGGGUGGUGGUGGCCACAG (S)-2-

OeuMADS112 6914 A hidroksi-asit TC138740
Hedef Transkript: oksidaz
UGGCCACCACUGUCUUGGGA
miRNA: Asidik

dme-miR- | CAGCAACAGCAGCAGCAGCAGA ribozomal

OeuMADS113 4968 Hedef Transkript: protein Pla- CK113287
UGCUGCUGCUCCUGUUGCUG benzer
miRNA: Kromozom

pma-miR- | CAAGUGCUUGAUUUUGUUGUGA chri2

OeuMADS114 430d Hedef Transkript: scaffold_36 TC144527
CAAAACAAGGUUAAGCACUUG Vitis vinifera
miRNA: Kromozom

. UUUUCUUCUUCUUCUUGCACA chrl3

OeuMADS115 aly-miR838 Hedef Transkript: scaffold_17 TC138100
AGGCAAGAAGAAGAAGAAAA Vitis vinifera
miRNA:

mmu-miR- | ACAAGUUCCUGCAAAUGCACAC Metallotionein

OeuMA 873b Hedef Transkript: in 3b TC166522
GUGAAUUUGUAGCAGCUUGU
miRNA: Kromozom

gga-miR- GAGGGACUUUUGGGGGCAGAUGU chrl6

OeuMADS117 365-1 Hedef Transkript: scaffold_189 TCL71113
GCAUCUGCCCUCAAGCGUCcCcuUU Vitis vinifera
miRNA:

hsa-miR- UGUGUGGAUCCUGGAGGAGGCA Serin asetil

OeylfgPs118 3911 Hedef Transkript: transferaz TCl47311

CCUUUUCCAGGAAUCACACA

4.9 gRT-PZR ile ifade Seviyeleri Olciimii

4.9.1 RNA izolasyon bulgulari

RNA izolasyonu sonucunda zeytin dokularindan elde edilen RNA miktar1 ve kalite

oranlar Cizelge 4.4’de belirtilmistir.

Cizelge 4.4 Zeytin dokularindan elde edilen RNA konsantrasyonu ve kalite 6l¢iim

sonuglar1
Doku Adi Konsantrasyon | A »60/980 | A 260/230
(ng/ul)
Temmuz-Yaprak 2211 2,01 0,94
Kasim-Yaprak 1837,5 1,89 0,65
Temmuz-Meyve 5429 1,99 1,27
Kasim-Meyve 1885,3 1,76 0,76

42




Cizelge 4.4 Zeytin dokularindan elde edilen RNA konsantrasyonu ve kalite 6l¢iim
sonuglari (devam)

Doku Adi Konsantrasyon | » 560980 | A 260/230
(ng/ul)
Temmuz-Pedisel 236 1,92 1,39
Kasim-Pedisel 1602,3 1,81 08
Temmuz-Govde 822,5 1,92 1,09
Kasim-Govde 1831,9 1,7 0,97

Izolasyon sonucunda dokulardan elde edilen RNA’lar %2’lik agaroz jelde yiiriitiilerek

goriintiileri elde edilmistir (Sekil 4.15).

Sekil 4.10 Zeytin dokularndan elde edilen RNA goriintiisti (TY: Temmuz yaprak, KY:
Kasim yaprak, TM: Temmuz meyve, KM: Kasim meyve, TP: Temmuz
pedisel, KP: Kasim pedisel, TG: Temmuz gévde, KG: Kasim govde)

Elde edilen RNA’lar cDNA’ya ¢evrilip 18S rRNA primerleri kullanarak optimizasyonu
gerceklestirilmistir ve %2’lik agaroz jelde yiiriitiilerek goriintilenmistir (Sekil 4.11).

Sekil 4.11 cDNA’larin 18S rRNA primeri ile reaksiyon sonucu goriintiisii (TY:
Temmuz yaprak, KY: Kasim yaprak, TM: Temmuz meyve, KM: Kasim
meyve, TP: Temmuz pedisel, KP: Kasim pedisel, TG: Temmuz govde, KG:
Kasim govde)
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4.9.2 gRT-PZR grafikleri

Sonuglar LightCycler ®480 Software yazilimi aracilifi ile analiz edilmistir. PZR
sonucunda her bir 6rnek i¢in Ct (Cycle Treshold - Esik Dongii) degerleri elde edilmistir.
Her bir gene ait ifade degeri 18S geni ile normalize edilmistir. Ardindan, genlerin
anlatim diizeyleri 2(-Delta Delta Ct) metodu kullanilarak hesaplanmistir (Livak and
Schmittgen 2001). Analiz sonuglarina gore genlerin ifade seviyelerini gosteren grafikler
Sekil 4.12, Sekil 4.13, Sekil 4.14, Sekil 4.15, Sekil 4.16’da verilmistir.

OeuMADS20 OeuMADS20
0,40 -
7,00 7 035
6,00 - 0,30 |
7 5,00 - E‘_ 025 |
.§' :ﬁ % 0,20 -
g 30 o1
& 2,00 | ~ 010 -
100 - 0,05 | I
o] g B N o | - |

Kasim Yaprak  Temmuz  Kasim Govde — Temmuz Kasim Meyve Temmuz  Kasim Pedisel ~ Temmuz
Yaprak Govde Meyve Pedisel

Sekil 4.12 OeuMADS20 geninin zeytin dokularinda ifade seviyeleri

OeuMADS49 OeuMADS49
9,00 0,16
8,00 1 0,14 |
7,00 - 012 -
7 600 T 010 -
> 500 z
3 2 008
& 400 0
g 3 g 0,06 -
£ 2,00 - = 004
1,00 - 0,02 -
0,00 - ; : : 0,00 ,J : I ; ;
KasimYaprak Temmuz KasimGovde Temmuz KasimMeyve  Temmuz  Kasim Pedisel Temmuz
Yaprak Govde Meyve Pedisel

Sekil 4.13 OeuMADS49 geninin zeytin dokularinda ifade seviyeleri
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Sekil 4.14 OeuMADS7geninin zeytin dokularinda ifade seviyeleri
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Sekil 4.15 OeuMADS26 geninin zeytin dokularinda ifade seviyeleri
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Sekil 4.16 OeuMADS67 geninin zeytin dokularinda ifade seviyeleri
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5. TARTISMA VE SONUC

Transkripsiyon faktorii ailelerinden birisi olan MADS-Box genleri, ¢icekli bitkilerde
kokten, meyve gelisimi ve ¢icege kadar cesitli gelisimsel siirecleri diizenlemektedir.
Cicek homeotik fonksiyonlar1 disinda MADS-Box genleri ¢ift ¢cenekli ¢igekli bitkilerde
tireme ve gelisim gibi diger pek cok siireclerde cesitli rollere sahiptir. Cigek ya da
meyve olusturmayan egrelti otlar1 ve yosunlar gibi tohumsuz bitkilerde MADS-Box
genlerin varlig1 ise bitkilerde, bu genlerin roliiniin sadece ¢igek veya bitki gelisimi ile

sinirh kalmadigini gostermektedir (Rameneni et al. 2014).

Son yillarda gen aileleri ile baglantili caligmalar gesitli bitkilerin genom dizilemelerinin
gerceklestirilmesi ile hizli bir ilerleme kaydetmistir. Tiim genom {izerinde MADS-Box
genlerinin analizinin tanimlanmasi Arabidopsis (Pafenicova et al. 2003), kavak
(Leseberg et al. 2006), piring (Arora et al. 2007), tiziim (Diaz-Riquelme et al. 2009),
salatalik (Hu and Liu 2012), soya fasiilyesi (Shu et al. 2013) gibi bitkilerde basariyla
gerceklesmistir. Zeytin genomunun dizilenmesi MADS-Box genlerinin biiyiik bir
kisminin zeytin genomunda tamimlanmasina olanak saglamistir. Bu calismada
Arabidopsis MADS-Box genlerinden (109) daha fazla olarak MADS-Box TF ailesine
ait 118 adet zeytin MADS-Box geni tanimlanmustir.

MADS-Box TF ailesinin yapisal 6zelliklerine gore tip 1 ve tip 2 olmak iizere iki gruba
ayrildig1 daha once yapilan caligmalarla ortaya konmustur (Xu et al. 2014). Zeytin
genomunda yapilan bu ¢aligma sonucunda Tip 1 grubuna ait zeytin MADS-Box genleri
Ma, M ve My alt ailelerine ayrildig1 goriilmiistiir. Filogenik dendogram incelendiginde
Mo, MB ve My alt ailelerinin kendi aralarinda gruplandigi goriilmektedir (Sekil 4.1).
Daha once yapilmis olan c¢alismalarda Tip 1’e ait bu {i¢ alt ailede ilk olarak paralog
genler gruplandirilmis daha sonra ise onlarin ortolog genleri gruplandirilmistir. Boylece,
Mo M ve My alt ailesi genleri duplikasyon sonucunda yeni iiyeler olusturmus ya da
tirlerin farklilasmasindan sonra ayrildigi belirtilmistir (Xu et al. 2014). Tip 2 MIKC
genleri ise AG, AGL17, AGL15, ANR-1, SOC1, SEP, AP3, AP1, FCA-like, PI,
AGL12, SVP olmak iizere alt gruplara ayrilmistir.
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Ornegin; OeuMADS13, OeuMADS14, OeuMADS34, OeuMADS35, OeuMADS99,
OeuMADS100, OeuMADS101, OeuMADS102, OeuMADS108 genlerinin My alt ailesine
ait olarak; OeuMADS36, OeuMADS70, OeuMADS94, OeuMADS82, OeuMADS83,
OeuMADS84, OeuMADS93, OeuMADS117 genlerinin ise Mo olarak Arabidopsis
thaliana ve Eucalyptus grandis’den farkli olarak kendine has alt ailelerine sahip
oldugunu sdylenilebilir. Bu durumda MADS-Box TF ailesine ait genlerin tiirlerin
ayrilmasi silirecinde zeytin agacina 6zgii baglanma bdlgelerinin olusmus olabilecegini

desteklemektedir.

Yabani zeytin kiitiiphanelerinde yapilan RNA-dizileme sonuglarindan elde edilen 1s1
grafigine gore, 30 genin meyve, yaprak, pedisel ve govdeye ait Temmuz ve Kasim
aylarindaki kiitiiphanelerde ifade seviyesi gozlenmemistir. Kasim ay1r meyvede 19
genin, Temmuz ay1 meyvede 18 genin, 30 genin Kasim ay1 gévdede, 28 genin Temmuz
ay1 govdede, 17 genin Kasim ay1 yaprakda, 18 genin Temmuz ay1 yaprakda, 20 genin
Kasim ay1 pediselde ve 21 genin Temmuz ay1 pediselde ifade seviyelerinin arttig
belirlenmistir.  Ma  grubunu  kodlayan transkriptlerin  tim  RNA-dizileme

kiitiiphanelerinde genel bir artis gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.4).

AGL15 alt ailesi genlerinden OeuMADS78’nin Kasim ve Temmuz aylarina ait govde
kiitiphanelerinde ifade seviyelerinin diger dokulara gore daha fazla azaldig,
OeuMADS88’nin ise tiim kiitiiphanelerde genel bir azalama gosterdigi en ¢ok azalmanin

ise Kasim ay1 meyve kiitiiphanesinde oldugu goriilmistiir.

AGL15, MADS-Domain ailesinin diizenleyici faktorlerin bir iyedir ve bitki yagam
dongiisiiniin erken asamalarinda tercihen birikim gostermektedir. Ureme faz1 esnasinda
cicek tomurcuklarinda gegici olarak birikir (Fernandez et al. 2000). AGL15 alt ailesini
asir1 ifade eden bitkilerin, yaslanan organlar ve komsu dokulara arasindaki
etkilesimlerde dokunun uzun Omiirli kontroliinli, programlanmis yaslanmayr ve
absisyon arasindaki iliski hakkinda bilgiler vermektedir. Yapilan bir arastirmada ¢icek
organ ve meyvelerde yaslanma programlarinda AGL15 genlerinin asir1 ekspresyonunun
etkisini incelemis sonucunda, meyve olgunlagmasi ve tohum kuruma siireci arasindaki

iliskide gorevlidir ve buna goére AGL15’in asir1 ifadesi gelismekte olan meyve
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stireclerini ayn1 zamanda olgunlagsmasini etkilemektedir (Fang and Fernandez 2002).
Bagka bir ¢alismada ise AGL15 alt ailesi genleri, ¢canak yapraklar1 ve ta¢ yapraklari
omriinii artirarak A. thaliana’da ¢igeklenmeye gegis ve meyve olgunlasma dahil olmak

lizere yasa bagl gelisimsel siiregleri geciktirir (Rameneni et al. 2014).

Zeytin OeuMADS78 ve OeuMADS88 genlerinin ifadesinin azalmasi sonucunda
AGL15’in cigceklenmeye gecisi ve meyve gelisimini geciktirme etkisinin azalacagi
diistiniilerek bundan dolay1 tam aksine meyve gelisimini ve olgunlastirmasimi destekler

nitelikte oldugu diisiiniilebilir.

AGL17, OeuMADS2’nin Kasim ay1 meyve ve Temmuz ay1 govde kiitiiphanesinde ifade
seviyesinin artis gosterdigi diger dokularda ise en fazla diistisin emmuz ay1 pedisel
olmak {lizere diger kiitiiphanelerde ifadesinde genel bir azalama gostermistir.
OeuMADS61’in en ¢ok Temmuz ay1 yaprak olmak iizere Kasim ay1 yaprak, Temmuz
ay1 gévde ve Kasim ay1 govde dokularinda ifadesinin artis gosterdigi, Temmuz ve
Kasim ay1 pedisel, Temmuz ve Kasim ay1 meyve dokularinda ifadesinin azaldigi
belirlenip, OeuMADS62’nin en fazla Temmuz ay1 pedisel dokusunda ifade olarak
Kasim ve Temmuz ay1 meyve, Kasim ve Temmuz ay1 pediselde de artis gosterdigi;

Temmuz ay1 yaprak ve gévde, Kasim ay1 gévde dokusunda azalma gdstermistir.

AGL17 alt ailesine bakildiginda, ¢iceklenme promotdrlerinde rol oynadigi 6ne siiriiliip,
fonksiyonel olarak yapilan bir aragtirmada ise asir1 ifadesi erken ciceklenmeye neden
olabilmektedir (Ping 2008, Saha et al. 2015). AGL17 ile ayn1 soydan olan AGL16
genleri Arabidopsis'de biiyiik 6l¢iide kokte ifade olmasina ragmen, yaprak ve govde
dokularinda da ifade olarak stomatal gelisim ve ¢iceklenme zamaninin diizenlenmesinde

rol oynar (Wells et al. 2015).

Zeytinde OeuMADS2 ve 0OeuMADS62’nin ¢iceklenmeye Yol agmasi agisindan
bakildiginda Kasim ve Temmuz ay1 govdede asir1 ifade gostermesi govde ve dallar
tizerinde ¢igek tomurcuklarmin olusmasina katki saglayarak dolayisiyla meyvenin

gelisiminde dolayli yoldan olumlu olarak etki edebildigi diistiniilebilir.
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Bir diger alt aile olan SVP (Kisa vejetatif fazi) gen ailesine ait OeuMADS15,
OeuMADS17 ve OeuMADS49’nin; Temmuz ve Kasim ay1 yaprak dokularinda
ifadesinin azaldigi, diger dokularda ise artis gosterdigi; OeuMADS68’in ise Kasim
yaprak Temmuz yaprak ve Temmuz govdede ifadesinin azaldigi, diger dokularda ise

arttig1 belirlenip, OeuMADSG69 'in tiim dokularda ifadesinin azaldigi goriilmistiir.

SVP; erken ¢igeklenmede, vejetatif biiylimede ve lireme gelisiminin gesitli fazlarinda rol
oynamaktadir (Hartmann et al. 2000, Gregis et al. 2009). SVP gen alt ailesinin zeytin
genomunda rol almasiyla birlikte ¢iceklenmeye gegiste rol aldigi disiiniilebilir ve

meyve gelisimine etkisi oldugu diisiiniilebilir.

118 Zeytin MADS-Box geninin GO sonuglarma gore hiicresel bilesende en fazla
yiizdenin transkripsiyon reaksiyonunun gergeklestigi ¢ekirdek bulunmustur. Molekiiler
fonksiyonda ise MADS-Box TF proteinin genom iizerinde baglanmasiyla iligkili olarak
protein ve DNA baglayicinin ve de biyolojik islevde gen ifadesi ve gelisimin en fazla
bulunmas1 hiicre igerisinde bir transkripsiyon faktdr genin protein liretimine kadar

isleyisine uygun bulunmaktadir.

gRT-PZR sonuglart incelendiginde gen ifade seviyelerindeki degisimlerin RNA-
dizileme Kkiitliphanelerinden elde edilen degisimler ile benzerlik gosterdigi tespit
edilmistir. Ancak gen ifadelerinin qRT-PZR ve RNA-dizileme kiitiiphaneleri arasindaki
oransal degisimlerinde tam bir korelasyon elde edilememistir. Bunun sebebi qRT-
PZR’de gen ifade seviyelerinin Sl¢iimiiniin RNA-dizilemeye gore daha gen spesifik
caligmasindan ile agiklanabilir. Ayrica deneyler siirecinde yapilabilecek olan pipetaj
hatasi, kalibrasyon eksikligi vb. teknik aksakliklardan dolayida ifade seviyeleri RNA-

dizileme kiitiiphanelerine gore farklilik gosterebilmektedir

gRT-PZR grafik sonuglari incelendiginde OeuMADS20 (Agamous-benzeri MADS-Box
protein AGL8) geni Kasim ayinda yaprak, meyve ve pedisel dokularinda Temmuz ayima
gore ifade seviyeleri artis gostermistir. Govde dokusunda ise Temmuz ayinda gosterdigi

ifade Kasim ayindaki ifade seviyesine gore daha fazladir.
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Yapilan bir arastirmada, FUL/ALGS alt ailesi genleri bitki gelisimi esnasinda yaygin bir
bi¢imde sentezlendigi ortaya koyulmustur. Ayrica FUL/ALGS8 sap yapraklarda vaskiiler
gelisiminde arttirict bir etki yaptigi belirtilmistir. Diger yandan da FUL geni alt ailesi
meyve gelisiminde de rol oynamaktadir (Gu et al. 1998). gRT-PZR ile bakildiginda
Agamous-benzeri MADS-Box protein agl8 geni ifade seviyesinin zeytinde Kasim ayinda
yaprak ve pedisel dokusunda daha fazla olmasi bu genin gelisimde daha etkili oldugu

One surulebilir.

Ayrica OeuMADS20’nin gga-mir-577 ile iliskisine bakildiginda hedef aday geninin
Sitozolik NADP+-izositrat dehidrogenaz oldugu belirlenmistir. Bu genin ise daha 6nce
yapilan bir caligmada narenciyelerde meyve gelisiminde ifade seviyesinin arttigi
kanitlanmistir (Sadka et al. 2000). Bu sebeple OeuMADS20 'nin Kasim ayinda meyve

dokusunda artis gostermesi meyve gelisiminde etkisi oldugu isaret edebilir.

OeuMADS49 (MADS-Box protein SVP-benzeri) geni Kasim aymda yaprak, meyve ve
pedisel dokularinda Temmuz ayma gore ifade seviyeleri artis gostermistir. Govde

dokusunda ise Temmuz ayinda gosterdigi ifadesi Kasim ayina gore fazladir.

SVP, ilk Arabidopsis'te ¢igek diizenleyicileri olarak ve daha sonra da gesitli tiirlerde
meristem kimlik modiilatorleri olarak tanimlanmigtir (Lee et al. 2008). Kivi meyvesinde
yapilan bir ¢alismada SVP transkriptlerinin ¢igek ve meyve dokulardan ¢ogunlukla ¢ok
az oldugu, tomurcuk, sap ve yaprak dokusu igindeki miktarda biriktigi ve yaprak ve
tomurcuk dokusunda en bol oldugu bulunmustur (Wu et al. 2012). Zeytin MADS-Box

protein svp-benzeri geni ise Kasim ay1 meyve daha fazla bulunmustur.

Diger bir yandan, OeuMADS49’un mtr-miR2642 ile etkilesim gosterek Fosfolipaz Al
aday hedef gen olarak belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda Fosfolipaz Al’in
fonksiyonuna bakildiginda, bitki membran lipidlerinin mobilizasyonunda gorev aldigi
sOylenebilmektedir. Calismada stres aktive lipazlar tarafindan serbest birakilan bitki
membran lipidlerinden 18:3’{in jasmonik asit ve metil jasmonat yolak sentezinde
oktadekonoid lipoksigenazlar icin substrat sagladigi diisiiniilmektedir. Arastirmalar

patojen saldiris1 veya cevresel etki ile aktive edilen lipazlar deesterifiying yag asidi
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karakterize etmek i¢in basari olmustur. Sonuglarina bakildiginda ise hem Al ve A2
fosfolipazlarmm  18:3  membran lipidlerindeki  hareketine  dahil  oldugunu
diistindiirmektedir (Upchurch 2008). OeuMADS49’un Kasim ay1 yaprak ve meyve
dokularinda fazla sentezlenerek hiicre membrani lipid metabolizmasina katildigi 6ne

stiriilebilerek yag metabolizmasiyla iliskilisi olabilecegi diisiiniilebilir.

OeuMADS7 (Agamous-benzeri MADS-Box protein AGL9) geni govde ve pedisel
dokusunda Temmuz ayinda Kasim ayina oranla daha fazla ifade edilmistir. Diger
taraftan meyve dokusunun Kasim ayindaki ifade degeri Temmuz aymna gore daha

fazladir.

AGL9 literatiirde bakildiginda; cicek gelisiminde ve sonrasinda petaller, stamenler,
karpeller de birikerek organ gelisiminin kontroliinde rol almaktadir (Mandel et al.
1998).

OeuMADS7’nin cpa-miR8146 ile iliskisinden yola ¢ikarak aday hedef gen olarak
Na+/H+ antiporter olarak bulunmustur. Na+/H+ antiporter'lar biyolojik alem tizerinde
yiiksek bitkilerden bakterilere kadar membran proteinleri olup hiicrelerin pH ve Na+
homeostazinda biiyiik rol oynamaktadir (Padan et al. 2001). Diger yandan ¢esitli hiicre
tiplerinin Na+/H+ degis-tokus uyararak izotonik ortamda hacmi ayarlamaktadir.
Biiyiime faktorleri gibi, Na+/ H+ antiport'lar aktive eder ozmotik degisken aktivitelerde
meydan hiicre i¢i [H +] i¢in hassasiyetini arttirirlar (Grinstein et al. 1992). Goévde ve
pedisel dokusunda Temmuz ayinda, meyve dokusunda daha fazla ifade olarak organ

gelisiminde bliylimeyi destekleyebilir.

OeuMADS26 (Fruitfull-benzeri) geni Kasim ay1 yaprak ve pedisel dokularinda Temmuz
ayina gore daha fazla ifade, Temmuz ay1 meyve ve gévde dokularinda ise Temmuz

aymdaki ifadesi Kasim ayina gore daha fazladir.
MADS-Box proteini iceren FRUITFULL (FUL) geni karpel ve meyve gelisimi i¢in

gerekli oldugu daha 6nceki ¢aligmalarda belirtilmistir (Ferrandiz et al. 2000). Yapilan
bir ¢alismada sap yapraklarda en yiiksek seviyede ifade edildigi goriilmektedir (Teper-
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Bamnolker et al. 2005). OeuMADS26 (Fruitfull-benzeri) geni Temmuz ayinda daha
fazla ifade gostererek meyve olgunlasma asamalarinda gorevli olabilecegini

gostermektedir.

OeuMADS67 (MADS-Box transkripsiyon faktor 23) geni Kasim ayinda yaprak ve
meyvede Temmuz ayina gore daha fazla, Temmuz gévde ve pedisel de Kasim ayindaki
ifadesinden daha fazladir. Vitis vinifera’da yapilan bir galismada govde, kokler,
yapraklar, ¢icekler ve dallari, meyveler olmak iizere dokulardaki ifade seviyelerine
bakildiginda MADS23’iin iireme dokularinda diger dokulardan ¢ok daha fazla
ifadesinin oldugu goriilmistir (Wang et al. 2015). Zeytin meyvesinin Kasim ayinda

daha fazla ifade olarak meyve gelisimini destekleyebilecegi akla getirilmelidir.

OeuMADS67 ise ath-miR1886.1 araciligiyla hedef gen olarak UDP-glukuronik asit
dekarboksilaz 2 ile etkilesir. UDP-glukuronik asit dekarboksilazlar UDP-ksiloz
biyosentezine aracilik etmektedir (Bar-Peled et al. 2001). UDP-ksiloz ise ksiloglukan
dahil olmak tizere bitki hiicre ¢eperinde cesitli polisakkaritlerin sentezi i¢in gerekli olan
bir niikleotid sekerdir ve bir¢ok bitkinin tohumunda bulunmaktadir (Harper et al. 2002).
OeuMADS67’in tohumda seker birikimi saglamasma iliskide bulunarak tohumun

meyveye olgunlagsmasiyla seker kullanimi destekledigi ortaya koyulabilir.
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EK-1 Zeytin MADS-Box Genlerinin Blast2GO Sonuglari

Cizelge 1.1 Zeytin MADS-Box genlerinin hiicresel bilesen bakimindan siniflandirilmasi

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tamimlanmasi Hi'fcresel
Bilesen
OeuMADSL | GO:0005634 c Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri Cekirdek
izoform x1
OeUMADS3 | GO:0005634 | C Agamous'benz‘x'c;'\ﬂszS'Box protein Cekirdek
OeuMADS4 | GO:0005634 | C - Cekirdek
0eUMADS5 | GO:0005634 C Cigek homeot|I§ protein agamous-benzeri Cekirdek
izoform x1
OeuMADS7 | GO:0005634 | C Agamous-benzeri MADS-Box protein Cekirdek
AGL9 homolog
0euMADS8 | GO:0005634 Agamous'benzi'G'\clAlDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS9 | GO:0005634 MADS-Box transkripsiyon faktor Cekirdek
OeuMADS10 | GO:0005634 | C Agamous'benz‘i'G'\ﬂBAoDs'Box protein Cekirdek
OeUMADS11 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\SBAoDs'Box protein Cekirdek
OeUMADS13 | GO:0005634 | C Agamous'benz‘i'G'\ﬂQ)DS'Box protein Cekirdek
OeuMADS15 | GO:0005634 C MADS-Box protein SVP Cekirdek
OeuMADS16 | GO:0005634 | C L Cekirdek
OeuMADS18 | GO:0005634 | C - Cekirdek
0euMADS20 | GO:0005634 | C Agamous-benzeri MADS-Box protein Cekirdek
AGL8 homolog
OeuMADS21 | GO:0005634 | C Agamous'benzeA”G'\SGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS23 | GO:0005634 | C Agamous'benzeA”G'\SGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS25 | GO:0005634 C MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Cekirdek
OeuMADS26 | GO:0005634 C Fruitfull-benzeri kismi Cekirdek
OeuMADS27 | GO:0005634 C MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin Cekirdek
OeuMADS28 | GO:0005634 C Agamous-benzeri 66 izsoform 4 Cekirdek
OeuMADS29 | GO:0005737 C MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Sitoplazma
OeuMADS29 | GO:0005634 Cc MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Cekirdek
OeuMADS30 | GO:0005634 | C - Cekirdek
0eUMADS3?2 | GO-0005634 c Cicek homeotﬂf protein agamous-benzeri Cekirdek
izoform x1
OeuMADS33 | G0:0005737 C MADS-Box protein SOC1 Sitoplazma
OeuMADS33 | G0:0005634 C MADS-Box protein SOC1 Cekirdek
OeuMADS34 | GO:0005634 | C Agamous'benz‘zg\@)DS'Box protein Cekirdek
OeuMADS36 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\SGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS38 | GO:0005737 | C Agamous'benzi'G'\cﬁDs'Box protein Sitoplazma
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Cizelge 1.1 Zeytin MADS-Box genlerinin hiicresel bilesen bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Hi'fcresel
Bilesen

OeuMADS38 | GO:0005634 | C Agamous-benzeri MADS-Box protein Cekirdek

AGL14

OeuMADS39 | GO:0044424 | C MADS-Box protein SOC1 Hiicreici
Bolimii

OeUMADS40 | GO:0005634 | C Agamous'benze/{'G'\CéDs'Box protein Cekirdek
OeuMADS43 | GO:0005634 | ¢ | MADSBoxmanskiipsiyon faktor ANRL ) opirger
OeUMADS48 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\lflAgDs'Box protein Cekirdek
OeuMADS51 | GO:0005634 Cc MADS-Box protein SOC1-benzeri Cekirdek
OeuMADS55 | GO:0005634 Cc MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Cekirdek
OeUMADS57 | GO:0005634 c MADS-Box trans.kr1p51yon faktor 23-benzeri Cekirdek

izoform x1

OeuMADS61 | GO:0005634 C Agamous-benzeri 16 Cekirdek
OeuMADS62 | GO:0005634 | C A Cekirdek
OeuMADS64 | GO:0005634 C Agamous-like MADS-Box protein AGL80 Cekirdek
OeuMADS65 | G0O:0005634 C Plena-benzeri MADS-Box protein Cekirdek
OeuMADS67 | GO:0005634 Cc MADS-Box transkripsiyon faktor 23-benzeri Cekirdek
OeuMADS69 | GO:0005634 Cc MADS-Box protein SVP-benzeri izoform x2 Cekirdek
0euMADS70 | GO:0005634 | C Agamous'be”zeA”G'\CGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS73 | GO:0005634 | C - Cekirdek
OeuMADS75 | GO:0005634 | C MADS-Box protein SVP Cekirdek
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Hiicreigi

OeuMADS78 | GO:0044424 | C AGLLE BS Lt
OeuMADS82 | GO:0005634 | C Agamous'be”zeA”G'\CGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS83 | GO:0005634 | C Agamous'be”zeA”G'\CGAZDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS84 | GO:0005634 | C Agamous'benzig'\f?zDs'Box protein Cekirdek
OeuMADS86 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\lfGAZDs'Box protein Cekirdek

. Agamous-benzeri MADS-Box protein .

OeuMADS89 | GO:0005634 | C AGL 15 izoform xL Cekirdek
OeuMADS90 | GO:0005634 | C - Cekirdek
OeuMADS91 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\ﬂlAzDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS94 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\&.AzDS'Box protein Cekirdek
OeuMADS96 | GO:0005634 Cc MADS-Box protein jointless Cekirdek
OeuMADS97 | GO:0005634 Cc MADS-Box protein jointless Cekirdek
OeuMADS98 | G0:0005634 C Apetala 1 Cekirdek
OeuMADS101 | GO:0005634 | C Agamous'benzig'\f&Ds'Box protein Cekirdek
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Cizelge 1.1 Zeytin MADS-Box genlerinin hiicresel bilesen bakimindan siniflandirilmasi

(devam)
Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tamimlanmasi Hlfcresel
Bilesen
0euMADS102 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\SQ)DS'Box protein Cekirdek
OeuMADS104 | GO:0005634 C -- Cekirdek
K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0005634 C transkripsiyon faktor ailesi protein izoform Cekirdek
1
OeuMADS107 | GO:0005634 MADS-Box transkripsiyon faktor 6-benzeri Cekirdek
OeUMADS112 | GO:0005634 Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri Cekirdek
izoform x1
OeUMADS116 | GO:0005634 | C Agamous-benzert IMADS-Box protein Cekirdek
OeUMADS117 | GO:0005634 | C Agamous'benzi'G'\ﬂGAZDS'Box protein Cekirdek

Cizelge 1.2

Zeytin  MADS-Box

genlerinin  molekiiler

fonksiyon bakimindan

siiflandiriimasi
Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
OeuMADSL | GO:0003677 = Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri I?NA
izoform x1 baglayici
OeuMADS1 | GO:0046983 E Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri P[oteln
izoform x1 baglayici
. . . Transkripsiyon
OeuMADSL | GO:0003700 F Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri faktor
izoform x1 S
aktivitesi
OeuMADS2 | G0:0005488 | F Agamous'be”zi'(s'\ngS'Box protein Baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box protein DNA
OeuMADS3 | GO:0003677 F AGL12 baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS3 | G0O:0046983 F AGL12 baglayic:
. . Transkripsiyon
OeUMADS3 | GO:0003700 = Agamous-benzeri MADS-Box protein faktor
AGL12 s
aktivitesi
OeuMADS4 | GO:0003677 F - EBNA
baglayici
OeUMADS4 | GO:0046983 | F - Protein
baglayici
Transkripsiyon
OeuMADS4 | GO:0003700 F - faktor
aktivitesi
OeUMADS5 | GO:0003677 E Cicek homeotlk protein agamous-benzeri I?NA
izoform x1 baglayici
OeUMADS5 | GO:0046983 E Cicek homeotlk protein agamous-benzeri P[oteln
izoform x1 baglayici
. . . .| Transkripsiyon
OeUMADS5 | GO:0003700 = Cicek homeotﬂ? protein agamous-benzeri fakiSr
izoform x1 aktivitesi
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan

siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi Grup Gen Tanimlanmasi Molekuler
Fonksiyon
OeUMADS7 GO:0003677 F Agamous-benzeri MADS-Box protein I?NA
AGL9 homolog baglayici
OeUMADS7 GO:0046983 £ Agamous-benzeri MADS-Box protein P[oteln
AGL9 homolog baglayici
. . Transkripsiyon
OeUMADS7 GO:0003700 £ Agamous-benzeri MADS-Box protein faktor
AGL9 homolog S
aktivitesi
i Agamous-benzeri MADS-Box protein DNA
OeuMADS8 G0:0003677 F AGL11 baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS8 G0:0046983 F AGL11 baglayict
. . Transkripsiyon
OeuMADSS GO:0003700 = Agamous-benzeri MADS-Box protein fakiSr
AGL11 L
aktivitesi
OeuMADS9 G0:0003677 F MADS-Box transkripsiyon faktor I?NA
baglayict
OeUMADS9 | G0:0046983 | F MADS-Box transkripsiyon faktor Protein
baglayict
Transkripsiyon
OeuMADS9 G0:0003700 F MADS-Box transkripsiyon faktor faktor
aktivitesi
. Agamous-benzeri MADS-Box protein DNA
OeuMADS10 G0:0003677 F AGLS0 baglayict
, Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS10 G0:0046983 F AGLS0 baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein DNA
OeuMADS11 G0:0003677 F AGLS0 baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS11 G0:0046983 F AGLS0 baglayict
OeUMADS12 | GO:0005488 | F Agamous'benzig“ﬂgDs'Box protein | g slayici
OeUMADS13 | GO:0005488 | F | Agamous-benzeri MADS-Box protein | p o 0
AGLS80
OeuMADS15 G0:0003677 F MADS-Box protein SVP I?NA
baglayict
. : Protein
OeuMADS15 G0:0046983 F MADS-Box protein SVP -
baglayict
Transkripsiyon
OeuMADS15 G0:0003700 F MADS-Box protein SVP faktor
aktivitesi
translasyon
OeuMADS15 G0:0000900 F MADS-Box protein SVP diizenleyici
aktivitesi
OeuMADS16 G0:0003677 F - EBNA
baglayici
OcUMADS16 | GO:0046983 | F - Protein
baglayici
Transkripsiyon
OeuMADS16 G0:0003700 F - faktor
aktivitesi
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan

siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi Grup Gen Tanmimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
OeuMADS18 GO0:0003677 F -- DNA baglayict
OeuMADS18 |  GO:0046983 F - Protein
baglayici
OeuMADS18 |  GO:0003700 F - Transkripsiyon
faktor aktivitesi
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS20 GO0:0003677 F protein AGL8 homolog DNA baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS20 60:0046983 F protein AGL8 homolog baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box Transkripsiyon
OeuMADS20 G0:0003700 F protein AGL8 homolog faktor aktivitesi
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS21 G0:0003677 F orotein AGL62 DNA baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS21 G0:0046983 F orotein AGL62 baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS22 G0:0005488 F orotein AGL62 Baglayici
: Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS23 G0:0003677 F orotein AGL62 DNA baglayict
i Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS23 G0:0046983 F orotein AGL62 baglayic:
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS24 G0:0005488 F orotein AGL62 Baglayici
OeuMADS25 | GO:0003677 | | MADSBoxtmanskiipsiyon k0T iy baglayicr
OeUMADS25 GO:0046983 = MADS-Box transkppmyon faktor P[oteln
kismi baglayici
OeUMADS?25 GO:0003700 F MADS-Box transkppswon faktor TrarJSkI’Ip.SI.yon.
kismi faktor aktivitesi
OeuMADS26 G0:0003677 F Fruitfull-benzeri kismi DNA baglayici
OeUMADS26 |  GO:0032440 F Fruitfull-benzeri kismi Oksidorediiktaz
aktivitesi
) . . . Protein
OeuMADS26 G0:0046983 F Fruitfull-benzeri kismi -
baglayici
OeuMADS26 |  GO:0003700 F Fruitfull-benzeri kismi Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeUMADS27 |  GO:0003677 F | MADS-Box transkeipsiyon kO pNA baglayic
OeUMADS27 GO:0046983 = MADS-Box transkr_1ps1yon faktor P[oteln
mads-rin baglayici
OeUMADS27 GO:0003700 F MADS-Box transkr_1ps1yon faktor Traqskrlp.SI.yon.
mads-rin faktor aktivitesi
OeuMADS28 G0:0003677 F Agamous-benzeri 66 izoform 4 DNA baglayict
OeuMADS28 | G0:0016491 F Agamous-benzeri 66 izoform 4 Oksidorediiktaz
aktivitesi
_ S Protein
OeuMADS28 G0:0046983 F Agamous-benzeri 66 izoform 4 -
baglayici
OeuMADS29 | GO:0003677 | F | MADS-Boxwanskripsiyon fakibr | pya ooy

kismi
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan

siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
OeUMADS29 GO:0046983 F MADS-Box transkppmyon faktor P[oteln
kismi baglayici
OeuUMADS29 GO:0003700 = MADS-Box transkppmyon faktor Traqskrlp.SI.yon.
kismi faktor aktivitesi
OeuMADS30 G0:0003677 F -- DNA baglayici
OeuMADS30 |  GO:0046983 F - Protein
baglayici
0euMADS30 |  GO:0003700 F - Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeuUMADS32 |  GO:0003677 F Ciek homeotik protein agamous- | p\ya paaia 0y
benzeri izoform x1
OeUMADS3?2 GO:0046983 E Cigek homeotl_k_ protein agamous- P[oteln
benzeri izoform x1 baglayici
OeUMADS32 GO:0003700 E Cicek homeotl_k_ protein agamous- Traqskrlp.m.yon.
benzeri izoform x1 faktor aktivitesi
OeuMADS33 G0:0003677 F MADS-Box protein SOC1 DNA baglayici
OeUMADS33 |  GO:0032440 F MADS-Box protein SOC1 Oksidorediiktaz
aktivitesi
. ; Protein
OeuMADS33 G0:0046983 F MADS-Box protein SOC1 9
baglayict
OeuMADS33 |  GO:0003700 F MADS-Box protein SOC1 Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeUMADS33 | GO:0008134 F MADS-Box protein SOC1 Transkripsiyon
faktor baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS34 G0:0005488 F protein AGL80 Baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS36 G0:0003677 F protein AGL62 DNA baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS36 G0:0046983 F protein AGL62 baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS38 G0:0003677 F protein AGL14 DNA baglayici
) Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS38 G0:0046983 F protein AGL14 baglayic:
) Agamous-benzeri MADS-Box Transkripsiyon
OeuMADS38 | GO:0003700 F protein AGL14 fakior aktivitesi
) Agamous-benzeri MADS-Box Transkripsiyon
OeuMADS38 | GO:0008134 F protein AGL14 faktor baglayici
OeUMADS39 |  GO:0005515 F MADS-Box protein SOC1 Protein
baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS40 G0:0003677 F protein AGL62 DNA baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box Protein
OeuMADS40 G0:0046983 F protein AGL62 baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box -
OeuMADS41 G0:0005488 F protein AGL62 Baglayici
OeuMADS43 |  GO:0003677 F MADS-Box transkripsiyon fakir | py\z posiayiey

ANR1-benzeri
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan
siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
0eUMADS43 | GO:0046983 F MADS-Box transknpsu_/on faktor ANR1- P[oteln
benzeri baglayici
OeUMADS48 | GO:0003677 | F Agamous'benz‘i'G'\SQDS'Box protein | pNA baglayict
OeuUMADS48 | GO:0046983 E Agamous-benzeri MADS-Box protein P[oteln
AGL18 baglayici
) Agamous-benzeri MADS-Box protein Transkripsiyon
OeuMADS48 | GO:0003700 | F AGL18 faktor aktivitesi
OeuMADS49 | GO:0005488 F MADS-Box protein SVP-benzeri Baglayici
OeUMADSS0 | GO:0005515 | F - Protein
baglayict
OeuMADS51 | GO:0003677 F MADS-Box protein SOC1-Benzeri DNA baglayici
OeuMADS51 | GO:0046983 | F MADS-Box protein SOC1-benzeri Protein
baglayici
OeuMADS51 | GO:0003700 | F MADS-Box protein SOC1-benzeri Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeuMADS52 | GO:0005488 | F MADSEEK trat‘:esﬁggﬁly"“ faktdr 56- Baglayici
0eUMADS53 | GO:0005488 F Ciceklenme zamani kontrolii protein fca Baglayici
izoform x1
0OeUMADS54 | GO:0005488 E Cigeklenme zamani kontrolii protein fca Baglayici
izoform x1
OeuMADS55 | GO:0003677 F MADS-Box transkripsiyon faktor 23 DNA baglayici
OeuMADSS5 | GO:0046983 | F MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Protein
baglayici
OeuMADS55 | GO:0003700 | F MADS-Box transkripsiyon faktsr 23 Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeUMADS57 | GO:0003677 | F MADS-Box transkripsiyon fakidr 23- | [\ pasia ey
benzeri izoform x1
OeUMADS57 | GO:0042803 = MADS-Box trar_1s_kr1p51yon faktor 23- P[oteln
benzeri izoform x1 baglayici
) MADS-Box transkripsiyon faktor 23- Transkripsiyon
OeuMADS57 | G0:0003700 F benzeri izoform x1 faktor aktivitesi
0eUMADS57 | GO-0008134 F MADS-Box trar_ls_knpswon faktor 23- Traqsknpzswon
benzeri izoform x1 faktor baglayici
OeuMADS59 | GO:0005515 | F MADS-Box protein FBP24 Protein
baglayici
OeuMADS61 | GO:0003677 F Agamous-benzeri 16 DNA baglayici
OeuMADS61 | GO:0032440 | F Agamous-benzeri 16 Oksidorediiktaz
aktivitesi
. : Protein
OeuMADS61 | GO:0046983 F Agamous-benzeri 16 -
baglayici
OeuMADS61 | GO:0003700 F Agamous-benzeri 16 Traqskrlp.m.yon.
faktor aktivitesi
OeuMADS61 | GO:0008134 | F Agamous-benzeri 16 Transkripsiyon
faktor baglayici
OeuMADS62 | GO:0003677 F -- DNA baglayict
OeUMADS62 | GO:0042803 | F - Protein
baglayici
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler

siniflandirilmasi (devam)

fonksiyon bakimindan

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
OeUMADS62 | GO:0003700 | F - Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeuMADS62 | GO:0008134 | F - Transkripsiyon
faktor baglayici
) Agamous-benzeri MADS-Box protein -
OeuMADSG63 | GO:0005488 F AGL8 homolog izoform Baglayici
OeuMADS64 | GO:0003677 | F Agamous'benzi'G'\CQ)DS'Box Pro®ein | N A baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS64 | GO:0046983 F AGL80 baglayici
OeuMADS65 | GO:0003677 F Plena-benzeri MADS-Box protein DNA baglayici
OeUMADSE5 | GO:0046983 | F Plena-benzeri MADS-Box protein Protein
baglayict
OeuMADS65 | GO:0003700 | F Plena-benzeri MADS-Box protein Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeuMADS66 | GO:0005488 |  F Agamous'benz‘i'G'\f?ZDS'Box protein Baglayict
OeUMADS67 | GO:0003677 | F MADS-Box ranskripsiyon faktor 23- 1 pNA baglayics
OeUMADS67 | GO:0032440 r MADS-Box transkr1p§1yon faktor 23- Oks1dc?r§dﬁ1_<taz
benzeri aktivitesi
0eUMADS67 | GO:0042803 E MADS-Box transkr1p§1yon faktor 23- PI:Otem
benzeri baglayici
0eUMADS67 | GO:0003700 = MADS-Box transkr1p§1yon faktor 23- Tra?skrlp's[yon‘
benzeri faktor aktivitesi
0eUMADS67 | GO:0008134 = MADS-Box transkr1p§1yon faktor 23- Tra?skrleswon
benzeri faktor baglayici
OeuMADS69 | GO:0003677 | F MADS-Box pmte'?(;"p'benze” izoform | NA baglayicr
OeuUMADSE9 | GO:0032440 = MADS-Box protein svp-benzeri izoform Ok51d<_)r§dii1_<taz
X2 aktivitesi
OeuMADSE9 | GO:0046983 = MADS-Box protein svp-benzeri izoform P[oteln
X2 baglayict
OeuMADSE9 | GO:0003700 = MADS-Box protein svp-benzeri izoform Tra?skrlp.&.yon.
X2 faktor aktivitesi
0euMADS70 | GO:0003677 | F Agamous'be”zeA”G'\SGAZDS'Box protein | pHNA baglayict
) Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS70 | GO:0046983 | F AGL6? baglayicr
OeuMADS71 | GO:0005488 F -- Baglayici
OeuMADS72 | GO:0003676 F -- Baglayici
OeuMADS73 | GO:0003677 F -- DNA baglayici
OeUMADS73 | GO:0046983 | F - Protein
baglayici
OeUMADST3 | GO:0003700 | F - Transkripsiyon
faktor aktivitesi
OeuMADS75 | GO:0003677 F MADS-Box protein SVP DNA baglayici
OeUMADST5 | GO:0046983 | F MADS-Box protein SVP Protein
baglayict
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan
siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
OeuMADS75 | GO:0003700 | F MADS-Box protein SVP Transkripsiyon
faktor aktivitesi
Translasyon
OeuMADS75 | GO:0000900 F MADS-Box protein SVP diizenleyici
aktivitesi
) Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS78 | GO:0046983 F AGL15 baglayict
OeUMADS80 | GO:0005488 | F Agamous-benzer MADS-Box proteln Baglayici
OeuMADS81 | GO:0005488 F MADS-Box aile protein Baglayici
OeuMADSS2 | GO:0003677 | F Agamous'be”z‘i'G'\CgDS'Box Protein | pHNA baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS82 | G0O:0046983 F AGL62 baglayici
OeuMADSS3 | GO:0003677 | F Agamous'be”z‘i'G'\f?ZDS'Box Protein | pHNA baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS83 | G0:0046983 F AGL62 baglayict
OeuMADS84 | GO:0003677 | F Agamous'benzegg'l\g?Ds'Box protein | KA baglayicr
i Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS84 | GO:0046983 F AGL62 baglayict
OeuMADS85 | G0:0005488 F Protein agamous-benzeri 52 Baglayici
OeuMADSS6 | GO:0003677 | F Agamous'be”zeA”G'\SGAZDS'Box Protein 1 pHNA baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS86 | GO:0046983 F AGL62 baglayici
OeuMADS87 | GO:0005488 | F Agamous'be”zi'(s'\fsAGDS'Box protein Baglayici
OeUMADSS8 | GO:0005488 | F Agamous-benzert MADS-Box proteln Baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein g
OeuMADS89 | G0O:0003677 F AGL15 izoform x1 DNA baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS89 | G0:0042803 F AGL15 izoform x1 baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Transkripsiyon
OeuMADS89 | GO:0003700 | F AGL15 izoform x1 fakior aktivitesi
OeuMADS90 | GO:0003677 F -- DNA baglayici
OeuMADS90 | GO:0046983 | F - Protein
baglayici
. Transkripsiyon
OeuMADS90 | GO:0003700 F -- faktor aktivitesi
OeUMADSOL | GO:0003677 | F Agamous-benzert MADS-BOXPIOEIN | A baglayicy
OeUMADS91 | GO:0046983 = Agamous-benzeri ma MADS-Box ds-Box P[oteln
protein AGL12 baglayici
. Agamous-benzeri MADS-Box protein Transkripsiyon
OeuMADSIL | GO:0003700 | F AGL12 fakior aktivitesi
OeUMADS92 | GO:0005515 | F - Protein
baglayici
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Cizelge 1.2

Zeytin  MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan
siniflandirilmasi (devam)

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
0eu052267.1 | GO:0005488 | F Agamous'benz‘f&'G'\('gDS'Box protein Baglayict
OeUMADS94 | GO:0003677 | F Agamous'benzi'G'\SQDS'Box protein | HNA baglayict
) Agamous-benzeri MADS-Box protein Protein
OeuMADS94 | G0:0046983 F AGL6?2 baglayici
OeUMADS95 | GO:0005488 | F Agamous-benzer; MADS-Box proteln Baglayici
OeuMADS96 | GO:0003677 F MADS-Box protein jointless DNA baglayici
OeUMADS96 | GO:0046983 | F MADS-Box protein jointless Protein
baglayict
Transkripsiyon
OeuMADS96 | G0:0003700 F MADS-Box protein jointless faktor
aktivitesi
Translasyon
OeuMADS96 | G0O:0000900 F MADS-Box protein jointless diizenleyici
aktivitesi
OeuMADS97 | GO:0003677 F MADS-Box protein jointless DNA baglayici
OeUMADS97 | G0:0046983 | F MADS-Box protein jointless Protein
baglayict
Transkripsiyon
OeuMADS97 | G0:0003700 F MADS-Box protein jointless faktor
aktivitesi
Translasyon
OeuMADS97 | G0:0000900 F MADS-Box protein jointless diizenleyici
aktivitesi
OeuMADS98 | G0O:0003677 F Apetala 1 DNA baglayici
OeUMADS98 | GO:0046983 | F Apetala 1 Protein
baglayici
Transkripsiyon
OeuMADS98 | G0O:0003700 F Apetala 1 faktor
aktivitesi
OeuMADS100 | GO:0005488 | F Agamous'be”zeA”G'\fsAoDS'Box protein Baglayici
OeuMADS101 | GO:0005488 | F Agamous'be”zeA”G'\fsAoDS'Box protein Baglayici
OeuMADS102 | GO:0005488 | F Agamous'benzi'(s'\@)[’s'sox Protein | HNA baglayict
OeuMADS104 | GO:0003677 F -- DNA baglayici
OeUMADS104 | GO:0046983 | F - Protein
baglayici
Transkripsiyon
OeuMADS104 | GO:0003700 F -- faktor
aktivitesi
OeuMADS105 | GO:0005488 | F MADS-Box transkripsiyon faktor 50- Baglayici
benzeri izoform x1
K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0003677 F transkripsiyon faktor ailesi protein izoform | DNA baglayici
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Cizelge 1.2 Zeytin MADS-Box genlerinin molekiiler fonksiyon bakimindan
siniflandirilmasi (devam)
Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Molek_uler
Fonksiyon
K-Box bolgesi ve MADS-Box Protein
OeuMADS106 | GO:0046983 F transkripsiyon faktor ailesi protein izoform bag
aglayici
K-Box bolgesi ve MADS-Box Transkrinsivon
OeuMADS106 | GO:0003700 F transkripsiyon faktor ailesi protein izoform nsKripsiyon
faktor aktivitesi
OeUMADS107 | GO:0003677 | F MADS-Box ranskripsiyon faktor6- | DNA baglayicr
0eUMADS107 | GO:0032440 r MADS-Box transkr1p_s1yon faktor 6- Oks1dc?r§dﬁ1_<taz
benzeri aktivitesi
0eUMADS107 | GO:0046983 = MADS-Box transkr1p_s1yon faktor 6- PI:Otem
benzeri baglayici
0eUMADS107 | GO:0003700 = MADS-Box transkrlp_myon faktor 6- Tra?skrlp.s[yon.
benzeri faktor aktivitesi
OeuMADS108 | GO:0005488 | F Agamous'be”zi'G'\CQ)DS'Box protein Baglayict
. Agamous-benzeri MADS-Box protein <
OeuMADS111 | GO:0005488 F AGLS homolog izoform Baglayici
0euMADS112 | G0:0003677 | F Gelisimsel protein'Sepallata 1-benzeri | pyry 4osip ey
izoform x1
OeUMADS112 | GO:0046983 = Geligimsel protein sepallata 1-benzeri PI:Oteln
izoform x1 baglayici
0euUMADS112 | GO:0003700 F Gelisimsel protein sepallata 1-benzeri Trapskrlp's[yon‘
izoform x1 faktor aktivitesi
OeuMADS113 | GO:0005488 F -- Baglayici
OeuMADS114 | GO:0005488 | F MADS-Box trat‘)‘gilepr?‘yon faktor 23- Baglayict
OeuMADS116 | GO:0003677 | F Agamous'be”zeA”G'\SGAZDS'Box Protein | pNA baglayier
OeUMADS116 | GO:0046983 = Agamous-benzeri MADS-Box protein P[oteln
AGL62 baglayict
OeuMADS117 | GO:0003677 | F Agamous'be”zeA”G'\SGAZDS'Box Protein | pNA baglayicr
0eUMADS117 | GO:0046983 = Agamous-benzeri MADS-Box protein P[oteln
agl62 baglayici

Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

Gen Ad1 GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev

OcUMADSL | GO:0006355 p Geligimsel protein sepallata 1-benzeri Gen ifadesi
izoform x1

OeuMADS1 | GO:0006351 p Geligimsel protein sepallata 1-benzeri Gen ifadesi
izoform x1

OeUMADS3 | GO:0048589 | P Agamous'benzig\fﬁDS‘Box protein Geligim

OeUMADS3 | GO:0048527 | P Agamous'benzig\fﬁDS‘Box protein Geligim

OeUMADS3 | GO:0048765 | P Agamous'benzig\fﬁDS‘Box protein Geligim
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)
Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS3 | GO:0006355 | P | Agamous-oenzer MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeuMADS3 | GO:0006351 | P | Agamoustbenzer MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeuMADS3 | GO:0006826 | P Agamous'benzi'c;'\ﬂszS'Box protein Digerleri
OeuMADS3 | GO:0015706 | p | Agamous-benzeri ma MADS-Box ds-Box |y o0
protein AGL12

OeuMADS3 | G0:0048481 | P Agamous'benz‘f,:'e'\cszS'Box protein Ureme

OeuMADS3 | G0:0010228 | P Agamous'benzi'e'\cszS'Box protein Ureme

OeuMADS3 | G0:0010106 | P Agamous'benzi'e'\cszS'Box Protein | yyarciya cevap

OeuMADS3 | GO:0010167 | P Agamous'benz‘f,i'G'\clAzDS'Box PIOIN | rvanciya cevap

OeuMADS4 | GO:0006351 P -- Gen ifadesi

OeuMADS4 | G0O:0006355 P - Gen ifadesi

OeuMADS5 | GO:0006355 | p | Cisckhomeotik protein agamous-benzeri | o i o

izoform x1
OeuMADS5 | GO:0006351 | p | Cisck homeotik protein agamous-benzeri | o i o
izoform x1

OeuMADS? | GO:0001708 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim
AGL9 homolog

0eUMADS? | GO:0048507 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim
AGL9 homolog

OeuUMADS? | GO:0010093 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim
AGL9 homolog

0eUMADS7 | GO:0048833 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim
AGL9 homolog

OeUMADS? | GO:0006355 | P Agamous-benzeri MADS-Box protein Gen ifadesi
AGL9 homolog

) Agamous-benzeri MADS-Box protein . .

OeuMADS7 | G0O:0006351 P AGL9 homolog Gen ifadesi

0euMADS? | GO:0048481 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Ureme
AGL9 homolog

OeuMADS8 | GO:0006355 | P Agamous'benzeA”G'\ﬂlAlDS'Box protein Gen ifadesi

OeuMADSS | GO:0006351 | P Agamous'benz‘zg\ﬂﬁDS'Box protein Gen ifadesi

OeuMADS9 | G0:0048589 P MADS-Box transkripsiyon faktor Gelisim

OeuMADS9 | G0O:0048527 P MADS-Box transkripsiyon faktor Gelisim

OeuMADS9 | GO:0048765 P MADS-Box transkripsiyon faktor Geligim

OeuMADS9 | GO:0006355 P MADS-Box transkripsiyon faktor Gen ifadesi

OeuMADS9 | G0O:0006351 P MADS-Box transkripsiyon faktor Gen ifadesi

OeuMADS9 | GO:0006826 P MADS-Box transkripsiyon faktor Digerleri

OeuMADS9 | GO:0015706 P MADS-Box transkripsiyon faktor Digerleri

OeuMADS9 | G0O:0048481 P MADS-Box transkripsiyon faktor Ureme
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS9 | G0O:0010228 P MADS-Box transkripsiyon faktor Ureme
OeuMADS9 | G0O:0010106 P MADS-Box transkripsiyon faktor Uyariciya cevap
OeuMADS9 | GO:0010167 P MADS-Box transkripsiyon faktor Uyariciya cevap
0euMADS10 | GO:0006355 | P Agamous'benziiG'\('?ODs'Box protein Gen ifadesi
0euMADS10 | GO:0006351 | P Agamous'benzig\f&Ds'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS11 | GO:0006355 | P Agamous'benzig\f&Ds'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS11 | GO:0006351 | P Agamous'be”z‘ig\f&DS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS12 | GO:0009960 | P Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim

AGL62
OeuMADS15 | GO:0052543 | P MADS-Box protein SVP Pg‘;;f;;gi’;}gﬁzn
OeuMADS15 | GO:0010582 P MADS-Box protein SVP Geligsim
OeuMADS15 | GO:0009965 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS15 | GO:0010076 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS15 | GO:0009556 P MADS-Box protein SVP Geligsim
OeuMADS15 | GO:0009910 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS15 | GO:0045892 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS15 | GO:0017148 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS15 | GO:0045893 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS15 | GO:0006351 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS15 | GO:0009867 | P MADS-Box protein SVP reng.ﬁ;TyOO”nu
OeuMADS15 | GO:0009862 | P MADS-Box protein SVP reng.ﬁ;TyOO”nu
OeuMADS15 | GO:0010310 P MADS-Box protein SVP Metabolik islev
OeuMADS15 | GO:0006612 P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADS15 | GO:0035304 P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADS15 | GO:0000165 P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADS15 | GO:0048481 P MADS-Box protein SVP Ureme
OeuMADS15 | GO:0031348 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS15 | GO:0009617 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS15 | GO:0009266 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS15 | GO:0010363 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS16 | GO:0006351 P - Gen ifadesi
OeuMADS16 | GO:0006355 P -- Gen ifadesi
OeuMADS16 | GO:0006826 P -- Digerleri
OeuMADS16 | GO:0010106 P -- Uyariciya cevap
OeuMADS16 | GO:0010167 P -- Uyariciya cevap
OeuMADS16 | GO:0010228 P -- Ureme
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad ‘ GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS16 | GO:0015706 P -- Digerleri
OeuMADS16 | GO:0048481 P -- Ureme
OeuMADS16 | GO:0048527 P -- Gelisim
OeuMADS16 | GO:0048589 P -- Gelisim
OeuMADS16 | GO:0048765 P -- Gelisim
OeuMADS18 | GO:0006351 P - Gen ifadesi
OeuMADS18 | GO:0006355 P - Gen ifadesi
OeUMADS20 | GO:0010154 | P Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim

AGL8 homolog
OeUMADS20 | GO:0010077 | P Agamous-benzeri MADS-Box protein Gelisim
AGL8 homolog
OeuMADS20 | GO:0009911 | P Agamggggenzeri LGPS-Box gEgEMm Gelisim
AGL8 homolog
: Agamous-benzeri MADS-Box protein . .
OeuMADS20 | GO:0006355 P AGLS homolog Gen ifadesi
OeuMADS20 | GO:0006351 | P Agamagenzert MEEIS-Box protein Gen ifadesi
AGL8 homolog
0euMADS20 | GO:0031540 | P Agamous-benzert MADS-Box protein | /1oy iy
AGL8 homolog
0eUMADS20 | GO-0048481 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Ureme
AGLS8 homolog
OeuMADS21 | GO:0006355 | P Agamous'be”zeA”G'\CGAZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS21 | GO:0006351 | P Agamous'be”zeA”G'\CGAZDS'Box protein Gen ifadesi
OeUMADS23 | GO:0006355 | P Agamous-benzert MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeUMADS23 | GO:0006351 | P Agamous-benzert MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeuMADS25 | GO:0007275 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gelisim
OeuMADS25 | GO:0006355 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gen ifadesi
OeuMADS25 | GO:0006351 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gen ifadesi
OeuMADS26 | GO:0006355 P Fruitfull-benzeri kismi Gen ifadesi
OeuMADS26 | GO:0006351 P Fruitfull-benzeri kismi Gen ifadesi
Oksidasyon-
OeuMADS26 | GO:0055114 P Fruitfull-benzeri kismi rediiksiyon
islevi
OeuMADS27 | GO:0006355 P MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin Gen ifadesi
OeuMADS27 | GO:0006351 P MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin Gen ifadesi
OeUMADS27 | GO:0010364 | P | MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin | 1ormon
regiilasyonu
OeuMADS27 | GO:0016117 P MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin Digerleri
OeuMADS27 | GO:0009836 P MADS-Box transkripsiyon faktér mads-rin Ureme
OeuMADS28 | GO:0006355 P Agamous-benzeri 66 izoform 4 Gen ifadesi
OeuMADS28 | GO:0006351 P Agamous-benzeri 66 izoform 4 Gen ifadesi
OeuMADS29 | GO:0010093 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gelisim
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS29 | GO:0006355 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gen ifadesi
OeuMADS29 | GO:0006351 P MADS-Box transkripsiyon faktor kismi Gen ifadesi
OeuMADS30 | G0O:0006351 | P - Gen ifadesi
OeuMADS30 | GO:0006355 P -- Gen ifadesi
OeuMADS32 | GO:0006355 | p | Sisek homeotik protein agamous-benzeri | o e o

izoform x1
OeUMADS32 | GO:0006351 | p | Cioek homeotik protein agamous-benzeri | 5o e o
izoform x1

OeuMADS33 | G0:0010077 | P MADS-Box protein SOC1 Gelisim
OeuMADS33 | GO:0009911 P MADS-Box protein SOC1 Gelisim
OeuMADS33 | G0:0045893 P MADS-Box protein SOC1 Gen ifadesi
OeuMADS33 | GO:0006351 P MADS-Box protein SOC1 Gen ifadesi
OeuMADS33 | GO:0000060 P MADS-Box protein SOC1 Digerleri

Oksidasyon-
OeuMADS33 | GO:0055114 P MADS-Box protein SOC1 rediiksiyon

islevi

OeuMADS33 | GO:0048481 P MADS-Box protein SOC1 Ureme
OeuMADS33 | GO:0043481 P MADS-Box protein SOC1 Uyariciya cevap
OeuMADS33 | GO:0009739 P MADS-Box protein SOC1 Uyarictya cevap
OeuMADS33 | G0O:0010048 P MADS-Box protein SOC1 Uyariciya cevap
OeuMADS36 | GO:0006355 | P Agamous'benzi'G'\lfGAZDs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS36 | GO:0006351 | P Agamous'benzi'G'\lfGAZDs'Box protein Gen ifadesi
OeUMADS38 | GO:0010077 | P Agamous'benzig'\fﬁDs'Box protein Gelisim
OeuMADS38 | GO:0009911 | P Agamous'benzig'\fﬁDs'Box protein Gelisim
OeuMADS38 | GO:0006355 | P Agamous'benzig'\fﬁDs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS38 | GO:0006351 | P Agamous'benzi'G'\flALlDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS38 | GO:0000060 | P Agamous'be”zeA”G'\flALlDS'Box protein Digerleri
OeuMADS39 | GO:0050789 | P MADS-Box protein SOC1 Digerleri
OeuMADS40 | GO:0006355 | P Agamous'benzig'\lngs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS40 | GO:0006351 | P Agamous'benzig'\lngs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS43 | GO:0006355 | p | MADS-Box transt')‘;igseizo“ faktor ANRL- | 5o ifadesi
OeuMADS43 | GO:0006351 | p | MADS-Box tra”i')‘;'gi'r)i’on fakedr ANRL- 1 5o ifadesi
OeuMADS48 | GO:0048440 | P Agamous'benzi'(s'\ﬂg[’s'sox protein Gelisim
OeuMADS48 | GO:0009910 | P Agamous'benzi'G'\ﬂlA{iDS'Box protein Gelisim
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)
Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS48 | GO:0009555 | P Agamous'benzi'G'\CgDs'Box protein Gelisim
OeuMADS43 | GO:00063s5 | P | Agamoustbenzert MADS-Box protein Gen ifadesi
OeuMADS48 | GO:0006351 | P | Agamoustbenzent MADS-Box protein Gen ifadesi
OeuMADS48 | G0O:0043481 | P Agamous'benzi'G'\('gDs'Box Protein | yvanciya cevap
OeuMADS48 | GO:0048577 | P Agamous'benzi'G'\ClASDS'Box Protein | yyanciya cevap
OeuMADS48 | GO:0010048 | P Agamous'be”z‘i'G'\ClASDS'Box Protein | Gyanciya cevap
OeuMADS51 | GO:0006355 P MADS-Box protein SOC1-benzeri Gen ifadesi
OeuMADS51 | GO:0006351 P MADS-Box protein SOC1-benzeri Gen ifadesi
OeuMADS55 | GO:0048440 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Gelisim
OeuMADS55 | GO:0009910 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Gelisim
OeuMADS55 | GO:0009555 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Gelisim
OeuMADS55 | GO:0006355 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Gen ifadesi
OeuMADS55 | GO:0006351 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Gen ifadesi
OeuMADS55 | GO:0043481 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Uyariciya cevap
OeuMADS55 | GO:0048577 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Uyarictya cevap
OeuMADS55 | G0O:0010048 P MADS-Box transkripsiyon faktor 23 Uyariciya cevap
0eUMADS57 | GO:0052543 p MADS-Box trar_ls_kripsiyon faktor 23- Hiicres_el bilesen
benzeri izoform x1 organizasyonu

OeUMADS57 | GO:0009556 p MADS-Box tral}s_krlpmyon faktor 23- Gelisim
benzeri izoform x1

OeUMADS57 | GO:0010440 p MADS-Box tral}s_krlpmyon faktor 23- Gelisim
benzeri izoform x1

OeUMADS57 | GO:0006355 | P MADS-Box transkripsiyon faktdr 23- Gen ifadesi
benzeri izoform x1

OeUMADS57 | GO:0006351 | P MADS-Box transkripsiyon faktdr 23- Gen ifadesi
benzeri izoform x1

OeuMADS57 | GO:0048481 | P MADS-Box transkripsiyon faktdr 23- Ureme
benzeri izoform x1

OeuMADS59 | GO:0008152 P MADS-Box protein fbp24 Metabolik islev

OeuMADS61 | GO:0048527 P Agamous-benzeri 16 Gelisim

OeuMADS61 | GO:0006355 P Agamous-benzeri 16 Gen ifadesi

OeuMADS61 | GO:0006351 P Agamous-benzeri 16 Gen ifadesi

Oksidasyon-
OeuMADS61 | GO:0055114 P Agamous-benzeri 16 rediiksiyon
islevi

OeuMADS61 | GO:0010167 P Agamous-benzeri 16 Uyariciya cevap

OeuMADS61 | GO:0007584 P Agamous-benzeri 16 Uyariciya cevap

OeuMADS62 | GO:0006351 P -- Gen ifadesi

OeuMADS62 | GO:0006355 P - Gen ifadesi

OeuMADS62 | GO:0009556 P -- Gelisim
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeUMADS62 | GO:0010440 | P - Geligim
OeUMADS62 | GO:0048481 | P - Geligim
OeUMADS62 | GO:0052543 | P - Hiicresel bilesen

organizasyonu
OeuMADS64 | GO:00063s5 | P | Agamousbenzen MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeuMADS64 | GO:0006351 | P | Agamousbenzen MADS-Box proteln Gen ifadesi
OeuMADS65 | GO:0006355 P Plena-benzeri MADS-Box protein Gen ifadesi
OeuMADS65 | GO:0006351 P Plena-benzeri MADS-Box protein Gen ifadesi
OeuMADS66 | GO:0009960 | P Agamous'benzi'G'\lf?ZDs'Box protein Gelisim
OeUMADS67 | GO:0045010 p MADS-Box transkrlpglyon faktor 23- Hiicres_el bilesen
benzeri organizasyonu
OeUMADS67 | GO:0052543 p MADS-Box transkr1p§1yon faktor 23- Hucres-el bilesen
benzeri organizasyonu
. MADS-Box transkripsiyon faktor 23- Hiicresel bilesen
OeUMADS67 | GO:0033044 | P > oromisasyon
OeUMADS67 | GO:0048589 | P M >-Box “ak‘)‘gﬁgﬁ‘yon faktor 23- Gelisim
OeUMADS67 | GO:0048527 | P MADSEESX “at‘)‘grﬁgﬁ‘yon > Gelisim
OeUMADS67 | GO:0009556 | P M >-Box “at‘)‘;lilefﬁ‘yon faktor 2Ry Gelisim
OeuMADS67 | GO:0009887 | P MADS-Box “at‘)‘;lilefﬁ‘yon faktor 23- Gelisim
OeUMADS67 | GO:0048765 | P MADS-Box “at‘)‘;lilefﬁ‘yon faktor 23- Gelisim
OeUMADS67 | GO:0010440 | P MADS-Box “at‘)‘esrf;gﬁ‘yon faktor 23- Gelisim
OeuMADS67 | GO:0010090 | P MADS-Box tragesrlf;g’r?‘yon faktdr 23- Gelisim
OeUMADS67 | GO:0006355 | P MADS-Box ranskripsiyon faltor 23- Gen ifadesi
OeUMADS67 | GO:0006351 | P MADS-Box ranskripsiyon faltor 23- Gen ifadesi
OeuMADS67 | GO:0007155 | P MADS-Box “at‘)‘:‘;;g’r?‘yon fakidr 23- Digerleri
OeUMADS67 | GO:0010413 | P MADS-Box “ags];;g’r?‘yon fakidr 23- Digerleri
OeuMADS67 | GO:0045492 | P MADS-Box “aé‘srlilefﬁlyon faktdr 23- Digerleri
. " Oksidasyon-
OeUMADS67 | GO:0055114 | P MADS-Box transkripsiyon faktdr 23- rediksiyon
benzeri . d
islevi
OeUMADS67 | GO:0048481 | P MADS-Box “aé‘srlilefﬁlyon faktdr 23- Ureme
OeUMADS67 | GO:0010167 | P MADS-Box “aé‘srlilefﬁlyon faktor 23- | {yvarciya cevap
OeuMADS67 | GO:0007584 P MADS-Box tratr)lsrligﬁlyon faktdr 23- Uyariciya cevap
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Adi GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS69 | GO:0006385 | p | MADSBOxproteln SVP-benzertizoform | e e
OeuMADS69 | GO:0006351 | p | MADSBoxproteln SVP-benzertizoform | e e
OeuMADS69 | GO:0055114 p MADS-Box proteinXSZVP-benzeri izoform ?:s:iasségz

islevi

0euMADST0 | GO:0006355 | P Agamous'benzig\céDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADST70 | GO:0006351 | P Agamous'benziic;'\cgzDs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS72 | GO:0006355 P - Gen ifadesi
OeuMADS72 | GO:0007165 P -- Digerleri
OeuMADS72 | GO:0010073 P -- Gelisim
OeuMADS72 | G0:0010629 P -- Gen ifadesi
OeuMADS72 | GO:0016043 P -- Digerleri
OeuMADS72 | GO:0031347 P -- Digerleri
OeuMADS72 | G0O:0032268 P -- Metabolik islev
OeuMADS72 | GO:0044238 P -- Metabolik iglev
OeuMADS72 | G0:0044260 P -- Metabolik islev
OeuMADS72 | GO:0048438 P -- Gelisim
OeuMADS72 | GO:0048827 P -- Geligsim
OeuMADS72 | GO:0051172 P -- Metabolik islev
OeuMADS72 | GO:0051707 P -- Uyariciya cevap
OeUMADS72 | GO:0070727 | P - Pg‘;;fns;;:}gfﬁn
OeuMADS72 | GO:0071229 P -- Uyarictya cevap
OeuMADS72 | GO:0071310 P -- Uyariciya cevap
OeuMADS72 | GO:1901701 P -- Uyarictya cevap
OeuMADS72 | GO:2000113 P -- Digerleri
OeuMADS73 | GO:0006351 P -- Gen ifadesi
OeuMADS73 | GO:0006355 P - Gen ifadesi
OeuMADS73 | GO:0048481 P -- Gelisim
OeUMADS75 | GO:0052543 | P MADS-Box protein SVP Ho‘;;;e:;gs’)‘/lgﬁzn
OeuMADS75 | G0O:0010582 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS75 | GO:0009965 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS75 | GO:0010076 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS75 | GO:0009556 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS75 | GO:0009910 P MADS-Box protein SVP Gelisim
OeuMADS75 | G0O:0045892 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS75 | GO:0017148 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS75 | GO:0045893 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Ad GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS75 | GO:0006351 P MADS-Box protein SVP Gen ifadesi
OeuMADS75 | GO:0009867 | P MADS-Box protein SVP Hormon

regililasyonu
OeuMADS75 | GO:0009862 | P MADS-Box protein SVP Hormon

regililasyonu
OeuMADS75 | G0:0010310 | P MADS-Box protein SVP Metabolik islev
OeuMADS75 | GO:0006612 | P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADST5 | GO:0035304 | P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADS75 | GO:0000165 | P MADS-Box protein SVP Digerleri
OeuMADS75 | GO:0048481 P MADS-Box protein SVP Ureme
OeuMADS75 | GO:0031348 P MADS-Box protein SVP Uyarictya cevap
OeuMADS75 | GO:0010363 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS75 | GO:0009617 P MADS-Box protein SVP Uyariciya cevap
OeuMADS75 | GO:0009266 P MADS-Box protein SVP Uyarictya cevap
OeuMADS78 | GO:0048581 | P Agamous'benzi'ca'\ffSDS'Box protein Gelisim
OeuMADS78 | GO:0009791 | P Agamous'benzi'G'\ﬁ'lASDS'Box protein Gelisim
OeuMADS78 | GO:0044238 | P Agamous'benz‘j{'G'\lflASDS'Box protein Gelisim
OeuMADS78 | GO:0048608 | P Agamous'benzeA”G'\ﬂlASDS'Box Protegg Gelisim
OeuMADS78 | GO:0006355 | P Agamous'benzi'ehﬂstS'Box protein Gen ifadesi
eu0476151 | GO:0044237 | P Agamous'benzi'G'\lflAst'Box protein |y fetabolik islev
OeuMADS78 | GO:0071704 | P Agamous'benzig'\lngs'Box Protein |y tetabolik islev
OeUMADS78 | GO:2000242 | P Agamous'benzig'\lngs'Box protein Ureme
OeUMADS78 | GO:0044702 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Ureme

AGL15

OeuMADS81 | GO:0031326 P MADS-Box aile protein Metabolik iglev
OeuMADS82 | GO:0006355 | P Agamous'benzeA”G'\SGAZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS82 | GO:0006351 | P Agamous'benz‘z'G'\SGAZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS83 | GO:0006355 | P Agamous'benzig'\ngS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS83 | GO:0006351 | P Agamous'benzig'\ngs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS84 | GO:0006355 | P Agamous'benzig'\ngs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS84 | GO:0006351 | P Agamous'benzig'\ngs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS86 | GO:0006355 | P Agamous'benzig'\ngs'Box protein Gen ifadesi
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Adi GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS86 | GO:0006351 | P Agamous'benzeA”G'\IfGAZDS'Box Pro®ein | G ifadesi
OeuMADS88 | GO:0048581 | P Agamous'benzig“ngs'Box protein Geligim
OeuMADS88 | GO:0009791 | P Agamous'benzig“ngs'Box protein Geligim
OeuMADS88 | GO:0048608 | P Agamous'benzeA”G'\lfﬁ_)DS'Box protein Gelisim
OeuMADS88 | GO:0006355 | P Agamous'benz‘z'e'\chS'Box Protein | Gen ifadesi
OeuMADS88 | GO:0009987 | P Agamous'be”z‘x'e'\chS'Box protein Digerleri
OeuMADS88 | GO:2000242 | P Agamous'be”z‘x'G'\chS'Box protein Ureme
OeuMADS88 | GO:0044702 | P Agamous'be”z‘x'e'\chS'Box protein Ureme
OeUMADS89 GO:0052543 p Agamous-benzeri MADS-Box protein Hiicres_el bilesen

AGL15 organizasyonu
OeuMADS89 | GO:0060867 | P Agamous'benzi'G'\fsts'Box protein Geligim
OeuMADS89 | GO:0009556 | P Agamous'benzi'(s'\fﬁst'Box protein Geligim
OeUMADS89 | GO:0010262 | P Agamous'benzi'G'\lngs'Box protein Gelisim
OeuMADS89 | GO:0045892 | P Agamous'benzi'G'\Ings'Box Pro®ein | Gen ifadesi
OeuMADS89 | GO:0045893 | P Agamous'benzi'G'\Ings'Box Pro®ein | Gen ifadesi
OeuMADS89 | GO:0006351 | P Agamous'be”zeA”G'\flAsDS'Box Protein | Gen ifadesi
OeUMADS89 GO 0045487 P Agamous-benzeri MADS-Box protein Hprmon

AGL15 regiilasyonu
OeuMADS89 | GO:0010047 | P Agamous'be”zeA”G'\flAsDS'Box protein Ureme
OeuMADS89 | GO:0060862 | P Agamous'be”zeA”G'\flAsDS'Box protein Ureme
OeuMADS89 | GO:2000692 | P Agamous'be”zeA”G'\flAsDS'Box protein Ureme
OeUMADS89 | GO:0048481 | P Agamous'benzeA”G'\ngS'Box protein Ureme
OeuMADS89 G0:0048577 P Agamous-benz;rlel\ff\SDS-Box protein Uyariclya cevap
OeuMADS90 G0:0006351 P -- Gen ifadesi
OeuMADS90 G0:0006355 P -- Gen ifadesi
OeUMADS90 | GO:0006826 | P - Digerleri
OeuMADS90 G0:0010106 P -- Uyariciya cevap
OeuMADS90 G0:0010167 P -- Uyariciya cevap
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Adi GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS90 | GO:0010228 | P - Gelisim
0euMADSQ0 | GO:0015706 | P - Digerleri
OeuMADS90 | GO:0048481 | P - Gelisim
OeuMADSQ0 | GO:0048527 | P - Gelisim
0euMADS90 | GO:0048589 | P - Gelisim
OeuMADS90 | GO:0048765 | P - Gelisim
OeuMADS91 | GO:0048589 | P Agamous'benz‘f,:'e'\cszs'Box protein Gelisim
OeuMADS91 | GO:0048527 | P Agamous'benzi'e'\aAZDS'Box protein Gelisim
OeuMADS91 | GO:0048765 | P Agamous'benzi'e'\aAZDS'Box protein Gelisim
OeuMADS91 | GO:0006355 | P Aggbenze gy S ELggP N Gen ifadesi
OeuMADS91 | GO:0006351 | P Agamous'benz%'\cszS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS91 | GO:0006826 | P Agamous'benzi'G'\clAzDS'Box protein Digerleri
OeUMADS91 | GO:0015706 | P Agamous'benz‘i'G'\clAzDS'Box protein Digerleri
OeUMADSO1 | GO:0048481 | P Agamous'benz%'\cszS'Box Al Ureme
OeuMADS91 | GO:0010228 | P Agamous'benzi'e'\ﬂfZDS'Box protein Ureme
OeuMADSOL | GO:0010106 | P Agamous'benzeA”G'\ﬂlAzDS'Box Protein | Uyariciya cevap
OeuMADSOL | GO:0010167 | P Agamous'benzeA”G'\ﬂlAzDS'Box Protein | Uyariciya cevap
OeuMADS94 | GO:0006355 | P Agamous'benzeA”G'\S?ZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS94 | GO:0006351 | P Agamous-benzeri MADS-Box protein Gen ifadesi

AGL62
OeUMADS96 | GO:0052543 | P MADS-Box protein jointless Hiicresel bilesen
organizasyonu

OeuMADS96 | GO:0010582 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS96 | GO:0009965 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS96 | GO:0010076 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS96 | GO:0009556 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS96 | GO:0009910 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS96 | GO:0045892 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS96 | GO:0017148 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS96 | GO:0045893 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS96 | GO:0006351 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS96 | GO:0009867 | P MADS-Box protein jointless Hormon

regiilasyonu
OeuMADS96 | GO:0009862 | P MADS-Box protein jointless Hormon

regiilasyonu
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)

Gen Adi GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
OeuMADS96 | GO0:0010310 P MADS-Box protein jointless Metabolik islev
OeuMADS9 | GO:0006612 P MADS-Box protein jointless Digerleri
OeuMADS96 | GO:0035304 P MADS-Box protein jointless Digerleri
OeuMADS96 | GO:0000165 P MADS-Box protein jointless Digerleri
OeuMADS96 | GO0:0048481 P MADS-Box protein jointless Ureme
OeuMADS96 | GO:0031348 P MADS-Box protein jointless Uyariciya cevap
OeuMADS9 | GO:0010363 P MADS-Box protein jointless Uyariciya cevap
OeuMADS9 | GO:0009617 P MADS-Box protein jointless Uyariclya cevap
OeuMADS96 | GO:0009266 P MADS-Box protein jointless Uyariclya cevap
OeUMADS97 | GO:0052543 | P MADS-Box protein jointless Ii‘i;;ﬁ‘;;‘:;gﬁﬁ“
OeuMADS97 | GO0:0010582 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS97 | GO:0009965 P MADS-Box protein jointless Geligim
OeuMADS97 | GO:0010076 P MADS-Box protein jointless Gelisim
OeuMADS97 | GO:0009556 P MADS-Box protein jointless Geligim
OeuMADS97 | GO:0009910 P MADS-Box protein jointless Geligim
0OeuMADS97 | GO:0045892 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS97 | GO0:0017148 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
0OeuMADS97 | GO:0045893 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS97 | GO0:0006351 P MADS-Box protein jointless Gen ifadesi
OeuMADS97 | GO:0009867 | P MADS-Box protein jointless re'g"ﬁ;’:;o”nu
OeuMADS97 | GO:0009862 | P MADS-Box protein jointless re'g"ﬁ;’:;o”nu
OeuMADS97 | GO0:0010310 P MADS-Box protein jointless Metabolik islev
OeuMADS97 | GO:0006612 P MADS-Box protein jointless Digerleri
0OeuMADS97 | GO:0035304 P MADS-Box protein jointless Digerleri
OeuMADS97 | GO:0000165 P MADS-Box protein jointless Digerleri
OeuMADS97 | GO0:0048481 P MADS-Box protein jointless Ureme
OeuMADS97 | GO0:0031348 P MADS-Box protein jointless Uyariclya cevap
OeuMADS97 | GO:0010363 P MADS-Box protein jointless Uyariclya cevap
OeuMADS97 | GO:0009617 P MADS-Box protein jointless Uyarictya cevap
OeuMADS97 | GO:0009266 P MADS-Box protein jointless Uyariclya cevap
OeuMADS98 | GO:0006355 P Apetala 1 Gen ifadesi
OeuMADS98 | GO0:0006351 P Apetala 1 Gen ifadesi
OeuMADS104 | GO:0006351 P - Gen ifadesi
OeuMADS104 | GO:0006355 P -- Gen ifadesi

K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0048437 P transkripsiyon faktor ailesi protein Gelisim
izoform 1
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Cizelge 1.3 Zeytin MADS-Box genlerinin biyolojik islev bakimindan siniflandirilmasi

(devam)
Gen Adi GO Terimi | Grup Gen Tanimlanmasi Biyolojik Islev
K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0003002 P transkripsiyon faktor ailesi protein Geligim
izoform 1
K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0006355 P transkripsiyon faktor ailesi protein Gen ifadesi
izoform 1
K-Box bolgesi ve MADS-Box
OeuMADS106 | GO:0006351 P transkripsiyon faktor ailesi protein Gen ifadesi
izoform 1
OeUMADS107 | GO:0006355 | P MADS-Box tr?)‘fnl;réﬁs‘yon faktor 6- Gen ifadesi
OeuMADS107 | GO:0006351 | P MADS-Box tr?)‘fnl;réﬁs‘yon faktor 6- Gen ifadesi
— . Oksidasyon-
OeUMADS107 | GO:0055114 | P MARSbox tr%“Sk“PS‘yon R o- rediiksiyon
enzeri . 8
islevi
OeuMADS112 | GO:0006355 | p | Oelisimsel protein sepallata 1-benzeri Gen ifadesi
izoform x1
OeUMADS112 | Go:0006351 | p | Oclisimsel protein sepallata 1-benzeri Gen ifadesi
izoform x1
OeuMADS114 | GO:0050789 | p | MADS-Box ”agsr‘g'epr?'yo” akor 23- Digerleri
OeuMADS114 | GO:0044707 | p | MADS-Box tragesﬁ;‘eﬁly"“ T3 Ureme
OcuMADS116 | GO:0006355 | P Agamous'benzi'G'\SQZDs'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS116 | GO:0006351 | P Agamous'be”zeA"C;“S?ZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS117 | GO:0006355 | P Agamous'be”zeA"C;“S?ZDS'Box protein Gen ifadesi
OeuMADS117 | GO:0006351 | P Agamous'be”zeA"C;“S?ZDS'Box protein Gen ifadesi
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