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HACIHALILOGLU KAYISI CESiDi GENOMUNUN DE NOVO DiZiLENMESI
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Yiiksek Lisans Tezi, Haziran 2019
Damisman: Do¢. Dr. Kahraman GURCAN

OZET

Kayis1 (Prunus armeniaca) zengin besin igerigi ve sevilen aromasi ile insan diyetinin
onemli gidalarmdan biridir. Ozellikle Tiirkiye i¢in sosyal ve ekonomik olarak &nemli
olan tarimsal iirlinlerden biridir. Son 20 yilda meyve ve orman agaglari gibi bir¢cok
odunsu bitki dahil, bitkisel ve hayvansal organizmanin genomu dizilenmistir. Bu
caligmada Tiirkiye’nin en 6nemli kayisi ¢esidi olan Hacthaliloglu’nun genom analizleri
yapilmistir. [llumuna dizileme teknolojileri ile Cift-U¢ okumalar1 gergeklestirmistir. K-
mer analizi yapilmis kaysi genomumun yaklasik 270 milyon niikleotid uzunlugunda
oldugu belirlenmistir. Cift-U¢ okumalarindan Hacihaliloglu cesidinde kayist genom
biyiikliigiiniin 472 kat1 (472X) okuma gergeklestirilmistir. Ayrica 4 ve 10 kilobaz (kb)
uzunlugunda kiitiiphaneler kurularak Es-Cift okumalart ve PacBio dizileme
gerceklestirilmistir. Hacthaliloglu 4 ve 10 kb u¢ okumalarindan toplamda 382X okuma
gerceklestirilmistir. PacBio sistemi ile yine Hacihaliloglu kayisi ¢esidi igin 100X okuma
gerceklestirilerek toplam okuma kapsami 954X olmustur. Okumalar birlestirilerek once
kontigler daha sonra skafoldlar olusturulmus, kayisi genom biiylikliigline denk gelen
toplamda 270 milyon uzunlukta 4516 skafold elde edilmistir. Elde edilen okumalar
diizenlenip, GenBank’a kaydedildikten sonra kayisi c¢alismalarinda birgok ozelligin

calisilmasinda kaynak olacaktir.

Anahtar Kelimeler: Kayisi, Tiim genom analizi, Plum Pox Virus, Sarka
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WHOLE GENOME DE NOVO SEQUENCING AND ANNOTATION OF
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ABSTRACT

Apricot (Prunus armeniaca) with rich nutrient content and beloved aroma is an
important food of human diet. Apricot is economically and socially important fruit in
Turkey. In the last 20 years, genome analyses have been conducted for many animal
organisms and plants including fruit and forest trees. In this study, Genome analyses of
apricot cultivar Hacihaliloglu, was performed. lllumana Pair-End reads were produced
for “Hacihaliloglu variety”. K-Mer analysis revealed that apricot genome was
approximately 270 million nucleotides in length. Pair-End sequencing produced 472X
reads of estimated genomes size of Hacihaliloglu variety. 4 and 10 kb Mate-Pair
libraries construction and sequencing were performed for Hacihalliloglu and 382X reads
were produced. Additionally, PacBio system was applied to obtain long reads for
Hacihalloglu and 100X reads were obtained. With addition of the Mate-Pair and PacBio
reads, the total reads became 954X for Hacihaliloglu. Reads were assembled into
contigs and subsequently into scaffolds, which resulted in obtaining high quality 4516
scaffolds in total length of estimated genome size of apricot, 270 million. After having
deposited the reads into GenBank, the data will be useful to study economically

important traits in apricot.

Keywords: Apricot, Whole genome sequencing, Plum Pox Virus, Sharka
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GIRIS

Kayis1 (Prunus armeniaca), Tiirkiye’nin ekonomik ve sosyal olarak en 6nemli meyve
tiirlerinden birisidir. Diinya kurutmalik kayisisinin %701 Tiirkiye’den ihra¢ edilmekte
olup, bu ticaretten yillik yaklasik 350 milyon dolar doviz girdisi saglanmaktadir. Sadece

Malatya ilinde 50 bine yakin aile kayis1 tarimindan gelir elde etmektedir.

2000 yilindan sonra ekonomik olarak 6nemli olan birgok otsu ve odunsu bitkinin
genomu dizilenmistir. Rosaceae ailesi meyve tiirlerinin birgogunu icermektedir, bu
nedenle bu ailenin tiirleri dizileme g¢alismalarinin konusu olmustur. Genom dizileme
biyoloji ve tarim bilimlerinde bilgi artisinda sigcrama yaratmistir. Cok sayida molekiiler

markorlerin kesfine imkan saglayarak 1slah ¢alismalarina ivme kazandirmistir.

Kayisi, Prunus cinsi ve Rosaceae familyasi i¢in model bir organizmadir. Kayis1 genomu
oldukga kiigliktiir. Genomu 250-280 milyon baz ¢iftinden olusur. Bu rakam Arabidopsis
thaliana’nin iki kati, seftali genomu ile ayni, elma genomunun (700 Mp) neredeyse
yarist, zeytin genomunun (1.8 Gb) 7°de 1’1, Arpa genomunun (5.1 Gb) 20’de 1’1
civarindadir. Bu calismada Tirkiye’nin ekonomik olarak en Onemli ¢esidi olan
Hacihaliloglu'nun DNA’s1 dizilenerek gen anotasyonlari gerceklestirilmistir. Kayisi
genom dizilemesi, Prunus ailesine 06zgii, Poliol Biyosentezi, Fenilpropanoid
Metobolizmast ve Sarka Dayanikliligt Molekiiler Mekanizmast gibi molekiiler
yolaklarin aydinlatilmasinda ve kayisi islah konularinda molekiiler markér kesfine

imkanlar sunacaktir.



1. BOLUM

GENEL BILGILER ve LITERATUR CALISMASI

1.1 Kaysinin sistematigi ve ekonomik énemli

Rosaceae, 100 alt cinsi ve 3000 tiirii ile 1liman iklim kusaginin ekonomik olarak en
onemli liciincii ailesidir, ¢ok genis genetik ve morfolojik zenginlik gdsteren tiirlerden
olusur, meyveleri olduk¢a zengin varyasyon gosterir ve genelde genomlar1 diploittir.
Meyve karakteristikleri géz Oniinde tutuldugunda dort alt aileye ayrilir: Rosoideae
(Rosa, Fragaria, Potentilla ve Rubus; x=7, 8 veya 9), Prunoideae (Prunus; x=8),
Spiraeoideae (Spiraea; x=9) ve Maloideae (Malus, Pyrus ve Cotoneaster; x=17) (Potter
vd. 2002).

Prunus ailesinde temel kromozom sayis1 x=8’dir. Badem [P. dulcis D.A. Webb (6nceki
ismi: P. amygdalus Batsch)], seftali [P. persica (L.) Batsch], kayis1 (P. armeniaca L.),
ve kiraz (P. avium L.) diploittir ve 2n = 2x = 16’dir. Visne (P. cerasus L.), P. spinosa L.
ve P. fruticosa Pall. ise heksaploid olup 2n = 4x = 32’dir. Prunus cinsinde 230 tiir
bulunur. Bu tiirlerin biiyiik bir cogunlugu 1liman iklim kusagina adapte olmus ise de 35
tiirii eski diinya tropik kusagina ve 25 tiirii ise yeni diinya tropik kusagina endemiktir.
Prunus cinsinde yer alan kayisi bu aile iginde ekonomik olarak énemli agag tiirlerinden

biridir.

Tiirkiye, kayisi iiretiminde diinya lideridir (Tablo 1.). Diinya kayist iiretimi 3 milyon
tonu ge¢mis olup, Tiirkiye 123.800 hektar alanda iirettigi 985.000 ton kayisi ile Diinya
tiretiminin % 18.8’ini karsilamaktadir (FAO, 2017). Tiirkiye’nin kayisi ihracat degerleri
son yillarda artarak 350 milyon dolar seviyesine ulagsmistir (FAO, 2017).



Tablo 1. Ekonomik olarak &nemli Prunus cinsi meyve tiirlerinde iilkelerin tiretim

degerleri (FAO, 2017)

Ulkeler dretim Ulkeler dretim Ulkeler dretim Ulkeler dretim Ulkeler Uretim
(ton) (ton) (ton) (ton) (ton)
Tirkiye 985000 Rusya 204928 USA 1029655 Cin 14268339 Cin 6791974
Ozbekis. 532565  Tiirkiye 181874 lIspanya 255503  ispanya 1799685 Romanya 434390
italya 266372  Ukrayna 172270 Fas 116923 talya 1250721 USA 423200
Cezayir 256890 USA 115946 iran 111845  Yunanistan 938000 Sirbistan 330582
iran 239712  Iran 104766  Turkiye 90000 USA 775189 iran 298893
Pakistan 178957  Sirbistan 91659 italya 79599 Tlrkiye 771459 Tirkiye 291934
ispanya 162872  Macaristan 75469 Avustralya 75373 iran 422365 Sili 290175
Fransa 148500 Polonya 71598 Suriye 71813 Misir 360723 Hindistan 269467
Afganistan 131816  Ozbekistan 57069  Tunus 67000  Sili 332824  talya 206966
Fas 112538 Azerbaycan 36089 Cezayir 61943 Kore 295281 Fransa 205031

1.2 Kayisi 1slah1 ve molekiiler calismalari

Genetik kaynaklar ve 1slah agisindan bakildiginda kayisida en 6nemli sorunlar, diisiik
meyve verimliligi, ilkbahar ge¢ donlari, hastalik ve zararlilardir. 2-3 yilda bir goriilen
ilkbahar ge¢ donlar1 kayisi tiretimini olduk¢a diisiirmektedir. Asagida detayl tartisildigi
tizere Plum pox virtis (PPV)’li, Bulgarca koken alan ismi ile Sarka hastaligi, kayisinin
onemli sorunlarindan biridir. Tiirkiye kayisilarinin en 6nemli hastaliklarindan digeri
Monillia laxa, en 6nemli zararli ise Capnodis tenebrionis oldugu vurgulanmaktadir.
Doksanli yillarda Monilya’ya dayaniklik caligmalart yapilmis ve sonuglar

yaymlanmistir (Giilcan vd. 1994; Misirli vd. 1995; Giilcan vd. 2002).

Erkencilik, verim ve meyve kalitesi agisindan bazi 1slah caligmalar1 da Alata Bahge
Kiiltiirleri Arastirma Istasyonu’nda devam etmektedir. 1989’da baslatilan calismalarda
yabanci cesitlerle yerli ¢esitler melezlenip meyve iriligi, meyve eti sertligi ve verim vb.
bazi ozellikler bakimindan 1slah ¢alismalar yiirtitilmiistir (Yildiz, 1995; Yildiz ve
Kaska, 1995). Unal vd. (1999) soguga dayanikli, ge¢ ¢icek acan kayisi gesitlerinin
melezleme 1slahi ile ilgili arastirmalar yapmistir. Dumanoglu vd. (2019) Nevsehir
zerdali (Prunus armeniaca L.) gen Kkaynaklarinin soguklara dayanikligini calismus,
bircok genotipin yaygin kayisi ¢esitlerinden soguklara daha dayanikli oldugunu rapor

etmistir.



Diger 6nemli bir 1slah calisma alani ise kendine uyusmazlik olup yapilan arastirmalarla
kendine uyusur ve uyusmaz ¢esitler belirlenmistir. Kurutmalik olanlar da dahil olmak
tizere bir¢ok ¢esidin kendiyle uyusmaz oldugu saptanmistir (Giilcan vd. 1994; Paydas
vd. 2006; Halasz vd. 2010; Yilmaz vd. 2010).

PPV sert ¢ekirdekli meyvelerin en 6nemli viral hastaligidir. Son ¢alismalar Avrupa sert
cekirdekli yetistiriciligini 80°li yilarda yok eden iki PPV wkinin (D ve M) cikis
noktasiin/genetik ¢esitlilik merkezinin Tiirkiye oldugunu isaret etmektedir (Giircan ve
Ceylan, 2016ab; Giircan vd., 2019). Ayrica PPV’nin iki isolat grubu (PPV-T ve PPV-
Mlis) sadece Tiirkiye’de bulunmustur (Ulubas Serge vd., 2009; Teber ve Giircan, 2016;
Teber vd., 2019). Diger bitki viriis hastaliklarinda oldugu gibi, PPV hastaligina karsi en
etkili miicadele yontemi dayanikli ¢esitler kullanmaktir. Kayisida 10’a yakin Kuzey
Amerika kayis1 ¢esidi dayaniklilik gostermekte olup bunlardan birkac tanesi (Stark
Early Orange, Goldrich, Harlayne, Stella) c¢alismalarda siklikla dayaniklilik kaynagi
olarak kullanilmaktadir (Kegler vd. 1998). Bu dayanikli ¢esitlerin Asya kdkenli oldugu
ve 19. yy basinda Asya’dan Kuzey Amerika’ya gotiiriildiigii diisiiniilmektedir. ABD ve
Avrupa’da 1slah ¢alismalar1 1950’lerden beri siire gelmektedir. 1998 yilinda Kegler vd.
50 yillik stire icerisinde Prunus familyasinda yapilan Sarka’ya dayaniklilik ile ilgili 280
calismay1 derleme olarak sunmustur. Martinez-Gomez vd. (2000) kayisida yapilan
dayaniklilik caligmalarini 6zetleyerek kayisida tip ve cesitlerin Sarka’ya dayaniklilik
durumlarini listelemislerdir. Ispanya (Egea vd. 1999; Badanes ve Llacer, 2006),
Yunanistan (Karayiannis vd. 1999, 2006, 2008), Fransa (Audergon vd. 1994), Italya
(Bassi vd. 1995) ve Cek Cumhuriyeti (Polak, 1994) kayis1 Sarka 1slah c¢aligmalarinin
yuriitiilldiigii baslica tilkelerdir. Sarka’ya dayanikli ‘Lito” ve ‘Pandora’ (Syrgiannidis ve
Mainou, 1991), ‘Leronda’ (Polak vd. 1997) ¢esidi gelistirilmistir. ABD’de son otuz
yilda gerceklestirilen 1slah ¢alismalar1 sonucunda 50 yeni ¢esit piyasaya siirilmiistiir.
Bu cesitler gelistirilirken PPV dayanimi goz 6nilinde bulundurulmamustir. Fakat hali
hazirda PPV Amerika’da eradike edilmis olmasina ragmen Amerika kayisi 1slahinda
bundan sonraki birincil hedefin, gelistirilen yeni ¢esitlerin PPV’ye dayanikli olmasi

planlanmistir (Ledbetter, 2010).

Tirkiye’de Elibliyiik ve Erdiller (1995), 7 kayisi gesidini ¢alismis ve dayaniksiz
olduklarimi belirtmistir. Caglayan vd. (2004) Sakit-2 ve 11/89 tipleri kays1 ¢esidi ile 7

erik cesidini ¢alismis ve Sarka hastaligina dayaniksiz olduklarini belirlemislerdir.



Giircan vd. (2015, 2019) Tiirkiye germplasmindan bulunan 200’ilin iizerinde kayisiyi
calismig, 5 adet dayanikli kayisi ¢esidi belirlenmis, geriye kalan gesit ve tiplerin
Sarka’ya dayaniksiz oldugunu rapor etmistir. Bu dayanikli kayisilarin 2 adeti (Kanis ve
Fracasso) Kuzey Amerika kokenli dayaniklik karakterini gostermemektidir.
Dayaniklilardan 4’t Tirkiye kayisist olup, ikisine Erciyes etek daglarindan Lifos ve
Cebir ismi verilmistir. Diger ikisine de Anadolu’da Asularin en biiyiikk karumu (ticaret
merkezi) olan Kanis’e istinaden “Kanis” ve “Karum” isimleri verilmistir (Giircan vd
2019). Bir baska calismada Sarka’ya dayaniklilik saglamak amaciyla Asma (2010,
2011) Tiirkiye’nin 6nemli kurutmalik kayisi cesitlerini, Kuzey Amerika’nin hastaliga
dayanikli ¢esitleri ile ¢aprazlayarak melez bitkiler elde etmislerdir. 225 kombinasyonda
toplam 6.750 melez kayis1 bitkisi arazi kosullarina aktarilmig, verim ¢aginda bulunan
yaklagik 2.900 bitkide de fenolojik, pomolojik ve verim analizlerine devam edildigini
bildirilmistir. Ulubag Serce vd. (2013) bu melez populasyonlarinin bazilarini
SEO/Harlayne dayaniklilik lokusu ile baglantili 2 markoér ile taramig ve 62 melez
bitkinin SEO/Harlayne dayaniklilik lokusuyla baglantili markoérleri tasidigim
belirlemiglerdir. Fakat fenotipik testlemeler yapilmadigi icin bu melez bitkilerin
dayaniklilik durumlari netlestirilememistir. Adana’da SEO/harlayne tipi dayanikli
cesitler kullanilarak, dayanikli gesit gelistirmeye yonelik calismalar yapilmistir (Unek,
2015). Fenotipik testlemeler yapilmadigi i¢in melezlerin dayaniklilik durumlari net

olarak belirtilmemistir.

Kayisida molekiiler ¢aligmalar ¢cogunlukla PPV dayaniklilik genininin veya genlerini
kesfetmek ve bu genlerle iligkili markor belirleme iizerine yogunlasmistir. Cesitli
kalitim ve baglant1 analizi ¢aligmalar1 yapilmis ve kayisida PPV dayanikliliginin tek bir
genle (Rubio vd. 2007; Karayiannis vd. 2008; Llacer vd. 2008) 2 genle (Krska vd. 2002;
Llacer vd. 2008) veya 3 gen ile (Llacer vd. 2008) kontrol edildigini gésteren ¢aligsmalar
rapor edilmistir. Prunus davidiana’dan gelen dayaniklilik ¢alismalari hastaligin genetik
kontroliinii daha karmagik bir noktaya getirmis, bir¢ok dayaniklilik lokusu oldugunu
gostermistir (Marandel vd. 2009ab; Rubio vd. 2010). Dayanikliligin genetik
mekanizmasi ve dayanikliligi kontrol eden lokuslarin sayisi tartismali olsa da, kayisi
genomu birinci baglanti grubunun iist kismindaki bir major lokusun dayaniklilikta
oldukca etkili oldugunda fikir birligi s6z konusudur. SEO’dan gelistirilen F1
populasyonlart iizerinde (Lambert vd. 2004, 2007) ve SEO melezi olan Lito’da



(Vilanova vd. 2003; Soriano vd. 2012) yapilan ¢aligmalar sonucunda Baglanti Grubu 1
(Baglant1 Grubu-Linkage Group-LG) ve LG5’de minor QTL’ler rapor edilmistir.
LG1’deki major QTL baska calismalarla da kesinlestirilmistir (Sicard vd. 2008; Lalli
vd. 2008). Minor dayaniklilik lokuslarinin LG3 (Lambert vd. 2007; Marandel vd.
2009a) ve LG5’de yer aldigr rapor edilmistir (Lambert vd. 2007; Pilarova vd. 2010).
Marandel vd. (2009a, 2009b) yaptiklar1 detayli ¢alismada QTL meta-analizi yaparak
daha onceden yayinlanan 6 ¢alismayi birlestirerek LG1 ve LG3 lizerinde 4 bolge tespit

etmislerdir.

PPVres ismi verilen ve LGl iist kisminda yer alan dayaniklilik lokusunun PPV
dayanikliliginin %70'ini olusturdugu 6nerilmistir (Dondini vd. 2011; Pilafova vd. 2010;
Vera Ruiz vd. 2011). PPVres lokusu, 196 kb'lik bir bolgede bulunmakta; bu bolgede
bulunan 5 bp'lik bir indelin fonksiyon kaybina ve dolayisiyla hassas gesitlerde direng
geninin susturulmasina yol agtig1 varsayilmistir (Zuriaga vd. 2013, 2018; Decroocq vd.
2014; Mariette vd. 2016). MAS ¢alismalarinda kullanilmak tizere PPVres ile iligkili bir
dizi molekiiler markor tanimlanmistir. Oncelikle PPVres (PGS 1.21, 1.23 ve 1.24) ile
birlikte yavru bitkilere aktarilan ii¢ basit dizi tekrari (SSR) markorii gelistirilmis
(Soriano vd. 2012) ve kayist gesit ve tiplerini taramak i¢in kullanilmistir (Decroocq vd.
2014, 2016; Rubio vd. 2014 Giircan vd, 2015, 2019). Ayrica, ana aday direng genini
iceren bolgedeki 5 bp’lik bolge igin ZP002 adl tek bir dizi uzunluk polimorfizmi
(SSLP) isaretgisi gelistirilmis ve PPV'lere bagl iki tek niikleotid polimorfizmi (SNP)
tanimlanmistir (Decroocq vd. 2014). Ek olarak, PGS 1.221, ZP002 ve PGS 1.24 marker
lokuslar i¢in yiliksek ¢oziniirliiklii erime (HRM) analizleri gelistirilmistir (Passaro vd.

2017).

Giircan vd. (2015, 2019) yukarida belirtilen markdrlerin tamamini kullanarak Tiirkiye
kayisilarii taramistir. Markorler ve dayaniklilik arasindaki baglanti ortaya konmustur.
PPV dayaniklilig1 i¢in fenotipik ve genotipik tarama arasinda uyumsuzluklar oldugu
rapor edilmistir. Bu uyumsuzluk daha onceki ¢alismalar ile de belirlenmistir. Rubio vd.
(2014), PPVres lokusu ile bagli markdrle (PGS1.21, PGS1.23 ve PGS1.24) 80 kayisi
¢esit ve tipini genotiplendirmis ve dayaniksiz kiiltiir ¢esidi 'Alba' ve (1002)8-6
genotipinin, PPVres iliskili markorleri gosterdigini de bildirmistir. Benzer sekilde,
Decroocq vd. (2014), PPVres lokusu ile iliskili markorlerin dayanikli kayist se¢iminde

tam olarak giivenilir olmadigini belirtmistir.



1.3 Genom dizileme ¢alismalar:

Meyve sinegi (Drosophila melanogaster) (Adams vd. 2000), nematod (C. elagans) (C.
elagans 1999), Arabidopsis thaliana (Arabidopsis Genome Initiative, 2000) ve insan
(Venter vd. 2001) genomu ilk dizilenen canlilardir. 2000 yilindan sonra ¢ok sayida
canlinin genomu dizilenmistir (Chen vd. 2018). 2019 Haziran itibariyle GenBank’da
Tamamlanan 16.784, Taslak halinde 190.993, Devam eden 93.075, Hedeflenen 1.082
proje. (https://gold.jgi.doe.gov/) Teknik yeterlilik, finansal durum ve hedefler

dizilenecek bitki genomlarini belirlemede 6nemli noktalardir.

2000 yilinda Arabidopsis’in genom dizi analizini rapor edilmistir. Cicekli bitki olan
Arabidopsis thaliana, bitki genlerinin tanimlanmasi ve fonksiyonlarinin belirlenmesi
icin Oonemli bir model sistemdir. Dizilenen bdlgeler 125 megabazlik bir genom
biiyiikliigiinii olusturmustur. Arabidopsis’in genomunun bir tiim genom duplikasyonu,
bunu takiben gen kaybi ve genis lokal gen duplikasyonlar ile oldukc¢a dinamik bir
yapida oldugu belirlenmistir. Arabidopsis genomunun diger dizilenen ¢ok hiicreli
okaryotlar olan Drosophila ve Caenorhabditis elegans’in fonksiyonel ¢esitliligine
benzer sekilde 11,000 familyadan 25,498 protein kodlayan gen igerdigi anlasiimistir.
Arabidopsis’i birgok yeni protein ailesine sahip iken ayni zamanda birkag ortak protein
ailesinden yoksun oldugu belirlenmistir. Bu bir bitkinin ilk tam genom dizisi olmustur

(Arabidopsis Genome Initiative, 2001).

1.4. Literatiir Ozeti

1.4.1. Meyve tiirlerinde genom dizileme ¢calismalari

Ik bitki genom analizi ¢alismalari ile daha énce saf diploid oldugu diisiiniilen bir¢ok
bitki tiirlerinde aslinda genom duplikasyon olaylarmin yaygin oldugu anlagilmigtir. Bu
poliploidizasyon olaylar1 bitki evriminde Ozellikle tiirlerin fonksiyonel kapasitesinin
diizenlenmesi, adaptasyonu ve yayilmasi i¢in 6nemli sonuglar1 olabilmektedir. Jaillon
vd. (2007) asmanin (Vitis vinifera) homozigot genotipinden elde edilen yiiksek
kalitedeki genom sekans taslagini rapor etmistir. Asma, Neolitik c¢agdan bugiine
insanligin kiiltiirel mirasinda 6nemli yeri olan bir bitkidir. Asma genomunun sekans

taslagi, cigekli bitkiler i¢in dordiincii, odunsu tiirler i¢in ikinci ve hem meyve olarak



hem de ¢igek olarak kiiltiire alinan meyveler i¢in ilktir. Asma genomu genom
duplikasyonlarina maruz kalmamustir, bu nedenle odunsu g¢igekli bitkilerin atasal
karakter ve genlerinin kesfine imkan saglamaktadir. Yapilan analiz asma haploid
icerigine li¢ atasal genomun katkisini ortaya ¢ikarmistir. Bu atasal diizenleme ¢ogu cift
cenekli bitki icin ortaktir fakat tek c¢enekli olan piring genomunda mevcut degildir.
Dahasi, ¢igekli bitkilerin evriminde daha Once tanimlanan tiim genom duplikasyon

olaylariin kronolojisi asma genomu ile agiklanabilmektedir (Jaillon vd. 2007).

Kiiltiir elmasimin (Malus x domestica) yiiksek kaliteli genom analizi, elma genomumun
yaklasik 50 milyon y1l dnce genom c¢apinda duplikasyon gecirdigini ve bdylece dokuz
atasal kromozomdan 17 kromozoma geg¢isine neden oldugunu gostermistir. Pyreae ve
Malus cinsinin filogenetik rekonstriiksiyonu, kiiltiir elmasiin progenitorii olarak M.
Sieversii tiirii oldugunu gostermistir. Meyve gelisimine dahil oldugu bildirilen gen
ailelerindeki artis, Pyreae’a spesifik ¢anak yapragin ve gicek tablasinin bazal kisminin
gelismesiyle olusan yalanci meyve tipinin olugsmasina neden oldugu anlagilmistir

(Velasco vd. 2010).

Tropikal ve subtropikal bolgelerde yetistirilen, kiiltiirii yapilan papaya meyve tiiri,
besinsel faydalari ve tibbi uygulamalari ile bilinir. Ming vd. (2008) viriise direngli
transgenik ilk ticari meyve agaci olan ‘SunUp’ papaya cesidinin taslak genom
dizilemistir. Papaya genomu Arabidopsis genomunun ii¢ katidir, ancak hastalik direng
gen analoglar1 dahil daha az sayida gen igerir. Dizilenmis bes genomun karsilastirmasi
papayada 13.311 adet genin oldugunu gostermistir. Tipik olmayan bir genoma sahip
papaya da genom duplikasyonlarinin olmayisi, az sayida gen kapasitesine neden olarak
Onerilmistir. Bununla birlikte, aga¢ evrimi, nisasta rezervlerinin biriktirilmesi, tropik
iklim kosullarmma adaptasyon ile iliskili oldugu tahmin edilen genlerde ise carpici
amplifikasyonlar goriilmiistiir. Papaya, meyve agaci fonksiyonel genomik c¢alismalari
icin sayisiz avantajlar sunar ve bu taslak genom dizisi, Carica tiirlerinin ayirt edici
morfo-fizyolojik, tibbi ve beslenme 6zelliklerinin temelini ortaya koymasi i¢in temel

saglama niteligindedir (Ming vd. 2008).

Siis bitkisi ve meyve olarak 3,000 yil 6nce Cin'de evcillestirilen Prunus mume (mei),
Rosaceae'nin Prunus alt familyas1 i¢inde genomu dizilenen ilk tiirlerden biridir (Zang

vd. 2012). Genom biiyiikliigliniin 178 kati okuma verileri birlestirerek 280 milyon



niikleotide sahip genom bir araya getirilmistir. Skafoldlarin %83,9’u 8 kromozoma
eklenmistir. P. mume genomunu mevcut verilerle birlestirerek, Rosaceae ailesinin
dokuz atasal kromozomunun yeniden yapilandirmasmin yani sira ii¢ ana alt ailede
kromozom birlesme, boliinme ve duplikasyon tarihleri belirlenmistir. Cesitli dokularda
transkriptom dizilenmis, endodormansi ve erken ¢igeklenme, bakteriyel enfeksiyona
kars1 dayanmiklilik, ¢icek kokusunun biyosentezinin diizenlenmesi dahil gen yolaklari
calisilmistir. P. mume genom dizisi, Rosaceae evrimini anlamamiza katkida bulunmus

ve meyve agaglarinin 1slahi i¢in 6nemli veriler saglamistir (Zhang vd. 2012).

Portakal, insan saglig1 i¢in 6nemli bir besin kaynagidir ve bliylik ekonomik degere
sahiptir. Xu vd. (2013) tath portakalin (Citrus sinensis) genom taslagmin kapsamli
analizi ortaya koymustur. Tekrarli elementler %20’sini olusturdugu i¢in; birlestirilmis
sekans tahmin edilen portakal genom biiyiikliigiiniin %87,3 {inii kapsamistir. Yarisi
heterozigot durumda 29.445 protein kodlayan gen tahmin edilmistir. Ilave olarak yedi
citrus genomunun karsilagtirmali analizi ve ikiden fazla citrus tiiriiniin sekanslanmasina
tath portakalin, mandarin ve pomelo arasinda bir gerimelez hibritinden olustugu
Onerisine kanit sunmustur. Calismada C vitamini metabolizmasinda bulunan genler
tizerine odaklanilmigtir. Bu genom taslagi gelecekte bircok onemli citrus 6zelliginin

anlasilmasi ve gelismesi i¢in degerli bir kaynagi temsil etmektedir (Xu vd. 2013).

Rosaceae, meyve liretimi yapilan grubun en onemlisidir ve ticari olarak dnemli olan
diger cinsler (Fragaria, Rosa, Rubus ve Prunus) ile de evrimsel olarak yakin iligkilidir.
Diploid bir Prunus tiirii olan seftali, genetik olarak en iyi karakterize edilmis yapragini
doken agaglardan biridir. Verde vd. (2013) homozigot bir seftali genotipinin yiiksek
kaliteli genom dizisini rapor etmistir. Sanger dizileme ve tim genom shotgun metodu
kullanilarak kromozomlarin tam skalasi elde edilmistir. Protein kodlamayan RNA’larin
yani sira, 27.852 protein kodlayan gen tahmin edilmistir. 14 Prunus aksesyonu yeniden
sekanslanarak, seftali domestikasyon yolagi arastirilmistir. Analizler seftali genom
cesitliligini 6nemli derecede sekillendiren biiylik genetik daralmalarin yasandigini
gostermektedir. Ayrica, karsilastirmali analizler seftalinin tim genom duplikasyonuna
maruz kalmadigim gostermistir. Uziimde goriilen {iclii atasal bloklarin seftalide parca

parga olsa da korundugu gériilmiistiir (Verde vd. 2013).
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Hurma agaci (Phoenix dactylifera L.) tarimsal ve ekonomik 6nemi olan kiiltiire alinmis
odunsu bir bitki tirtidir. Al-Mssallem vd. (2013) hurmada bir {stiin ¢esidin (‘Khalas”)
605.4Mb boyutunda genomunu >%90 kapsamla (~671Mb) dizilemis ve genlerinin
>%96’sin1 (~41,660 gen) belirlemistir. Genomik dizi analizi P. Dactylifera’nin tiim
genom antik duplikasyonlar ve cok biiyiikk segmental duplikasyonlar gegirdigini
gostermistir. Genetik cesitlilik analizi, stres direncinin ve seker metabolizmasi ile ilgili
genlerin tek niikleotit polimorfizmlerin yogunlugunun nispeten diisik oldugu
kromozomal bdlgelerde zenginlestigini gostermektedir. Arastirmacilar transkriptomik
verileri kullanarak hurma agacinin meyve gelisimi ve olgunlagsmasinin altinda yatan
seker metabolizmasint da rapor etmistir. Genis Ol¢ekli genomik ve transkriptomik
verileri sadece P. Dactylifera’da degil, ayn1 zamanda diger Arecaceae bitkilerinde de

daha ileri genomik c¢aligmalarin 6niinii agacak niteliktedir (Al-Mssallem vd. 2013).

2014 yilinda Avrupa armudu (Pyrus communis) ‘Bartlett’ ¢esidinin genom taslagini
sunulmustur. Armut genomu ikinci nesil sekanslama teknolojisi (Roche 454)
calistirllarak 2kb ve 7kb Kkiitiiphanelerin paired-end okumalar1 birlestirilerek
olusturulmustur. 499 bazdan daha biiyiik 142,083 skafold (maksimum skafold uzunlugu
1.2Mb) iiretilmis, bu skafoltlar beklenen 600Mb Pyrus genomunun ¢ogunu temsil eden
toplam 577,3Mb’1 kapsamaktadir. ‘Louise Bonne de Jersey’ ve ‘Old Home’un yeniden
sekanslar1 kullanilarak toplamda aday 829,823 tek niikleotit polimorfizmi (SNPSs) tespit
edilmistir. Daha Onceki yapilan caligmalarda genetik olarak haritalanan 2,279 SNP
markirinin, fiziksel haritada 171 Mb alana tekabiil ettigi belirlenmistir. Homoloji
arastirmasi ile gen tahminine gore 43,419 varsayimsal gen tespit edilmistir. Bunlardan
1219 adeti (556 kiime), diger dizilenen bitki genomlarina kiyasla Avrupa armutlarina
Ozgldiir. Calisma ayrica armut ve elmada (Malus x domestica) meyve yumusamasini
kontrol eden hiicre duvan ile iliskili genlerin arasindaki iligkinin kavranmasini
saglamistir (Chagné vd. 2014). Yabani akraba kiiltiir ¢esitlerinin genetik iyilestirmeleri
icin degerli bir kaynaktir.

Wu vd. (2016), subtropikal Cin’de goreceli olarak hastaliga direncli bir yabani muz olan
Musa itinerans’mn de novo genom birlestirmesini rapor etmistir. Birlestirilen genom
boyutu genomun 75.2%’sini kapsamis, 32,456 tahmini protein kodlayan genleri i¢erdigi
rapor edilmis, toplam uzunlugu 462.1Mb olarak yayinlanmistir. Yaklasik 5.8 milyon yil

oncesindeki farklilasmadan gliniimiize kadar Musa itinerans ve Musa acuminata
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genomlar1 korunmus benzerlik géstermistir. Gen ailesi genislemeleri ve kiigiilmeleri ile
bazi yolaklarin fenotipik veya fizyolojik yenilikler arasindaki iliskiler belirlenmistir.
Ornek olarak, atasal Musaceae’de odunsu agag tipinden otsuya gegis, soguk ve kuraklik
toleransinin artmasi ve hastalik direnci genlerinin azalmasi verilebilir. ki Musa tiiriinde
de kodlayan gen familyalarinin c¢esitlenmesini duplikasyonlarin kolaylastirdigi
bulunmustur. M. itinerans popiilasyon genomu tarihi analizi, dalgalanan popiilasyon
blyiikligliniin Pleistosen iklim salimimlarindan kaynaklandigimi ve Qiongzhou
Bogazi’nin olusumunun izole Hainan Adasi’nda popiilasyonun kii¢lilmesini
kolaylastirabilecegini ortaya g¢ikarmistir. M. itinerans genomunun nitelikli genom
birlestirmesi muz 1slahina yonelik degerli molekiiler kaynaklarin elde edilmesine imkan

saglayacak niteliktedir (Wu vd. 2016).

Shirasawa vd. (2017) yeni nesil dizileme teknolojisini kullanarak kiraz (Prunus avium)
genom dizisini belirlenmistir. Birlestirilen dizilerin toplam uzunlugu 272.4 Mb, N50
uzunlugu 219.6 kb olan 10.148 skafold dizisinden olusturulmustur. Diziler, k-mer analiz
sonuglarma goére, 352.9 Mb kiraz genomunun %77.8'ini kapsamaktadir. Okaryotik
genler ile >% 96.0 ilizerinde kesisme tespit edilmistir. 43.349 tam ve kismi protein
kodlayan genler tahmin edilmistir. Kiraz ve seftali genetik haritalarinin karsilastirilmasi,
iki genom arasinda yiiksek sentez oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Kiraz skafoldlari harita
ve sentez temelli stratejiler kullanilarak birlestirilmistir. Alt1 kiiltiir ¢esidinin tiim genom
analizinde 1.016,866 SNP ve 162,402 insersiyon/ delesyon bulunmustur, bunlardan
%0,7 den fazlasinin yikict 6zellikte oldugu goriilmiistiir. Genomik bilgiler, agronomik
olarak 6nemli genleri tanimlanmasina, kirazlar i¢in genetik calismalar ve yetistirme

programlarinin hizlandirilmasina yardimer olacaktir.

Nicolas vd. (2017) en son dizileme ve optik haritalama teknolojilerini kullanarak, elma
(Malus domestica Borkh.) genomunun yiiksek kaliteli de novo birlestirilmesi
yapilmistir. Genomun yarisina denk gelen yiiksek tekrar bolgeleri, bu aga¢ genomunun
daha once karakterize edilmeyen bdlgelerinin ¢alisilmasima imkan kilmis, 21 milyon
once bliylik bir artis gosterdigi hesaplanan heterokromatik bolgelerde ultra tekrar
sayisina sahip retrotranspozanlar (TE) tespit edilmistir. TE bolgelerindeki ultra artig
Cin’in Tian Shan daglarindaki elma popiilasyonunda belirlenmis olup, bu bolge elmanin
kiiltiire alindig1 bolge olarak bilinmektedir. Bu nedenle TE artiginin elma ¢esitliliginin

olusmasina neden oldugu gibi armuttan evrimsel ayrilis1 ile de alakali olabilecegi ileri
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stiriilmiistiir. Son olarak, genom c¢apinda DNA metilasyon verileri, epigenetik
isaretlerin, elma meyvesi gelisimi gibi 6nemli agronomik karakterlerin gelisimine etkili

oldugunu gostermistir (Nicolas vd. 2017).

Naibin vd. (2017) 117 farkli ¢esit ve tipin genomunu dizileyerek elma genom varyasyon
haritasini raporlamustir. Ipek yolu boyunca elmada tiirlesme ve domestikasyon olaylar1
genomik kanitlara dayandirilmistir. Kiltiirii  yapilan elmalar muhtemelen M.
sylvestris’den koken alip, Kazakistan kokenli Malus sieversii ile melezlenerek
olusmaktadir. Cin'in Xinjiang bolgesindeki M. sieversii, elma domestikasyonuna direk
olarak katki saglamayan eski bir ekotip olarak tanimlanmigtir. Tat ve meyve
karakterlerini iceren Onemli meyve kalite karakterlerini kodlayan QTL bdlgeleri
belirlenmistir. Domestikasyon Oncesi olusan meyve boyutunda artisa neden oldugu
varsayilan 2 biiyiik duplikasyon olay:1 i¢in kanitlar sunulmustur. Bu galisma, elma
evcillestirmesinin ve evriminin genetik temelini ana hatlariyla ortaya koymakta ve
markdr destekli seleksiyon ve elma islahinin kolaylastirilmast i¢cin degerli bilgiler

saglamaktadir.

Mandarin (Citrus reticulata) diinya ¢apinda en énemli turunggillerden biridir. Mandarin
domestikasyonu 4 bin yildir mandarin yetistiriciliginin merkezlerinden biri olan Giliney
Cin’de ortaya ¢ikmistir. Wang vd. (2018) Cin’in Nanling bolgesi etrafinda mandarinin
dogal yabani popiilasyonu ve civarda yetistirilen yerel cesitleri toplanmis ve genom
seviyesinde caligsmistir. Mandarin domestikasyonunun genetik temelini anlamak i¢in
yabani mandarinin genom taslagi de novo birlestirilmis ve 104 turunggil genomunun
genom analizi yapilmistir. Kiiltlirii yapilan mandarinlerde sitrik asit seviyesinin énemli
derecede azaldigr bulunmustur. Kuzey ve Giiney Nanling daglarinda kiiltiirii yapilan
mandarinlerin iki grubunda (MD1 ve MD2) iki bagimsiz domestikasyon olaynin
meydana geldigi belirlenmistir. Muhtemelen mandarinin domestikasyonu boyunca
seleksiyon altinda olan sitrat i¢eriginin diizenlenmesine akonitat hidrataz (ACO) genini
de iceren biiyiik bir genomik farkliligin yol ac¢tig1 belirlenmistir. Bu ¢aligma mevcut
yabani mandarin popiilasyonunun cografik orijini igin kesin genetik kanit saglamigtir ve

mandarinin evrim tarihi ve domestikasyonu {izerine 151k tutmustur (Wang vd.2018).

1.4.2. Orman agaclarinda genom dizileme ¢calismalari
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Tuskan vd. (2006), siyah kavak agact Populus trichocarpa'nin taslak genomunu
aciklamistir. 45.000'den fazla protein kodlaya gen tanimlanmstir. Birlestirilen genomun
analizi, 8000 genden olusan bir duplikasyon olayinin kavak genomunda korundugunu
gdstermistir. Ikinci, daha eski bir duplikasyon olaymin, Populus ve Arabidopsis
tiirlerinin ayrigmasindan once gergeklestigi varsayilmigtir. Niikleotid mutasyonlarinin,
rastgele olusan tekrar bolgelerinin ve biiylik kromozom katlanmalarmin kavak
genomunda Arabidopsize nazaran daha yavas gerceklestigi goriilmiistiir. Populus,
Arabidopsisten daha fazla protein kodlayan gene sahiptir ve her Arabidopsis geni i¢in
ortalama 1.4 ile 1.6 Populus homologu icerir. Bununla birlikte, iki genomdaki protein
domain frenkas: benzerdir. Populus'ta asir1 gen artiglarinin Lignoseliilozik duvar

biyosentezi, meristem gelisimi, hastalik direnci ve metabolit taginimu ile iligkili oldugu

kesfedilmistir (Tuskan vd. 2006).

Kozalakli (igne yaprakli) agaclar acik tohumlu bitkilerin ¢ogunlugunu olusturmaktadir
ve ormanlara 200 milyon yildan fazla siiredir hakim olup, biiylik ekolojik ve ekonomik
Ooneme sahiptir. Bu gruptaki agaglarin genomlarinin biiyiikliigi ve karmasiklig
nedeniyle, genomlarin shot-gun dizilme ve birlestirme teknikleri oldukc¢a zor
olmaktadir. Nystedt vd. (2013) Norveg ladini (Picea abies) 20 GB genomunun taslak
birlestirmesini gergeklestirmistir. Dogrulugu iyi desteklenmis genlerin sayisi (28.354),
100 kat daha kiigiik genoma sahip Arabidopsis thalianamin gen sayisina benzer
bulunmustur. Caligmada, agik tohumlular soyunda tam genom duplikasyonu olduguna
dair bir kanit bulunamamistir. Bunun yerine, kozalaklilarin devasal genom
bliylikliigliniin, muhtemelen verimli bir eleme mekanizmasinin eksikliginden, uzun-uglu
tekrarlanabilir transpoze elemanlarin farkli bir setinin yavas ve sabit birikiminden
kaynaklandig1 tahmin edilmistir. Pinus sylvestris, Abies sibirica, Juniperus communis,
Taxus baccata ve Gnetum genomunun Kkarsilagtirmali sekans analizi, transposable
element cesitliliginin  kozalaklilar arasinda paylasildigi  ortaya koymaktadir.
Transposable elementlerin susturulmasi ile ilgili olan 24 niikleotid kiiciik RNA'larin
ekspresyonu, konifer grubunda dokuya 6zgiidiir ve diger bitkilerden ¢ok daha diisiiktiir.
Cok sayida uzun (10,000 baz cifti) intron, gen-benzeri fragman, karakterize edilmemis
uzun kodlamayan RNA'lar ve kisa RNA'lar da tanimlanmistir. Norveg ladin genomu
ormancilik ve 1slah i¢in yeni genomik yollar acacak kapasitede bir ¢aligmadir (Nystedt
vd. 2013).
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Birol vd. (2013) beyaz ladin (Picea glauca)’in tiim genom analizini yaymlamistir.
Beyaz ladin Kuzey Amerika'nin ormanlarinin yaygin kozalakli bir agacidir ve ticari
olarak degerli olan bu aga¢ i¢in genomik kaynaklarin saglanmasi orman idaresi ve
koruma cabalarinin gelistirilmesinde yardimci olacak niteliktedir. Cok biiyilik tekrar
dizileri igeren ladin genomunu dizilemek ve birlestirmek, halihazirdaki teknolojinin
sinirlarmi zorlamaktadir. Iki Illumina dizileme platformu ve ABySS bilgisayar programi
kullanilarak tiim genom dizileme stratejisi kurulmustur. 4,9 milyon skafold ve 20.8 giga
bp taslak genom diretilmistir. Skafoldlarin N50 degeri 20356 bp olmustur. Okuma
uzunluklarinin artmasit ve uzun pargalardan cift tarafli okumalarin yorumlanmasi

birlestirmede biiylik bir etkiye sahip olmustur (Birol vd. 2013).

Aynmi yillarda, Zimin vd. (2014) farkli stratejiler kullanarak oldukga biiyiik genoma
sahip olan (yaklasik 22 Gb) olan loblolil gam (Pinus taeda) referans genom dizisini
belirlemistir. Dizi verilerinin ¢ogu, tek bir ¢cam tohumu haploit dokusunun tek bir
megagametofitinin tim genom shotgun dizilemesi ile elde edilmistir. Bu, mevcut DNA
miktarmi smirlandirmasina ragmen, sonugta elde edilen haploid sekans verileri,
birlestirme i¢in ¢ok uygun olmustur. Haploid sekans, parental diploid DNA'dan uzun es-
cift kiitiiphane fragmanlan ile giiclendirilmistir. Genom sekansinin bitisikligini ve
biyolojik faydasini daha da gelistirmek i¢in, ek olarak genom ve transkriptom
birlestirme yontemleri uygulanmistir. Bu stratejilerin kombinasyonu, 20.95 milyar
bazlik bir taslak genom dizisi ile sonuglanmis ve N50 skafold boyutu 66,9 kb olarak
bulunmustur (Zimin vd.2014).

Glimiis hus (Betula pendula), 1 yil iginde gigeklenebilen bir model agagtir. Hizli yasam
dongiisii, kiigiik (440-Mb) genomu ve gelismis germplazm kaynaklari, hus agacin
orman biyoteknolojisi i¢in ¢ekici bir model haline getirmektedir. Bu nedenle Salojérvi
vd. (2017) dogal bir B. pendula bireyinin niikleer genomunu birlestirip ve
kromozomlar1 belirlemislerdir. Hus agaci genomundaki paleohekzaploid olayr gen

kopyalar1 zenginlestirdigi belirlenmistir.

1.4.3. Yaghk agaclarda genom dizileme ¢alismalar:

Palm yag1 (yag hurmasi) en verimli yag bitkisidir. Toplam diinya bitkisel yag ekim
arazisinin sadece %>5'ini kaplamis olmasina ragmen, palm yag: bitkisel yagin %33'"linii

ve diinyadaki yenilebilir yagin %45'ini olusturmaktadir. Singh vd. (2013), diinya
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capinda yag iiretiminin baskin kaynagi olan Afrika yag hurmasi Elaeis guineensis'in 1.8
giga baz genom sekansini ¢alismistir. 30 doku tiirtinden toplam 1.535 Gb birlestirilmis
dizi ve transkriptom verisi, en az 34,802 genini tahmin etmek i¢in kullanilmistir. Bu
genler arasinda yag biyosentez genleri, WRINKLED1 (WRI1) homologlar1 ve ¢ekirdek
icinde yiiksek oranda ifade edilen diger transkripsiyon diizenleyicileri vardir. Ayni
calismada, kromozomu 2n = 32 olan E. guineensis ile verimli hibritler lireten Giiney
Amerika yag palmiyesi Elaeis oleifera'nin taslak genomu da rapor edilmistir (Singh vd.
2013).

Akdeniz zeytin agaci (Olea europaea subsp. Europaea), kiiltiire alinmis ilk agaglardan
olup, Akdeniz bolgesinde zeytinyagi kaynagi olarak onemli tarimsal 6neme sahiptir.
Evcillestirilmis ¢esitler ve yabani akrabalari arasindaki fenotipik farkliliklarin altinda
yatan molekiiler temeller yeterince anlagilmamistir. Hem yabani hem de kiiltlire alinmig
zeytin agaglarmin 46 kromozomu vardir (2n). Cruz vd. (2016) yaptiklart ¢alismada bin
yillik zeytin agacinin shot-gun DNA dizilenmesinde zeytin genomunun %95 (1.38 Gb)
oraninda birlestirilmistir. Skaffol N50 biiytikligii 443 kb olmustur. Genom anotasyonu
cesitli asamalardaki yaprak, kok ve meyve dokularindan RNA dizilimi ile desteklenmis
56.349 adet protein kodlayan gen belirlenmistir. CEGMA yolu kullanilarak olusturulan
tim genomun tahmin edilen zeytin genomunun %98,79'a ulastig1 belirlenmistir. O.
europeanin birlestirilmis taslak genomu, bu Onemli agacin evrim ve evcillestirme
stirecleri i¢in degerli bir kaynak olusturmus ve onemli fenotipik 6zelliklerin genetik
temellerinin  belirlenmesine olanak saglama potansiyelindedir. Ayrica, 1slah

programlarini ve yeni ¢esitlerin olusumunu da gelistirecektir (Cruz vd. 2016).

Bir bagka calismada, kiiltiir zeytininin atasi olarak diisliniilen yabani zeytinin (Olea
europaea var. sylvestris) genom dizilimi ve anotasyonu ortaya koyulmustur (Unver vd.
2017). 50.000’den fazla protein kodlayan gen tespit edilmistir. Yabani zeytinin genom
analizi, yaklasik 28 ve 59 milyon yil once Oleaceae soy-spesifik paleopoliploidi
gecirdigini gostermektedir. Bu olaylarin yag biyosentezinde 6nemli rol oynayan genler
ve gen ailelerinin islevselligi ve gelismesine katki sagladig tespit edilmistir. FAD2,
SACPD, EAR ve ACPTE gibi yag biyosentezi genleri, yakin akraba yag bitkisi susam
ile karsilastirildiginda zeytinde linoleik asit ve oleik asitin farkli gen ailesi birikiminden
kaynaklandig1 tahmin edilmistir. Yabani zeytinde FAD2 gen ekspresyon seviyesinin

transpozon elementten kaynaklanan bir siRNA tarafindan diizenlendigi anlagilmistir.
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FAD2 azalan ekspresyonu ve SACPD artan ekspresyonu muhtemelen zeytinde oleik
asitin olaganiistii yiiksek seviyelerdeki birikimini agiklamaktadir. Bu yilizden yabani
zeytin genom analizi, yag biyosentezinin evrimine dnemli bakis ag¢is1 saglamis ve yag

bitkileri genomigi i¢in degerli bir kaynak olma niteligindedir (Unver vd. 2017).

1.4.4. Diger odunsu tiirlerde genom dizileme ¢caliymalar:

Cikolatanin kaynagi ve ekonomik olarak onemli bir tropik meyve agaci iirlinli olan
Theobroma cacao'nun taslak genomunu dizilenip, birlestirilmistir (Xavier vd. 2011). Bu
birlestirme iirlini genom tahmin edilen genom biiyiikliigliniin %76'sina tekabiil etmekte
olup transkiriptom analizi ile kesfedilen tiim genlerin %82'si 10 adet T. cacao
kromozomuna baglanmistir. Bu sekans bilgisinin analizi, kakao evrimi sirasinda
flavonoid ile iliskili genlerde oldugu gibi bazi gen ailelerinin spesifik olarak genisledigi
vurgulamistir. Ayrica T. cacao islah icin dnemli aday gen kaynagi saglamistir. Bir
atadan 11 adet kromozomun birlesmesiyle sekillenen 10 kromozomlu T. Cacao

kromozom sayistyla ilgili bir evrim senaryosu ileri siiriilmiistiir (Xavier vd. 2011).

Lau vd. (2016) yaygin olarak dikilmis Hevea brasiliensis klonu, RRIM 600'in kapsamli
genom analizini rapor etmislerdir. Euphorbiaceae ailesinin bir iiyesi olan H. brasiliensis
Muell. Arg, yiiksek kaliteli dogal kaugugun ticari iiretimi i¢in kullanilan tek dogal
kaynaktir. Dogal kauguk lateks ozelligi nedeniyle, bircok endiistriyel uygulama igin
iiretilen sentetik muadilleri ile yer degistirilemez kalitedir. Kauguk biyosentezinin
molekiiler mekanizmalar1 hakkinda bilgi eksikligi hala devam etmektedir. Genom,
[llumina ve PacBio sekans verileri ile kauguk genomunun yaklagik 155 kati kapsaminda
DNA dizisi lretilmis ve birlestirilmistir. Birlestirilmis genom tekrarlayan DNA
sekanslar1 nedeniyle kauguk genomunun %72.5’inin kapsamakta olup 1.55 Gb uzunluga
sahiptir. Toplam 84.440 protein kodlayan gen tahmin edilmistir. Karsilagtirmali
genomik analizler H. brasiliensis ve diger Euphorbiaceae genomlar1 arasinda kuvvetli
sentez oldugunu ortaya koymustur. Veriler, H. brasiliensis'in yiiksek diizeyde lateks
tiretme  kapasitesinin, genomundaki kaucuk biyosenteziyle iligkili  genlerin
genislemesine ve lateksdeki bu genlerin yiiksek ekspresyonuna atfedilebilecegini
gostermektedir. Cap analizi gen ekspresyon verileri kullanilarak, kauguk biyosentezi ile

ilgili genlerin dokuya 0zgii transkripsiyon profillerini gosterilmis ve alternatif
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transkripsiyon diizenleme araglart ortaya konmustur. Calisma, H. brasiliensis
biyolojisinin anlagilmasima katkida bulunmakta ve kauguk agacinin gelecekteki

agronomik gelisimi i¢in degerli genomik kaynaklar saglamaktadir (Lau vd. 2016).

Ginkgo biloba L. (Ginkgoaceae) en Ozgiin bitkilerden biridir. Biiyilk bir genom,
abiyotik ve biyotik streslere karsi iistiin direng / tolerans igeren biiyiileyici bir 6zellik
yelpazesine sahiptir. Ureme biyolojisi ¢alismalari igin ideal bir model tiirdiir. Bununla
birlikte, yiiksek kaliteli bir genom diziliminin olmamasi, biyolojisini ve evrimini
anlamamiza engel oldugu disiiniilmiis ve genom analizi Rui vd. (2016) tarafindan
gergeklestirilmistir. Calismada 41.840 gen igeren 10.61 Gb genom dizisi bir araya
getirilmistir. Birlestirilmis genom tahmini ginko genomunun %76.58'ini olusturmus ve
uzun terminal tekrarli retrotranspozonlar (LTR-RT'ler) 6zellikle yaygin oldugu rapor
edilmistir. LTR-RT'lerin yogunlugu ve cesitliligi, 16 ile 24 milyon yil arasinda kayda
deger agamal1 birikime ve amplifikasyona dayilidir. Biiylik genom ve uzun intronlar da
genom hacmine katki saglamistir. Tiim genom dublikasyonu iki kez gergeklesmistir.
Birincisinin  ginkonun atast tohumlu bitkilerde gerceklestigi goriiliirken, ikinci
WGD’nin ginko tiiriine spesifik oldugu belirlenmistir. Ginkgoya 6zgii giiclii direncin
altinda yatan ¢oklu savunma mekanizmalar1 ginkkoya Ozgii gen kiimeleri ile
aciklanmistir. Bu ¢alisma, biiyiik genomlarin dizilenmesine 1s1k tutmaktadir. Genetik ve

evrimsel arastirmalar i¢in 6nemli bir ¢alisma niteligindedir.

Kayisinin yaklasik 270 Mb biiyiikliigiinde oldugu tahmin edilen genomu birc¢ok bitkinin
genomuna gore oldukca kiiciiktiir (Arumuganathan ve Earl, 1991). Bu tez calismasinda
kayis1 tim genomu dizileme ¢alismasi yiiritilerek kayisi 1slah c¢aligmalarinda
kullanilabilecek taslak genomun elde edilmesi hedeflenmistir. Hacihaliloglu kayisi
cesidinin DNA dizisi Illumuna ve PacBio sistemleri ile dizilenmis, okumalar

birlestirilerek 6nce kontigler daha sonra skafoldlar olusturulmustur.



2. BOLUM

YONTEM VE MATERYAL

2.1. Materyal

Calismada kullanilan bitkisel materyal Hacihaliloglu kayis1 6rnegi Erciyes Universiesi
Ziraat Fakiltesi Biyoteknoloji Bolimii uygulama arazisinde yetisen agaclardan

alinmistir.

2.2. Yontem

Kayis1 bitkisinin genom boyutunun 250 — 280 Mb arasinda oldugu tahmin edilmektedir.
Ayn1 Prunus cinsi altinda yer alan seftali (Prunus persica) bitkisinin genom biiyiikligii
265 Mb, Prunus mume bitkisi genom biiyiikligii 280 Mb olarak rapor edilmistir (Verde
vd. 2013; Zhang vd. 2012). Ozellikle kayis1 genomunun iginde yer alan tekrar
dizilerinin belirlenmesi i¢in dizilemede kurulacak kiitiiphaneler biiyiik dizilerin
tiretilmesi 6nem arz etmektedir. Bu tekrar dizilerinin, genom veri birlestirme siirecinde
cakistirilmasi ve dogru bicimde birlestirilmesi i¢in 4 kb ve 10 kb insert kiitiiphaneleri
kurulmasi ve bu kiitiiphanelerin, Es-Cift uc¢ dizileme yontemi ile dizilenmesi
planlanmistir. Ayrca son yillarda uzun dizi iiretmek igin sik¢a kullanilan PacBio

dizileme yontemine bagvurulmustur.

2.2.1. DNA izolasyonu

Hacihaliloglu ¢esidinin DNA izolasyonu genom dizileme i¢in uygun kalitede DNA elde
etmek amaciyla DNeasy Plant Maxi (Qiagen) kiti kullanilarak gergeklestirilmistir.
[llumina niikleotid dizileme sistemlerine uygun olan toplamda 1 pl iizeri DNA
A260/A280 oram1 1.8 civar1 kalitede DNA tiim protokollerde elde edilmistir.
A260/A230 orani 1.8 civarinda olan DNA’lar jelde kosturulup DNA biitiinliigii kontrol

edilmistir.
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2.2.2. DNA dizileme calismalari

2.2.2.1. lllimuna Cift-U¢ (Pair-End) okumalari

Cift-Ug kiitiiphanelerinin  olusturulmasi1 ve kiitliiphanelerin dizilenmesi Nextera
yontemine  gore  yapilmistir.  Protokol Ozetle asagidaki siralandigi  gibi

gergeklestirilmistir.

Genomik DNA’nin tagmentasyonu: 20 pl genomik DNA (toplamda 50 ng),
kiitliphane hazirlama kitiyle gelen 25 pl TD ve 5 ul TDEI ¢ozeltileriyle karistirilip, 5
dakika 37 °C’de tutulmak suretiyle gerceklestirilmistir.

DNA’nin saflastirilmasi: Tagmentasyon sonrasi enzimlerin uzaklastirilmasi igin
reaksiyon Zymo DNA saflastirma kiti kullanilmistir. DNA saflastirma asamasi Zymo
DNA saflastirma protokoliine gore yapilmistir.

Tagmenente edilmis DNA’nin PCR ile ¢ogaltilmasi: Bu asamada saflagtirilmig
DNA’ya indeksleme adaptorleri (i7 ve 15), sekanslama ve ortak adaptorler (PS5 ve P7)
eklenmistir. Bunun icin, 5 pl index adaptorii i7 ve 5 pl 15 adaptorii, saflastirilmis DNA,
15 pl Nextera PCR karisimi ve 5 pl primer karisimi PCR tiipiine eklenip, 63 °C’ primer
baglanma sicakliginda 5 dongii PCR gerceklestirilmistir.

Kiitiiphanelerin temizlenmesi: Bir onceki asamada PCR ile adaptorler baglanan
kiitiiphanenin arta kalan adaptor ve PCR bilesenlerinden temizlenmesi i¢in AMPure XP
beads kullanilmistir. Bunun i¢in AMPure XP beads protokolii takip edilmis, 6zetle 30 pl
AMPure XP beads kiitiiphane ile karistirilmis magnetik tabaklar kullanilarak temizlik

tamamlanmustir.

Dizileme: 10 ul DNA kiitiiphanesi 2 pl 10 ml Tris ve %0.1 Tween 20 ile karistirilip,
vortex ve santriifiij asamalarindan sonra Illimuna yeni nesil dizileme cihaz tabagina

yiiklenmistir.
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2.2.2.2. lllimuna Es-Cift (Mate-Pair) okumalari

Hacihaliloglu kayisi ¢esidinde Nextera® Mate Pair kiitiiphane kiti kullanilarak 4 kb ve
10 kb olmak {izere iki adet es-¢ift kiitliphane kurulmus ve dizilenmistir. Kiitiiphane

olusturmak icin asagida belirtilen kit protokoliiniin asamalar1 takip edilmistir.

DNA’nmin parcalara ayrilmasi: ilk asamada DNA Mate Pair Tagment enzimi ve
Tagment Buffer Mate Pair ile karigtirilip, 55 °C’de 30 dakika tutularak, DNA pargalara
ayrilmistir.

DNA saflastirilmasi: 1. asama son iirlinli Zymo Genomic DNA Clean kiti kullanilarak

pargalara ayrilmis, DNA saflastirilmastir.

Parcalanmis DNA’nin tamiri: Bir 6nceki asamada saflastirilan DNA pargalar1 Strant
Displacement Polimeraz enzimi, 10X bufer ve dNTP’ler kullanilarak, toplamda 50 pl
hacime getirilmig, 20 °C’de 30 dakika tutularak DNA’nin tamiri gerceklestirilmistir.

DNA saflastirilmasi: Bu asamada AMPure XP bead’leri kullanilarak DNA, bir 6nceki
asamadaki karisimdan saflastirilmistir. Bunun i¢in Ozetle; reaksiyon karigimi, 40 pl
AMPure XP beads ve 50 pl su ile karistirilip oda sicakliginda 15 dakika inkiibe edilip
iki defa %70’lik EtOH ile yikanmistir.

Fragman secimi: Es-¢ift kiitiiphane olusturmak i¢in 6ncelikle 4 ve 10 kb’lik parcalar
saflastirilmistir. Bunun i¢in PippinPrep metodu kullanilmistir. Oncelikle 30 pl
saflagtirllmis DNA, PippinPrep %75 agaroz kasketinde kosturulmustur. Kit
protokoliiniin 6nerdigi iizere 4 kb biiyiikliiglinde parcalar i¢cin 60 dakika ve 10 kb
biiyiikliigiinde parcalar i¢cin 95 dakika kosturulmustur.

DNA saflastirilmasi: Bu asamada Zymo Genomik DNA Clean kit kullanilarak, kitin

protokoliine gére DNA fragmanlari saflagtirilmistir.

Fragmanlarin halkasal forma doniistiiriilmesi: Bunun i¢in bir 6nceki asamada
saflastirilan DNA, ligaz enzimi ve 10X bufer ve su eklenerek toplamda 300 pl’ye

getirilmis ve 30 °C’de 12 saat tutulmustur.
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Halkasal forma doniismemis (linear) DNA parcalarinin temizlenmesi: 9 pl
Exonukleaz enzimi bir 6nceki reaksiyona eklenmis, 37 °C’de 30 dakika ve 70 °C’de 30

dakika tutulup, 12 pl ligasyon durdurma ¢ozeltisi eklenmistir.

Dairesel DNA’min parcalanmasi: Bu asamada halkasal DNA, CovarisS220
kullanilarak 300-1000 bp uzunluktaki pargalara boliinmiistiir. Bunun i¢in bir dnceki
asamadaki son tiriin Covaris T6 tiipline aktarilip, S220 de cihazin kullanma kilavuzu ve
Matepair kiitiiphane kurma protokoliinde belirtilen kosullara ayarlanarak pargalanma

gergeklestirilmistir.

Parcalanmis DNA’m1 saflastirilmasi: Bu asamada Streptavidin Magenic Beads’ler
kullanilarak parcalanmis DNA saflagtirilmistir. Bunun i¢in Oncelikle magnetik
boncuklar Matepair kiitiiphane kurma protokoliinde belirtildigi gibi 6n hazirliktan
gecirilmis daha sonra 300 pl magnetik boncuk, 300 pl pargalanmis DNA ile karistirilip,
20 °C’de 15 dakika bekletilmistir. Ardindan Magnetik rak kullanilarak, 4 defa 200 pl

Bead Wash ¢ozeltisi ile yitkanmig ardindan ilk kez resuspansiyon ¢ozelti ile yikanmistir.

U¢ tamiri: Bu asamada fragmanlarin 3’ ve 5’ uclarinda olusan tek iplik uglar
(overhangs) temizlenmistir. Bu amagla, bir onceki asamada en son resuspansiyon
¢ozeltisi ile yikanan 6rneklere 100 pul U¢ Onarim enzim karisimi eklenip 30 °C’de 30
dakika bekletilmistir. Ardindan magnetik rak kullanilarak, 4 defa 200 ul Bead Wash

¢ozeltisi ile yikanmis ardindan ik kez resuspansiyon ¢ozeltisi ile yikanmustir.

Poli-A (Adenin) kuyruk eklenmesi: Adaptor ligasyonu sonrasinda fragmanlarin kendi
uclan ile birlesmelerini onlemek i¢in parcalara A dizisi eklenmistir. Bunun i¢in bir
onceki asamada boncuklara bagli bulunan DNA parcalar1 30 pl A-tailing reaksiyon
karisimi eklenerek 37 °C’de 30 dakika bekletilmistir.

Adaptorlerin baglanmasi: 30 pl A-tailing reaksiyon karigimi, 2.5 pl ligasyon enzim
karisimi, 4 pl su ve 1 ul DNA Adapter index karistirilarak,30 °C’de 10 dakika
bekletilmis, lizerine 5 pl ligasyon durdurma ¢ozeltisi eklenmistir. Daha sonra magnetik
rak kullanilarak, 4 defa 200 pl Bead Wash c¢ozeltisi ile yikanmig ardindan iki kez
resuspansiyon  ¢ozelti  ile  yikanmistir.  Adaptér  olarak;  Read 15’
TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG ve Read 25°
GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG kullanilmistir.
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Kiitiiphanelerin cogaltilmasi: Illimuna Mate-pair kiitiphane kurma protokoliinde
belirtildigi gibi 50 ul PCR karisimi hazirlanmis ve bir 6nceki asama son iirlinii ile

kanistirilarak yine protokolde belirtilen PCR dongiisiinde DNA amplifiye edilmistir.

Primer olarak Nextera Index Kit — PCR Primeri index 1 Read5’
CAAGCAGAAGACGGCATACGAGAT[TCGCCTTA]JGTCTCGTGGGCTCGG  ve
index 2 Read5s’

AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACAC[TAGATCGC]TCGTCGGCAGCGT
Ckullanilmistr.

Kiitiiphanelerin temizlenmesi:45 pl PCR iiriini 30 pl AMPure XP boncuklar1 ve

Magnetik rak kullanilarak protokole gore saflastirma islemi gerceklestirilmigtir.

Kiitiiphanelerin seyreltilmesi ve denatiire edilmesi: Bu asama ile hazirlanmis DNA
[limuna sistemine yiiklenecek uygun konsantrasyona getirilmistir. DNA kiitiiphane
konsantrasyonlarinin 2 nM civarinda olduklar1 hesaplanmistir. Buna gére DNA
kiitiiphaneleri igin 10 pl 6rnek 10 pl 0.2 N NaOH ile karistirilmis, {izerine 200 mMPh 7
Tris’den 10 pl eklenmistir. Denatiire edilmis DNA kiitiiphanesinin seyreltilmesi i¢in
970 ul HT1 ¢ozeltisi ilave edilmistir. Seyreltilmis kiitiiphaneleri yilikleme
konsantrasyonuna getirmek i¢in, 117 pl seyreltilmis 6rnek karigimina 1183 ul HTI

cozeltisi ilave edilmistir ve Illimuna yeni nesil dizileme cihazina yiiklenmistir.

2.2.2.3 PacBio (Tek Molekiil, Ger¢cek Zaman) ile DNA dizileme

PacBio sirketinin gelistirmis oldugu Tek Molekiiler, Ger¢cek Zaman (Single Molecule,
Real-Time- SMRT) DNA dizileme yontemi uzun okumalar frettigi icin tercih
edilmistir. Genomu dizilenecek Hacihaliloglu kayisi ¢esidi ig¢in DNA 6rnegi Delaware
Universitesi’ne bagli Delaware Biyotekneloji Enstitiisii'ne gonderilmistir. SMRT
dizileme kisaca; oncelikle ¢ift iplikli DNA kiitiiphanesi olusturulur. Daha sonra sag
tokas1 adaptorler baglanarak ¢ift iplikli DNA’ya baglanir. Bu kiitiiphane SMRT Cell
sisteminin ZMW (Zero Mode Waveguides) denilen bolmelerine yiiklenir. Burada DNA
ZMW’nin tabanina ¢oker ve polimeraz enzimi floresan isaretli niikleotidleri DNA’ya
baglar. Kiitliiphane difiizyon ile yiiklendigi icin tim ZMW'lerin bir DNA molekiilii
icermeyebilir. Niikleotitlerin yaydig:1 floresan, ger¢ek zamanli olarak bir kamera
tarafindan kaydedilir. Sadece floresan rengi kaydedilemez, ayn1 zamanda, niikleotid

birlesimi arasindaki siirede (Interpulse duration-IPD) kaydedilir. Bir dizilemede,
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polimeraz, Ornegin bir 6-metil adenosin modifikasyonu gibi bir (epigenetik)
modifikasyonu igeren niikleotidle karsilastiginda, IPD siiresi metillenmemis niikleoitde
gore uzun olacaktir. SMRT dizileme sistemi her zaman dairesel template DNA kullanir,
uzun instert igeren kiitiiphaneler sadece bir kez okunacaklari i¢in hata oranlar1 yiiksek
olabilir. Fakat bu tek okumalar daha sonra eslestirme yapilarak hata orani minimum

olan konsensus okuma tretilmektedir.

2.2.3 Biyoinformatik analizleri

2.2.3.1 Genom analizleri

Genomik DNA izolasyonu ve yeni nesil dizileme reaksiyonunu takiben, elde edilmis
olan ham okumalar “veri birlestirme” analizinden oOnce filtreleme islemine tabii
tutulmustur. Filtreleme islemi; (i) diisiik kaliteli ve kisa (<50 baz) dizilerin kaldirilmasi,
(i) adaptorlerin ham okumalardan ¢ikarilmasi, (iii) bakterial veya viral orijinli dizilerin
kiitiiphaneden ¢ikarilmasi, (iv) >10% “N” sayida baz iceren dizilerin atilmas1 islemini
kapsamaktadir. Bu islemin yami sira, organizmanin organel genomu (kloroplast ve
mitokondri)’da analiz Oncesi kiitiiphaneden ¢ikartilmistir. Bu islemleri; FASTX-Toolkit
(Gordon ve Hannon, 2010) ve FastQC yazilimlari ile ger¢eklestirilmistir. Boylece, k-
mer analizi ile genom boyut belirlenmesi ve veri birlestirme analizine uygun yiiksek

kaliteli dizileri elde edilmistir.
K-mer analizi

K-mer, dizi okumalarinin bilgisayar ortaminda iteratif olarak k uzunlugunda dizilere
boliinmesidir. Elde edilen okumalar, secilecek k-mer uzunluguna (genellikle 17 veya
19) boliinmiis ve Poisson olasilik dagilimina uygun bir k-mer siklik grafigi elde edilmis
ve boylece genom boyut tahmini gerceklestirilmistir.

Kalite Kontrol, Filtreleme ve Hata Diizeltmeleri

Genom Dbirlestirme asamasinda olusabilecek olasi hatalart minimum indirgemek

amactyla asagidaki filtreleme islemleri gergeklestirilmistir.
a. Adaptor dizi kontaminasyonu olan okumalarin filtrelenmesi

b. polyA yapisina sahip okumalarin filtrelenmesi
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C. PCR tekrarlarinin (birebir ayni diziye sahip iki paired end okumasi) filtrelenmesi

d. Kiiciik insert kiitiiphanelerinde %40’1n {izerinde niikleotit kalite okumas1 7’den
diisiik olan, biiylik insert kiitliphanelerinde %30’un {izerinde niikleotit kalite okumasi

7’den disiik olan okumalarin filtrelenmesi

e. Kiigiik insert kiitliphanelerinde 10bp {izerinde tekrarlayan okumalarin

filtrelenmesi

2.2.3.2 Genom veri birlestirme

250 baz Cift-Ug ve 150 baz 4 ve 10 kb insort uzunluguna sahip olan kiitiiphanelerden
elde edilmis olan okumalar ve PacBio okumalar1 veri birlestirme analizinde
kullanilmistir. Bu analiz, de brujin algoritmasi temelli ¢alisan SOAPdenovo 2.00
(http://soap.genomics.org.cn) (Luo vd. 2012) yazihmi ile gergeklestirilmistir.
SOAPdenovo yazilimi veri birlestirme islemini 3 adimda gergeklestirmistir; (i) Kontig
olusturulmasi, (i) Skafold olusturulmasi ve (iii) Bosluk doldurma. 500 bazdan kii¢iik
insert kiitiiphanesinden elde edilen diziler ‘kontig olusturulmasinda’ kullanilmistir.
Daha sonra 1 kb ve daha {izeri Es-Cift ve PacBio okumalari ile kontigler arasinda iligki

kurulmus ve skafoldlar olusturulmustur.

2.2.3.3 Genom anotasyonu

Kayis1 genomunun igerdigi protein kodlayan gen sayisint Augustus 2.5.5 (Stanke ve

Morgenstern, 2005) ve Genescan 1.0 (Burge ve Karlin, 1997) yazilimlar1 kullanilmistir.



3. BOLUM

BULGULAR

3.1. DNA dizi okumalari

3.1.1 Mlimuna Cift-Uc¢ (Pair-End) okuma sonuglari

DNA nextera kiti kullanilarak Hacihaliloglu g¢esidinde kiitiiphaneleri hazirlanmig ve
Illimuna yeni nesil dizileme cihazinda fragmanlar, hem ileri hem geri olmak iizere iki
yonde dizilenmistir. Tablo 2’de okumada elde edilen degerler verilmistir. Hacihaliloglu

cesidi icin yaklasik ~472X niikleotid elde edilmistir.

Tablo 2. Hacihaliloglu gesidinde Cift-Ug kiitiiphane kurularak elde edilen niikleotid

dizi degerleri

Genom temsili
Cesit Okuma sayisi Toplam niikleotid (coverage)
Hacihaliloglu 528,547,741 132,665,482,991 ~472X

GC ve AT oranlar1 Tablo 3’de verilmistir. Q30 degeri %70 ve Q20 degeri %80 tizerinde
bulunmustur. Bu degerler okuma kalitesinin iyi oldugunu gostermektedir. Cift-ug

kiitiphane okuma degerleri Tablo 3’de 6zetlenmistir.
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Tablo 3. Hacihaliloglu ¢esidinde Cift-Ug kiitliphane kurularak elde edilen verilerin

okuma degerleri

GC (%) AT (%) Q20 (%) Q30 (%)

Hacihaliloglu 38,71 61,29 81,8 73,6

3.1.2. Illimuna Es-Cift (Mate-Pair) okuma sonuclari

Hacihaliloglu cesidinde 4 ve 10 kb Es-Cift kiitiiphaneleri kurulup dizilenmistir.
Dizileme sonucu ve istatistiki degerler Tablo 4. ve Sekil 1.’de verilmistir. Hacthaliloglu
cesidi 4 kb cift-uc kiitiiphanesinden yaklasik 61 milyar okuma elde edilmis olup bu
deger kayist genomunun yaklasik 218 katina tekabiil etmektedir. 10 kb’lik
kiitiiphaneden ise 46 milyar niikleotid elde edilmis olup, yine kayisi genomunun 165
katina denk gelmektedir. Her iki kiitiiphanenin Q20 degerin %90 tizeri, Q30 degerin ise

%85 civarinda olup dizileme kalitesinin basar1 seviyesini gostermektedir.

Tablo 4. Hacihaliloglu kayis1 ¢esidinde es-¢ift kiitiphane kurularak elde edilen

niikleotid dizi degerleri

Kitiiphane Toplam okuma Genom GC (%) AT Q20 Q30
temsili (X)
(baz gifti) (%) (%) (%)
4kb 61,259,729,976 218X 39,83 60,17 92,97 84,58

10kb 46,313,942,400 165X 38,69 61,31 93,58 85,49
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Sekil 1. Hacihaliloglu kayisi ¢esidinde 4 kb ve 10 kb Es-Cift kiitiiphaneleri kurularak
elde edilen niikleotid dizi istatistik grafikleri A) Giga baz olarak toplam

okuma uzunlugu; B) Toplam okuma sayisi. Okuma sayis1 milyon degerinde
verilmistir. D) GC/TA oran grafigi. GC oran1 mavi, TA orani turuncu ile

gosterilmistir; D) Yiizde Q20 ve Q30 oranlart

Illimuna sisteminde Hacihaliloglu ¢esidi igin 4 ve 10 kb ¢ift-u¢ kiitiiphanelerinden
tiretilen DNA  dizilerinin  kalitesi FastQC  Version 0.11.7  kullanilarak
gerceklestirilmistir. Okumalarin kalitesi GC yiizdesi, Q20 ve Q30 yiizde degerleri elde
edilerek teyit edilmistir. FastQC programi kullanilarak kalite degeri diisiik olan (yiiksek
oranda N igeren okumalar) toplam okumada havuzundan ¢ikarilmistir. Tablo 5°de ¢ift-
uc ve es-¢ift okumalarin filtreleme isleminden 6nce ve sonra GC, Q20 ve Q30 degerleri
verilmistir. Tablo 5’de goriilecegi gibi filtreleme isleminden sonra tiim okumalarin Q20

degeri %90 tizerine ¢ikmustir.
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Tablo 5. Okumalarin kalite kontrol degerleri

Ornek Flitreleme Toplam Baz Okuma sayis GC(%) Q20(%)  Q30(%)
PreFiltered  98,296,122,518 391,618,018 39.41 83.49 77.39
Post Filtered ~ 65,578,072,722 261,267,222 38.55 92,63 88.60
Pre Filtered  61,259,729,976 405,693,576 40.34 87.84 77.15
Post Filtered  18,526,200,590 136,834,710 38.99 97.51 92.78
PreFiltered  46,622,702,016 308,759,616 39.67 88.02 77.84
Post Filtered  14,558,547,825 109,093,708 37.98 97.62 92.95

1_4kb

1_10kb

3.1.3. Illimuna sonuclarna gére K-mer analizi sonuclar:

K-mer, dizi okumalarinin bilgisayar ortaminda iteratif olarak k uzunlugunda dizilere
boliinmesidir. ELLYFISH programi kullanilarak elde edilen tiim okumalar, 17, 21 ve 25
k-mer uzunluguna bolinmiistiir ve Poisson olasilik dagilimina uygun bir k-mer siklik

grafigi elde edilmis (Sekil 2) ve boylece genom boyut tahmin edilmistir.

K-mer species

Sekil 2. K-Mer analiz dagilimi
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Tablo 6. K-Mer analiz degerleri

K-Mer wrunluk (bp) K Mer toplam T ahmini pik derinligi Tahmini genom bitviikliigii (bp)
17 61,389,641,143 227 270,438,948
21 60,343,708,269 221 273,048,454
25 59,297,805,865 216 274,526,879

3.1.4. flimuna okumalarindan kontig olusturma

SOAPdenovo programi kullanilarak okumalar birlestirilmistir. Kontig olusturmada yeni
stirimii olan SOAPdenovo2 kullanilmigtir. Bu program o6zellikle Illumina GA kisa
okumalarini birlestirmek i¢in 6zel olarak tasarlanmistir. Hacihaliloglu icin tiretilen tiim
yiiksek kalitedeki DNA (Tablo 7 ve Sekil 3) okumalarimin birlestirilmesi sonucunda
243.546.957 baz uzunlugunda 60.510 adet kontig olusturulmustur. Kontiglerin ortalama
uzunlugu 3.876 bazdir.

Tablo 7. Elde edilen kontiglerin say1 ve uzunluklari

Kontig sayis1  Kontig toplami N50 En uzun Kontig En kisa Kontig Ortalama

uzunluk

60.510 243.546.957 8.556 198.957 36 3.876
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Sekil 3. Kontiglerin uzunluk dagilimi ve Kontiglerde GC oran histogrami

Tablo 8’da kontiglerin istatistiki degerleri verilmistir. Toplam uzunlugun %10’una
denk gelen N10 ortalama uzunlugu 62.287 baz olan 377 kontigden olusmustur. N50 ise
ortalama uzunlugu 18.420 baz olan 6372 adet kontig degerine denk gelmektedir. Sekil 3

ve Tablo 9°de kontiglerin niikleotid dagilimlar1 ve GC oranlar1 goriilmektedir.

Tablo 8. Kontiglerin N10-N100 arasinda uzunluk dagilimlari

Contlg sayvisa Uzanhk Ortalama nzunlok Toplam uzunluk
N10 377 41,750 62,287 23,482,292
N20 1,135 24,150 41,330 46,910,262
N30 2,332 16,482 30,174 70,366,470
N40 4,022 11,846 23,326 93,820,194
NS0 6.367 8,556 18,420 117,281,646
N60 9,627 6,016 14,618 140,732,757
N70 14,404 4,163 11,398 164,186,871
N80 21,382 2,553 8,775 187,638,345
NSO 33.891 1,443 6,228 211,092,950

N100 60,510 36 3,876 234,546,957
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Tablo 9. Kontiglerin niikleotid igerigi ve GC orani

A sayish I sayis G saym C saym N sayisi GC oram

73,520,335 73,201,523 43,821,712 43,589,199 14,188 37.44%

3.1.5 ilimuna okumalarindan Skafold olusturma

Skafold olusturmada, problem, es-¢ift (mate-pair) okumalar1 kullanarak, kontigleri
kullanarak dogru diizen ve yonelimde birbirine baglamaktir. Es-¢ift okumalar, genomda
aralarinda bilinen bazi mesafelere (4 ve 10 kb) sahiptir. Bosluklarin biiyiik ¢ogunlugu
5000 bazdan kiiciik olugu belirlenmistir.

Olusturulan skafold sayist Tablo 10.’da ozetlenmis, Sekil 4’de grafik olarak
sunulmustur. Toplamda 40.814 adet skafold {tretilmistir. Skafold N50 degerindeki
skafold sayis1 16.269 olmustur. Ortalama skafold uzunlugu 6.970 bazdir.

Skafold istatistiki degerleri Tablo 11’de verilmistir. N10 degeri 201 skafold ile
saglanmigtir. N10°da yer alan 201 skafoldun ortalama uzunlugu 141.674’dir. N50 degeri
ise ortalama uzunlugu 37.695 baz olan 3.774 adet skafold ile saglanmistir. Skafoldlarda
GC oran1 %37.44 olarak belirlenmistir (Tablo 12, Sekil 4). Sekil 5’da skafoldlar arasi
bosluk biiytikliik dagilimi verilmistir.

Tablo 10. Skafold sonuglari

Scaffold Scaffold NGO En uzun En lasa e
sayls1 toplami Seaffold Seaffold Uzunlugu

40,814 284,504,597 16,269 377,793 1,000 6,970
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Sekil 4. Skafold uzunluk dagilimi (sol) ve Skafold GC igerik histogrami

Tablo 11. Skafoldlarin N10-N100 arasinda uzunluk dagilimlari

N10
N20
N30
N4O
N50
N60
N70
N80
N9O
N100

Scaffolé Sayse

201
629
1,312
2,316
3,774
5916
8,967
14,154
21,667
40,814

Uzunluk
92,680
51,983
34,004
23,642
16,269
10,955

7,662
4,396
2,621
1,000

Ortalama uzu

141,674
90,534
65,060
49,139
37,695
28,855
22,210
16,080
11,817
6,970

Tablo 12. Skafoldlarin niikleotid igerigi ve GC orant

A saym

73,520,335

T sayisi

73,201,523

G saym

43,821,712

C sayist

43,989,199

Toplam
uzunluk

28,476,654
56,946,300
85,359,560
113,807,121
142,264,181
170,708,694
199,157,370
227,604,969
256,055,183
284,504,597

nluk

N sayis GC oram

49,971,828 37.44%

32
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Sekil 5. Bosluk biiyiikliik daglimi

3.1.6. PacBio (Tek Molekiil, Ger¢cek Zaman) okuma sonuclari

PacBio SMRT Cell dizileme sonucuna 3 006 478 adet okuma tiretilmigtir. Okumalarin
ortalama uzunlugu 8.862 nt, N50 okuma uzunlugu ise 17.750 nt olarak olarak
belirlenmistir. Toplam okuma miktar1 ise 26 642 680 231 niikleotid olup bu diger kayisi
genomunun yaklasik 100 katina tekabiil etmektedir. Okuma ve insert uzunluk

dagilimlilar siras1 ile Sekil 6 ve 7°de verilmistir.
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Sekil 6. PacBio okuma uzunluk dagilimi
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Sekil 7. PacBio tahmini insert uzunluk dagilim1

3.2. Final genom birlestirme

Once sadece Cift-U¢ okumalar1 birlestirilmis, bu analiz HH-8 olarak adlandirilmustir.
Daha sonra Cift-U¢ okumalarina Es-Cift okumalar1 eklenmis, bu analiz ise MP-8 olarak
adlandirilmistir. Son olarak PacBio dizilemeleri elde edildikten sonra DBG20OLC

assembler kullanilarak MP-8 sonuglar1 PacBio okumalar1 ile birlestirilmistir. Bu
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analizede final birlestirme ismi verilmistir. Genom birlestirme analizi Tablo 13.’de
Ozetlenmis, toplamda 4,516 adet skafold iiretilmistir. Sekil 8’da PacBio okumalari
ekledikten sonra artan skafold okuma uzunlugunu gostermektedir. HH-8, MP-8 ve final
veri birlestirme analizi i¢in GC oran1 dagilimi sirastyla Sekil 9 ve 10°da verilmistir.
PacBio okumalar1 eklendikten sonra yapilan final veri birlestirmede GC orarinin %40

civarinda yogunlagmasi artan birlestirme kalitesini gostermektedir.

Tablo 13. Final genom birlestirme analiz sonucu

(>=0bp) (>= 1000 bp) >= 5000 bp >=10000bp  >=25000bp >=50000 bp
HH-8 954309 18047 7893 4341 1281 324
MP-8 1115982 8491 3441 2500 1474 823
PacBio 4516 4516 4497 4333 3536 2091
(>=0hp) (>= 1000 bp) (>=5000 bp) (>=10000bp) (>=25000bp) (>=50000bp)
HH-8 299668317 154341011 128992542 103776666 56817767 24277240
MP-8 307549681 154817987 144623518 137992346 121511734 98145033
PacBio 278452234 278452234 278378185 277066187 262725597 209591039
Her 100 kb
GC (%) N50 N75 L50 L75 icin # N
HH-8 37.32 14085 4853 2895 8075 301.43
MP-8 37.31 66595 17042 620 1861 7976.78

PacBio 37.56 85259 50372 1007 2077 0.00
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Sekil 8. Kumiilatif uzunluk grafigi. Grafiktede genom birlestirme analizine PacBio
okumalar1 eklendikten sonra toplam uzunlugun 270 milyon civarma ulastig1 kontig

sayisininda azaldig goriilmektedir.
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Sekil 9. Hacihaliloglu Pair-End (sol) ve Mate-Pair (sag) genom birlestirme analizinde

GC igerigi
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Sekil 10. Final genom birlestirme analizinde GC igerigi

3.3. Genom anotasyonu

Kayis1 genomunun igerdigi protein kodlayan gen bolgeleri Augustus 2.5.5 (Stanke ve
Morgenstern, 2005) ve Genescan 1.0 (Burge ve Karlin, 1997) yazilimlar kullanilmistir.
Daha sonra Kayisi skafoldlar tizerindeki genlerin fonksiyonel tanimlamalari igin blast
algoritmasi1 kullanilarak analizler yapilmistir. Bu amag¢ i¢cin NCBI veri bankasinda
mevcut olan biitiin niikleotit, EST ve protein dizileri indirilmistir. Elde edilen niikleotit
ve EST dizileri blastn analizi ile kayist genomunda taranmistir. Blastn analizi
sonucunda e-degeri en ok 1e-?° olan ve uzunlugu en az 300 baz olan diziler potansiyel
kodlama yapan gen bolgesi olarak adlandirilmigtir. 14723 adet gen bolgesi belirlenmis,
Blastn analizi ile bunlarin 12393 adetinin fonksiyonu tahmin edilmistir (Sekil 11).

Fonksiyonu tanimalanan 12393 gen bodlgesinin ilk 100 adetinin listesi Ek’de verilmistir.

2330

m Hit = NoHit

Sekil 11. Blast analizleri sonucunda fonksiyonu belirlenen genlerin orani



4. BOLUM

TARTISMA-SONUC ve ONERILER

4.1. Tartisma

Kayis1 (Prunus armeniaca) Tiirkiye igin sosyal ve ekonomik olarak Onemli olan
tarimsal triinlerden biridir. Son 20 yilda birgok canlinin genomu dizilenmistir. Meve
sinegi (Drosophila melanogaster) (Adams vd. 2000), nemetod (C. elagans) (C elagans
1999), Arabidopsis (The Arabidopsis Genome Initiative, 2000), insan (Venter vd.
2001), genomu ilk dizilenen canlilardir. Son on yilda ise literatiir 6zetinde ve asagida
bazi Onemli Ozellikleri belirtilen odunsu tirlerde genom dizileme c¢aligsmalari
yuritiilmiistir. Bu ¢aligmada Tirkiye’nin en onemli kurutmalik kayisi ¢esidi olan
Hacihaliloglu'nun genom analizleri yapilmistir. [llumuna dizileme teknolojileri ile Cift-
Uc okumalari gergeklestirmistir. K-mer analizi yapilmis kays1 genomumun yaklagik 270
milyon niikleotid uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Cift-U¢ okumalarindan
Hacihaliloglu ¢esidinde kayist genom biiyikliginin ~472 kati (~472X) okuma
gerceklestirilmistir. Hacihaliloglu ¢esidinde ayrica 4 ve 10 kilobaz (kb) uzunlugunda
kiitiphaneler kurulmus, Es-Cift okumalar ve PacBio dizileme gergeklestirilmistir.
Hacihaliloglu 4 ve 10 kiitiiphane okumalarindan sirasiyla ~218X ve ~165X okuma
gerceklestirilmistir. PacBio sistemi ile yine Hacihaliloglu kayisi ¢esidi i¢in 100X okuma
gergeklestirilerek toplam okuma kapsami 954X olmustur. Okumalar birlestirilerek 6nce
kontigler daha sonra skafoldlar olusturulmus, son Kertede oldukga yiiksek kalitede
kayis1 genom biiyiikliigiine denk gelen toplamda 270 milyon uzunlukta 4516 skafold
elde edilmistir. Ayn1 prunus cinsi altinda yer alan seftali bitkisinin genom biiyikligii
265 Mb, Prunus mume bitkisi genom biiyiikliigii 280 Mb oldugu bilinmektedir (Verde
vd. 2013; Zhang vd. 2012). Bu galismada belirlenen 270 milyon genom biiyiikligii

beklenen degerlerle uyumludur.
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Bu calismada firetilen dizi kapsamin1 degerlendirebilmek i¢in diger odunsu tiirlerin
dizileme kapasitelerine bakmamiz gerekmektedir. Kiraz genomu HiSeq 2000 sistemi ile
500 bp Kkiitiiphaneler kurularak dizilenmis, 32.9 Gb (117X) okuma iiretilmis, bu
okumalardan 114.8 kb den uzun 10,148 skaffold iretilmis. Tim genom analizinde
1.016,866 SNP ve 162,402 insersiyon/ delesyon bulunmustur (Shirasawa vd. 2017).
Verde vd (2013) seftali genomunu sanger dizileme ile genoumun yaklasik 8.47X
katinda okuma iireterek dizilemistir. Zhang vd (2012) Japon kayisisini yaklasik 50 Gbp
(178X) okuma fireterek dizilemistir. Elma genomu 16,9X biiyiikliiglinde 26%’si ¢ift
uclu Sanger okumasi ile, 74%’si Roch 454 ile dizilenmis olup, 122,146 adet kontig,
1,629 adet skafolta birlestirilmistir (Velasco vd., 2010). Armut genomu Roche 454
sistemi ile 2kb ve 7kb kiitiiphaneler kullanilarak dizilenmis, 23,058,965 okuma
tiretilmis, bu okumalardan 499 bazdan uzun 142,083 skafold iiretilmis, toplamda armut
genomunun 11,4X  biyiikligiinde 8,204,442,728 niikleotid dizisi elde edilmigtir
(Chagné vd. 2014). Muz genomu de novo olarak 120X derinlikte dizilenmistir. lllumina
Hiseq 2000 platformunda 2kb’den biiyiik 7194 skafold 74,2Gb temiz okumayla elde
edilmistir. Son birlestirmede 462.1 Mb uzunlugunda genom birlestirilmis olup tiim
genomun (615,2Mb) 75.2%’sini kapsamaktadir ve 32,456 tahmini protein kodlayan gen
igerdigi rapor edilmistir (Wu vd. 2016). Seker portakalinda Illumina GAII sistemi
kullanilarak cesitli DNA parg¢a boyutlarindan (300 bp, 2 kb, 10 kb ve 20 kb) 785 milyon
okuma iretilmistir. Bu sekans okumalarindan SOAPdenovo programi kullanilarak
4,811 sakfold elde edilmistir. Birlestirilen skafoldlarin toplam uzunlugu 301.02 Mb
biiyiikliige tekabiil etmistir (Xu vd. 2013). Yabani zeytin agaci genomu 220 X kapsamla
shotgun sekanslanmugtir. 228.62 skaffold tretilmis, 1.48Gbp uzunlugundaki genomun
sekans okumalarinin bir araya getirilmesi i¢in SOAPdenovo kullanilmistir. Toplam
50,684 protein kodlayan gen tahmin edilmis ve 47,124 gen RNA sekans1 tarafindan
tespit edilmistir. 31,245 gen pseudokromozomlar iizerine yerlesmistir (Unver vd. 2017).
Yabani mandarin genomu Illumina shotgun ile dizilenmistir. 199,7 X kapsamla ¢esitli

insert kiitliphanelerinden 64.2 Gb dizi tiretilmistir (Wang vd. 2018).

Yag hurmasinda Roche / 454 GS FLX Titanyum (Roche / 454) ve Sanger
kombinasyonu kullanilarak yaklasik 1.8 Gbp genom dizilenmistir. Toplamda, 1.8-Gb
yag hurma genomunun yaklasik 26x kapsamini temsil eden 46,8 milyar baz ham sekans

tiretilmistir. Ortalama boyutu 150 kb olan 124,286 BAC klonu dizilenmistir (Singh vd.
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2013). Zeytin, Illumina sistemi kullanilarak yaklagik 150 x kapsamla dizilenmistir
(Cruz vd. 2016). Nicolas vd. 2017 elmay1 ti¢ farkli sistem kullanarak dizilemislerdir.
[llumina 2kb Cift U¢ okumalari ile 72gb (120X) okuma, Illumina Nextera Es-Cift (5kb)
okumalarin 58 gb (80X) ve PacBio ortlama uzunlugu olan8,474 bp olan 2,837,045 adet
okuma ile 24Gb (35X) iiretmistir.

Biiyiik genomulu orman agaglarindan beyaz ladin genomu HiSeq 2000 ve MiSeq
sistemi ile 250 bp ve 500 bp kiitiiphaneler kurularak dizilenmis, ortalama uzunlugu 20
356 bp olan 4,9 milyon skafold, 20.8 giga bp taslak genomu olarak birlestirilmistir
(Birol vd 2013). Kauguk genomu Illumina ve PacBio ile dizilenmistir. 1.55 Gb skafold
tiretilmis, toplam 84.440 protein kodlayan gen tahmin edilmistir. Toplamda 288.84 Gb
sekans verisi elde edilmistir (Lau vd. 2016). Hus genomu Roche 454 sistemi (9X) ve
PacBio (30X) ile dizilenmistir. PacBio 6.000 bp'den uzun okumalar iiretilmistir. Toplam
3,4 milyon markorden olusan ultra yiiksek yogunluklu bir genomik baglanti haritasi ile
toplam 391 Mb skafold (440-Mb genomun tahmini olarak %89’u) iretilmis, 14

kromozom iizerinde baglantisi gosterilmistir (Salojarvi vd. 2017).

Loblolil ¢aminda Illumina GAIIx kullanilarak toplamda 22-Gb genomunun 64x
kapsamina karsilik gelen, 1.4 trilyon baz elde edilmistir. 23,2 Gb biiyiikliigiinde 14,4
milyon skafold elde edilmistir. Bosluklar harig, tiim kontiglerin toplam biiyiikligi 20,15
Gb olmustur. En biiyiik skafold 8,891,046 bp'dir (Zimin vd. 2014). P. abies genomunu
birlestirmek i¢in, hem haploid hem de diploid biitiin genom shot-gun verileri ve RNA
dizilimi birlestirilmistir. Toplam 20 gb genom uzunlugu elde edilmistir. Onceki verilere
gore genom biiyiikligini 19.6Gb olarak hesaplanmigtir (Nystedt vd. 2013). Rui vd
(2016) Ginko genomunu Illimuna Hiseq 2000/4000 kullanarak Es-¢ift ve Cift-Ug
kiitliphaneleri kurarak dizilemistir. Ginko genomunun yaklasik 320X kati okuma

tretmislerdir.

Yukarda 6zetlenen meyve agaglart ve diger odunsu bitkilerdeki genom dizilemeler goz
Online alindiginda bu g¢alismada iiretilen kayisi genom biiyikligiinin 954X okuma
kapsamu ile oldukga yiiksek oldugu goriilmektedir. Her ne kadar orman agaglarinda ve
ginkoda daha fazla okuma iiretilse de bu agaclarin genom biiyiikliiklerinin fazla olmasi
nedeniyle kapsamlar1 orantisal olarak, kayist genom kapsamindan daha diisiiktiir. Bu

caligmada yiiriitiilen stratejiye en yakin strateji Nicolas vd. (2017) tarafindan elma
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genomunu dizilemek igin kullanilmistir. Illimuna ve PacBio dizileme kombine
edilmistir. Kayisiya en yakin genom biiyiikliigline sahip kiraz ve japon kayisisi yine bu
calismada iretilen okuma verilerinden oldukca diisiik okumalarla birlestirilmistir.
Kayisida skafoldlar heniiz kromozomlara dagitilmamis olsa da, tahmin edilen kayisi
genom biiyiikliigline esit miktarda (270 milyon) skafold elde edilmistir. Skafoldlar
kromozomlara dagitilmasi ve genom anotasyonunun tamamlanmasi gibi eksik
caligmalar tamamlandiktan sonra kayis1 genomu c¢ok yiiksek oranda okuma ile

dizilenmis olunacaktir.

Genetik kaynaklar ve 1slah agisindan bakildiginda kayisida en 6nemli sorunlar, diisiik
meyve verimliligi, ilkbahar gec¢ donlari, hastalik ve zararlilardir. 2-3 yilda bir goriilen
donlar Malatya’da kayis1 iiretimini oldukca diisiirmektedir. En 6nemli hastaliklarindan
biri Sarka olup 2006 yilinda bu hastaligin Avrupa’da son 30 yilda tam 10 milyar dolar
zarar olusturdugu hesaplanmistir (Cambra vd. 2006). Bu hastalik heniiz kayis1 merkezi
olan Malatya’da goriilmemis ise de Tarim Bakanligi’nca yiiriitilen ve 2011 yilinda
rapor edilen genis ¢apli bir calismada hastalifin Malatya’nin komsusu Kayseri
merkezinde dahi bulundugu tespit edilmistir (Akbas vd. 2011). Sarka hastaligina neden
olan Plum pox virus (PPV)’iin Avrupada ii¢ irk1 yaygindir: Marcus (M), Dideron (D) ve
Recombinant (Rec). Tiirkiye’de yapilan son ¢alismlar bu PPV’ nin Tiirkiye’de de yiiksek
genetik cesitliliginin oldugunu géstermistir (Giircan ve Ceylan 2016; Giircan vd. 2018;
Teber vd. 2019). Tirkiye’de, Avrupa’da yaygin olan ii¢ ik (PPV-D, -M ve —Rec)
Tiirkiye’de zengin genetik cestililik gosterse de genomun yaklasik 1566 bazinda HC-
Pro geninde rekombinasyon gosteren Tirkiye irki (PPV-T) (Ulubas Serce vd. 2009)
Tiirkiye’deki en yaygin PPV wrkidir. Tirkiye kayisilarinda en 6nemli hastaliklarindan
digeri Monillia laxa, en Onemli zararli ise Capnodis tenebrionis oldugu
vurgulanmaktadir. Diger onemli bir 1slah ¢alisma alani ise kendine uyusmazlik olup
yapilan arastirmalarla kendine uyusur ve uyusmaz ¢esitler belirlenmektedir. Kurutmalik
olanlar da dahil olmak iizere bir¢ok ¢esidin kendiyle uyusmaz oldugu saptanmistir
(Paydas vd. 2006; Halasz vd. 2010; Yilmaz vd. 2008, 2016).

Yukarda belirtilen 1slah alanlarinda ilerlemelerin saglanmasinda molekiiler ¢alismalar
onemli yere sahiptir. Bu caligmada iiretilen kayis1 genomu diizenlenip son haline
getirilip, GenBank’a kaydedildikten sonra yukarida belirtilen islah ¢aligmalarinda ve

yeni calimalarda molekiiler arastirmalar i¢in Onemli kaynak niteliginde olacaktir.
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Genom dizileme caligmalart sonucunda bitki genomlarinda yer alan gen sayilari, gen
yogunlugu, transkripsiyon faktorleri, dayaniklilik genleri gibi bir¢ok genom bilesenine
dair bilgi iiretilmistir. Genom dizi analizi kismen veya tamamen yapildiktan sonra bu
canlilarda onbinlerce SNP ile ¢aligmanin yolu acilmigtir; Misirda yaprak yanikligi
calismasinda 1.6 milyon SNP kullanilmig ve 32 QTL (quantitative trait loci) bdlgesi
bulunmustur (Kump vd. 2011). Domuzda viicut gelisimini kodlayan genler 51.385 SNP
ile (Fan vd. 2011), sigirlarda siit verimini belirleyen genler 56.000 SNP ile (Hayes vd.
2009) dogurganlik 10.000 SNP ile (Feugang vd. 2009) ¢alisilmistir. Huang vd. (2010)
piringte 3.6 milyon SNP kesfetmisler ve 15 QTL bdlgesini SNP’lerle ¢alismislardir.
Pirincin kiiltiire alinma tarihi 160.000 SNP lokusu ile ¢alisilmistir (McNally vd. 2009).
Arabidopsis’te 341.602 SNP ile baglanti dengesizligi (Linkage disequilibrium)
calisilmistir (Kim vd. 2007). Kayist genomu kayist calismalarinda da biiyiik capli

calismalarin yapilmasina imkan saglayacaktir.

4.2. Sonug ve Oneriler

-Sonug itibari ile, bu ¢aligmada Tiirkiye nin en 6nemli kayisi ¢esidi olan Hacihaliloglu

¢esidinin tim genomu dizilenmistir.

-Genom birlestirme yapilarak tahmin edilen tiim genoma denk gelen 270 milyon
uzunlugunda skafoldlar iiretilmistir. Bununla beraber kayisi genom analiz calismasi

heniiz tamamlanmamustir.

-Skafoldlarin koromozomlara gore diizenlenmesi, anotasyonunun tamamlanmasi ve

GenBank’a kaydinin yapilmasi gerekmektedir.

-Ayrica ileri ¢aligmalarda ¢ok sayida farkli dokudan mRNA dizilenerek ¢ok sayida gen

kesfedilmesi ve bu genlerle genom anotasyonu zenginlestirilmesi gerekmektedir.

-Hacihaliloglu genomunun 1slah g¢alismalarinda kulanilmasi i¢in, kayisi 1slah1 yapan

arastiricilarla is birligine gidilmesi 1yi olacaktir.



43

KAYNAKCA

Adams, M.D., vd. 2000. The genome sequence of Drosophila melanogaster. Science,
287: 2185-95.

Akbas, B., Degirmenci, K., Cift¢i, O., Kaya, A., Yurtmen, M., Uzunogullari, N., Celik,
N., Tirk6lmez, S., 2011. Update on Plum pox virus distribution in Turkey.
Phytopathologia Mediterranea, 50: 75—-83.

Al-Mssallem, 1.S., Hu, S., Zhang, X., vd. 2013. Genome sequence of the date palm

Phoenix dactylifera L. Nature Communications, 4: 2274.

Arabidopsis Genome Initiative, 2000. Analysis of the genome sequence of the flowering
plant Arabidopsis thaliana. Nature, 408: 796-815.

Asma, B.M., 2010. “Melez Kayisilarin Sarka Hastaligi’'na (Plum Pox Virus, PPV)
Dayaniklilik Durumlariin Saptanmasi, Sofralik ve Kurutmalik Yeni Kayisilarin
Islah Edilmesi Uzerine Arastirmalar (II. Dilim)”. Inonii Universitesi Bilimsel

Arastirma Projeleri Birimi Proje No: 1.U. BABP 2010/34, Malatya.

Asma, B.M., 2011. Breeding Program For Plum Pox Virus Resistance In Turkey:
Preliminary Results. XV International Symposium on Apricot Breeding and
Culture, 20-24 June 2011, Erivan-Armenia.

Audergon, J.M., Dosba, F., Karayiannis, I., Dicenta, F., 1994. “Amélioration de
I’abricotier pour la résistance a la sharka”. EPPO Bulletin, 24: 741-748.

Arumuganathan, K., Earl, E.D., 1991. Nuclear DNA content of some important plant
species. Plant Molecular Biology Reporter, 9: 211-215.

Birol, 1., Raymond, A., Jackman, S.D., vd. 2013. Assembling the 20 Gb white spruce
(Picea glauca) genome from whole-genome shotgun sequencing data.
Bioinformatics, 29: 1492-1497.

Burge, C., Karlin, S., 1997. Prediction of complete gene structures in human genomic
DNA Journal of Molecular Biology, 268: 78-94.



44

Badanes, M.L., Llacer, G., 2006. Breeding for resistance: breeding for Plum pox virus
resistant apricots (Prunus armeniaca L.) in Spain. Bulletin OEPP/EPPO
Bulletin, 36: 323-326.

Basst, D., Bellini, E., Guerriero, R., Monastra, F., Pennone, F., 1995. “Apricot breeding
in Italy”. Acta Horticulturae, 384: 47-54.

C. elagans Sequencing consortium, 1999. Genome Sequence of the Nematode C.

elegans: A Platform for Investigating Biology. Science, 282: 2012-2018.

Chen, F., Dong, W., Zhang, J., Guo, X., Chen, J., Wang, Z., Lin, Z., Tang, H., Zhang,
L., 2018. The Sequenced Angiosperm Genomes and Genome Databases.
Frontiers in Plant Science 9: 418.

Cambra, M., Capote, N., Myrta, A., Llacer, G., 2006. Plum pox virus and the estimated
costs associated with sharka disease. EPPO Bulletin, 36: 202-204.

Chagné, D., Crowhurst, R.N., Pindo, M., vd. 2014. The draft genome sequence of
European pear (Pyrus communis L. “Bartlett””). PL0oS One, 9: €92644.

Cruz, F., Julca, 1., Gémez-Garrido, J., vd. 2016. Genome sequence of the olive tree,

Olea Europaea. Science, 5: 29.

Caglayan., K., Ulubas Serce., C, Gazel, M., Polat, A., Voight, E., 2004. Reaction of
Some Turkish Plum and Apricot Cultivars to Plum Pox Virus. Journal of
Turkish Phytopathology, 33 (1-3): 19-24.

Decroocq, S., Chague, A., Lambert, P., Roch, G., Audergon, J.M., Geuna, F.,
Chiozzotto, R., Bassi, D., Dondini, L., Tartarini, S., Salava, J., Krska, B.,
Palmisano, F., Karayiannis, I., Decroocq, V., 2014. Selecting with markers
linked to the PPVres major QTL is not sufficient to predict resistance to Plum
Pox Virus (PPV) in apricot. Tree Genetics and Genomes, 10: 1161-1170.

Decroocq, S., Cornille, A., Tricon, D., Babayeva, S., Chague, A., Eyquard, J.P.,
Karychev, R., Dolgikh, S., Kostritsyna, T., Liu, S., Liu, W., Geng, W., Liao, K.,
Asma, B.M., Akparov, Z., Giraud, T., Decroocq, V., 2016. New insights into the
history of domesticated and wild apricots and its contribution to Plum pox virus

resistance. Molecular Ecology. 25: 4712—4729.



45

Dondini, L., Lain, O., Vendramin, V., Rizzo, M., Vivoli, D., Adami, M., Guidarelli, M.,
Gaiotti, F., Palmisano, F., Bazzoni, A., Boscia, D., Geuna, F., Tartarini, S.,
Negri, P., Castellano, M., Savino, V., Bassi, D., Testolin, R., 2011. Identification
of QTL for resistance to plum pox virus strains M and D in Lito and Harcot
apricot cultivars. Molecular Breeding, 27: 289-299.

Dumanoglu, H., Erdogan, V., vd. 2019. Spring late frost resistance of selected wild
apricot genotypes (Prunus armeniaca L.) from Cappadocia region, Turkey.
Scientia Horticulturae. 246: 347 — 353.

Egea, J., Burgos, L., Martinez-Gomez, P., Dicenta, F., 1999. Apricot breeding for
sharka resistance at the CEBAS-CSIC, Murcia (Spain). Acta Horticulturae,
488: 153-157.

Elibiiyiik, S.O., Erdiller, G., 1995. The susceptibility of some apricot and plum varieties
to Plum pox (Sharka) virus, Acta Horticulturae, 384: 549-552.

Fan, B., Onteru, S.K., Du, Z.Q., Garrick, D.J., Stalder, K.J., Rothschild, M.F., 2011.
Genome-wide association study identifies loci for body composition and
structural soundness traits in pigs. PLoS ONE 6: e14726.

FASTQC: http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/

Feugang, J.M., Kaya, A., Page, G.P., Chen, L., Mehta, T., vd. 2009. Two-stage genome-
wide association study identifies integrin beta 5 as having potential role in bull
fertility. BMC Genomics 10: 176.

Gordon, A, Hannon, GJ, 2010. Fastx-toolkit.
http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/index.html

Giilcan R., Misirli, A., Saatci, N., Demir, T., Asma, B.M., Saglam, H., Ozlem, H., 2002.
Melez Kayisilarda Pomolojik ve Biyokimyasal Ozelliklerin Saptanmasi ve
Sclerotinia laxa’ya Dayanimin Dogal Kosullarda Belirlenmesi Uzerinde

Arastirmalar, TUBITAK TARP-2031. Nolu Proje.

Giilcan, R., Misirli, A., Demir, S.T., 1994. Hacihaliloglu Kayis1 Cesidinin Melezleme
Yoluyla Monilya (Sclerotinia (Monilinia) laxa Aderh et Ruhl) Hastaligina
Dayaniklilik Islah1 Uzerinde Arastirma, TOAG-806, TUBITAK.



46

Giircan, K., Ceylan, A., 2016a. Strain identification and sequence variability of plum
pox virus in Turkey. Turkish Journal of Agriculture and Forestry, 40: 746-
760.

Giircan, K., Ceylan, A., 2016b. Full-genome analysis of Plum pox virus D isolates from
Turkey. Acta Horticulturae, 1163: 75-84.

Giircan, K., Teber, S., Caglayan., K., 2018. Further investigation of a genetically
divergent group of plum pox virus-M strain in Turkey. Journal of Plant
Pathology, 101 (2): 385-391.

Giircan, K., Cetinsag, N., Pinar, H., Macit, T., 2019. Molecular and biological
assessment reveals sources of resistance to Plum pox virus-Turkey strain in
Turkish apricot (Prunus armeniaca) germplasm. Scientia Horticulturae 252:
348-353.

Giircan, K., Ocal, N., Ugurtan Y.K., Ullah, S., Erdogan F.A., Zengin, Y., 2015.
Evaluation of Turkish apricot germplasm using SSR markers: Genetic diversity
assessment and search for Plum pox virus resistance alleles. Scientia
Horticulturae, 193: 155-164.

Halasz, J., Pedryc, A., Ercisli, S., Yilmaz, K.U., Hegediis, A., 2010. S-genotyping
Supports the Genetic Relationships between Turkish and Hungarian Apricot
Germplasm. Journal of the American Society for Horticultural Science, 135:
410-417.

Hayes, B.J., Bowman, P.J., Chamberlain, A.J., Savin, K., Van Tassell, C.P., Sonstegard,
T.S., Goddard, M.E., 2009. A validated genome wide association study to breed
cattle adapted to an environment altered by climate change. PLoS ONE 4:
e6676.

Huang, X., Wei, X., Sang, T., Zhao, Q., Feng, Q., vd, 2010. Genome-wide association
studies of 14 agronomic traits in rice landraces. Nature Genetics, 42: 961-967.

Jaillon, O., Aury, J.M., Noel, B., vd. 2007. The grapevine genome sequence suggests

ancestral hexaploidization in major angiosperm phyla. Nature, 449: 463-468.



47

Karayiannis, 1., Thomidis, T., Tsaftaris, A., 2008. Inheritance of resistance to Plum Pox
Virus in apricot (Prunus armeniaca L.), Tree Genetics and Genomes, 4: 143—
148.

Karayiannis, 1., 2006. Progress in apricot breeding for resistance to Sharka Disease
(Plum Pox Virus, PPV) in Greece. Acta Horticulturae, 717: 93-96.

Karayiannis, I., Mainou, A., Tsaftaris. A., 1999. Apricot breeding in Greece for fruit

quality and resistance to plum pox virus. Acta Horticulturae, 488: 111-117.

Kim, S., vd. 2007. Recombination and linkage disequilibrium in Arabidopsis thaliana.
Nature Genetics, 39: 1151-1155.

Krska, B., Salava, J., Polak, J., Kominek, P., 2002. Genetics of resistance to Plum pox

virus in apricot, Plant Protection Science, 38: 180-182.

Kegler, H., Fuchs, E., Gruntzig, M., Schwarz, S., 1998. Some results of 50 years of
research on the resistance to plum pox virus. Acta Virologica, 42: 200-215.

Kump, K.L., vd. 2011. Genome-wide association study of quantitative resistance to
southern leaf blight in the maize nested association mapping population. Nature
Genetics, 43: 163-168.

Lalli, D.A., Abbott, A.G., Zhebentyayeva, T.N., Badenes, M., Damsteegt, V., Polak, J.,
Krska, B., Salava, J., 2008. A genetic linkage map for an apricot (Prunus
armeniaca L.) BC1 population mapping plum pox virus resistance. Tree
Genetics and Genomes, 4: 481493

Lau, N.S., Makita, Y., Kawashima, M., vd. 2016. The rubber tree genome shows
expansion of gene family associated with rubber biosynthesis. Scientific
Reports, 6: 28594.

Lambert, P., Dicenta, F., Rubio, M., Audergon, J.M., 2007. QTL analysis of resistance
to sharka disease in the apricot (Prunus armeniaca L.) ‘Polonais’, ‘Stark Early

Orange’ F1 progeny. Tree Genetics and Genomes, 3: 299-309.

Lambert, P., Hagen L.S., Aras, P., Audergon, J.M., 2004. Genetic Linkage Maps of
Two Apricot Cultivars (Prunus armeniaca L.) Compared with the Almond Texas
X Peach Earlygold Reference Map for Prunus. Theoretical and Applied
Genetics, 108: 1120-1130.



48

Ledbetter, C.A., 2010. Apricot Breeding in North America, Current Status and Future
Prospects. Acta Horticulturae, 862: 85-92.

Llacer, G., Badenes, M.L., Romero, C., 2008. Problems in the determination of
inheritance of Plum Pox Virus resistance in apricot. Acta Horticulturae, 781:
263-267.

Luo, R., Liu, B., Xie, Y., Li, Z,, Huang, W., Yuan, J., He, G., Chen, Y., Pan, Q., Liu,
Y., vd. 2012. SOAPdenovo2: an empirically improved memory-efficient short-

read de novo assembler. GigaScience, 1: 18.

Mcnally, K.L., Childs, K.L., Bohnert, R., Davidson, R.M., Zhao, K., vd. 2009. Genome
wide SNP variation reveals relationships among landraces and modern varieties
of rice. Proceedings of the National Academy of Sciences, 106: 12273-12278.

Ming, R., Hou, S., Feng, Y., vd. 2008. The draft genome of the transgenic tropical fruit
tree papaya (Carica papaya Linnaeus). Nature, 452: 991-997.

Marandel, G., Salava, J., Abbott, A. G., Candresse, T., Decroocq, V., 2009a.
Quantitative trait loci meta-analysis of Plum pox virus in apricot (Prunus
armeniaca L.): new insights on the organization and the identification of

genomic resistance factors. Molecular Plant Pathology, 10: 347-360.

Marandel, G., Pascal, T., Candresse, T., Decroocq, V., 2009b. Quantitative resistance to
Plum pox virus in Prunus davidiana P1908 linked to components of the

eucariotic translation initiation complex. Plant Pathology, 58: 425-435.

Mariette, E.S., Wong Jun Tai, F., Roch, G., Barre, A., Chague, A., Decroocq, S.,
Groppi, A., Laizet, Y., Lambert, P., Tricon, D., Nikolski, M., Audergon, J.M.,
Abbott, A.G., Decroocqg, V., 2016. Genome-wide association links candidate
genes to resistance to Plum Pox Virus in apricot (Prunus armeniaca). New
Phytologist, 209: 773-784.

Martinez-Gomez, P., Dicenta, F., Audergon, J.M., 2000. Behaviour of apricot (Prunus
armeniaca L.) cultivars in the presence of sharka (plum pox potyvirus): a review.
Agronomie, 20 (4): 407-422.



49

Misirli, A., Giilcan, R., Tengiz, F., 1995. Monilya hastalik etmeni ile inokule edilmis
melez bireylerde fenolik maddelerin durumu, I1. Ulusal Bahge Bitkileri Kongresi
1:139-143.

Naibin. D., Yang, Bai., Honghe, S., vd. 2017. Genome re-sequencing reveals the history
of apple and supports a two-stage model for fruit enlargement. Nature

Communications, 8: 249.

Nicolas, D., Jean, M.C., Gareth, L., vd. 2017. High-quality de novo assembly of the
apple genome and methylome dynamics of early fruit development. Nature
Genetics, 49: 1099-1106.

Nystedt, B., Street, N.R., Wetterbom, A., vd. 2013 The Norway spruce genome

sequence and conifer genome evolution. Nature, 497: 579-584.

Paydas, S., Eti, S., Gulcan, R., Derin, K., Yilmaz, K.U., 2006. In Vitro Investigations on
Polen Quality, Production and Self Incompatibility of Some Apricot Varieties in
Malatya Turkey. Acta Horticulturae, 701: 75-80.

Pilarova, P., Marandel, G., Decroocq, V., Salava. J., Kr8ka, B., Abbott, AG., 2010.
Quantitative trait analysis of resistance to Plum pox virus in the apricot F1

progeny ‘Harlayne’ x ‘Vestar’. Tree Genetics and Genomes, 6: 467-475.

Potter, D., Gao, F., Bortiri P.E., Oh, S.H., Baggett, S., 2002. Phylogenetic relationships
in Rosaceae inferred from chloroplast matK and trnL- trnF nucleotide sequence
data. Plant Systematics and Evolution, 231: 77-89.

Passaro, M., Geuna, F., Bassi, D., Cirilli, M., 2017. Development of a high-resolution
melting approach for reliable and cost-effective genotyping of PPVres locus in

apricot (P. armeniaca). Molecular Breeding, 37(6).

Polédk, J., 1994. Breeding to resistance to plum pox potyvirus in the Czech Republic.
EPPO Bulletin, 24: 781-782.

Polak, J., Oukropec, I., Kominek, P., Kr8ka, B., Bitbova, M., 1997. Detection and
evaluation of resistance of apricots and peaches to Plum pox virus. Z. Pfl.-
Krankh. Pfl.-Schutz., 104: 466-473.



50

Rubio, M., Audergon, J.M., Martinez-Gémez, P., Dicenta, F., 2007. Testing genetic
control hypothesis for Plum pox virus (Sharka) resistance in apricot, Scientia
Horticulturae, 112: 361-365.

Rubio, M., Pascal, T., Bachellez, A., Lambert, P., 2010. Quantitative trait loci analysis
of Plum pox virus resistance in Prunus davidiana P1908: new insights on the
organization of genomic resistance regions. Tree Genetics and Genomes, 6:
291-304.

Rubio, M., Ruiz, D., Egea, J., Martinez-Gomez, P., Dicenta, F., 2014. “Opportunities of
marker-assisted selection for Plum pox virus resistance in apricot breeding

program. Tree Genetics and Genomes, 10: 513-525.

Rui, G., Yunpeng, Z., He, Z., vd. 2016. Draft genome of the living fossil Ginkgo biloba.
Science, 5: 49.

Salojérvi, J., Smolander, O.P., Nieminen, K., vd. 2017. Genome sequencing and
population genomic analyses provide insights into the adaptive landscape of
silver birch. Nature Genetics, 49: 904-912.

Shirasawa, K., Isuzugawa, K., Ikenaga, M., vd. 2017. The genome sequence of sweet
cherry (Prunus avium) for use in genomics-assisted breeding. Oxford. 24: 499—
508.

Sicard, O., Marandel, G., Soriano, J.M., Lalli, D.A., Lambert, P., Salava, J., Badenes,
M., Abbott, A., Decroocq, V., 2008. Flanking the major plum pox virus

resistance locus in apricot with co-dominant markers (SSRs) derived from
candidate resistance genes. Tree Genetics & Genomes, 4: 359-365.

Singh, R., Ong-Abdullah, M., Low, L., vd. 2013. Oil palm genome sequence reveals
divergence of interfertile species in Old and New Worlds. Nature, 500: 335-
341.

Stanke, M., Morgenstern, B., 2005. AUGUSTUS: a web server for gene prediction in
eukaryotes that allows user-defined constraints. Nucleic Acids Research,
33(suppl 2): W465-W467.

Soriano, J.M., Domingo, M.L., Zuriaga, E., Romero, C., Zhebentyayeva, T., Abbott,

A.G., Badenes, M.L., 2012. Identification of simple sequence repeat markers



o1

tightly linked to plum pox virus resistance in apricot. Molecular Breeding, 30:
1017-1026.

Syrgiannidis, G., Mainou, A., 1991. Two new apricot varieties resistant to sharka (plum
pox) disease created by crossing, in: Deuxiémes rencontres sur |’abricotier,

Avignon, France, p. 136.

Teber, S., Ceylan, A., Giircan, K., Candresse, T., Ulubas Serce, C., Akbulut, M.,
Kaymak, S., Akbas, B., 2019. Genetic diversity and molecular epidemiology of
the T strain of Plum pox virus. Plant Pathology, 68: 755-763.

Teber, S., Giircan, K., 2016. Recombination analysis of 51 PPV isolates including 10
genomes of PPV-M lIstanbul. Acta Horticulturae, 1163: 85-92.

Tuskan, G.A., DiFazio, S., Jansson, S. vd. 2006. The Genome of Black Cottonwood,
Populus trichocarpa. Science, 313: 1596-1604.

Unver, T., Wu, Z., Stercke, L., vd. 2017. Genome of wild olive and the evolution of oil
biosynthesis. Proceedings of the National Academy of Sciences, 114 (44):
E9413-E9422.

Ulubas Serce, C., Candresse, T., Svanella-Dumas, L., Krizbali, L., Gazel, M., Caglayan,
K., 2009. Further characterization of a new recombinant group of Plum pox
virus isolates, PPV-T, found in orchards in the Ankara province of Turkey.
Virus Research, 142: 121-126.

Ulubas Serge, C., Gazel, M., Caglayan, K., Asma, B.M., Badenes, M.L., 2013.
Screening for resistance to plum pox virusin some local Turkish apricot
cultivars and their crosses by molecular markers. Acta Horticulturae, 1063:
123-128.

Unal, M.S., Sahin, M., Olmez, H., Celik, B., Asma, B.M., Bas, M., 1999. Soguklara
Dayanikli Ge¢ Cigek Agan Kurutmalik Kayis1 Cesitlerinin Melezleme Yolu ile
Elde Edilmesi (Asama I)”, TAGEM/IY/96-06-02—-014.

Unek, C., 2015. Seftali, Nektarin ve Kayisilarda Sarka Hastaligina Dayaniklilik Islahi

Uzerine Arastirmalar. Cukurova Universitesi, Adana, Doktora Tezi.

Velasco, R., Zharkikh, A., Affourtit, J., vd. 2010. The genome of the domesticated
apple (Malus x domestica Borkh.). Nature Genetics, 42: 833-839.



52

Venter, J.C., vd. 2001. The sequence of the human genome. Science, 291: 1304-1351.

Verde, 1., Abbott, A., Scalabrin, vd. 2013. The high-quality draft genome of peach
(Prunus persica) identifies unique patterns of genetic diversity, domestication

and genome evolution. Nature Genetics, 45: 487-496.

Vera Ruiz, E.M., Soriano, J.M., Romero, C., Zhebentyayeva, T., Terol, J., Zuriaga, E.,
Llacer, G., Abbott, A.G., Badenes, M.L., 2011. Narrowing down the apricot
Plum pox virus resistance locus and comparative analysis with the peach

genome syntenic region. Molecular Plant Pathology, 12: 535-547.

Vilanova, S., Romero, C., Abbott, A.G., Llacer, G., Badenes, M. L., 2003. An apricot
F2 progeny linkage map based on SSR and AFLP markers, mapping PPV
resistance and self-incompatibility traits. Theoretical and Applied Genetics,
107: 239-247.

Yildiz, A., 1995. Baz1 Yerli ve Yabanci Kayisi Cesitlerinde Melezleme Islah1 Uzerine

Arastirmalar. Cukurova Universitesi Ziraat Fakiiltesi, Doktora Tezi.

Yildiz, A., Kagka, N., 1995. Sofralik Kayisi Islah Calismalarindan Elde Edilen Umutlu
Tiplerin Baz1 Kalite Ozellikleri. Tiirkiye II. Ulusal Bahge Bitkileri Kongresi 1:
125-129.

Wang, L., He, F., Huang, Y., He, J., Yang, S., Zeng, J., Deng, C., Jiang, X., Fang, Y.,
Wen, S., Xu, R, Yu, H., Yang, X., Zhong, G., Chen, C., Yan, X., Zhou, C.,
Zhang, H., Xie, Z., Larkin, R.M., Deng, X., Xu, Q., 2018. Genome of Wild
Mandarin and Domestication History of Mandarin. Molecular Plant, 11: 1024—
1037.

Wu, W, Yang, Y.L., He, W.M., vd. 2016. Whole genome sequencing of a banana wild
relative Musa itinerans provides insights into lineage-specific diversification of

the Musa genus. Scientific Reports, 6: 31586.

Xavier, A., Jerome, S., Jean, M.A., vd. 2011. The genome of Theobroma cacao. Nature
Genetics, 43: 101-108.

Xu, Q., Chen, L.L., Ruan, X., vd. 2013. The draft genome of sweet orange (Citrus

sinensis). Nature Genetics, 45: 59-68.



53

Yilmaz, K.U., Basbug, B., Giircan, K., Pinar, H., Halasz, J., Ercisli, S., Uzun, A,
Cocen, E., 2016. S-Genotype profiles of Turkish apricot germplasm. Notulae
Botanicae Hort1 Agrobotanic1 Cluj-Napoca 1: 67—71.

Yilmaz, K.U., Taner, O., Sahin, M., Saglam Okur, N., Oztiirk, B., Celik, B., 2010.
Kendiyle Uyusmaz Aprikoz (Salak) ve Sekerpare Kayis1 Cesitleri icin Uygun

Tozlayicilarin Belirlenmesi. Alatarim, 9: 8-13.

Yilmaz, K.U., 2008. Phenological, morphological and pomological characteristics of
some local apricot genotypes and determination of their genetic realationships

and self-incompatibility by molecular markers”. Cukurova Univ. Adana, Turkey

(in Turkish), Phd. Thesis.

Zhang, Q., Chen, W., Sun, L., vd. 2012. The genome of Prunus mume. Nature

Communications, 3: 1318.

Zimin, A., Stevens, K.A., Crepeau, M.W., vd. 2014. Sequencing and Assembly of the
22-Gb Loblolly Pine Genome. Genetics, 196: 875-890.

Zuriaga, E., Romero, C., Blanca, J.M., Badenes, M.L., 2018. Resistance to Plum Pox
Virus (PPV) in apricot (Prunus armeniaca L.) is associated with down-regulation
of two MATHd genes. BMC Plant Biology, 18: 1-13.

Zuriaga, E., Soriano, J.M., Zhebentyayeva, T., Romero, C., Dardick, C., Caiizares, J.,
Badenes, M.L., 2013. Genomic analysis reveals MATH gene(s) as candidate(s)
for Plum pox virus (PPV) resistance in apricot (Prunus armeniaca L.).
Molecular Plant Pathology, 14: 663-77.



54

EKLER

EK 1. Fonksiyonu tanimalanan 12393 gen bolgesinin ilk 100 adetinin listesi

Query
Accession Description Length
XP_008227773.1 XP_008227773.1 PREDICTED: 60S ribosomal protein L6-like [Prunus mume] 1 233
XP_008236940.1 XP_008236940.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103335693 [Prunus mume] 1 89

XP_007206805.1 licodione synthase [Prunus persica] ONI00391.1 hypothetical protein
XP_007206805.1 PRUPE_6G086200 [Prunus persica] 1 569

XP_008229287.1 XP_008229287.1 PREDICTED: elongation factor Ts, mitochondrial [Prunus mume] 1 369

XP_008238454.1 PREDICTED: phosphatidylserine decarboxylase proenzyme 1,
XP_008238454.1 1 431

mitochondrial isoform X1 [Prunus mume] XP_016651243.1 PREDICTED: phosphatidylserine


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008227773.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008236940.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_007206805.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008229287.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008238454.1

XP_008223006.1

XP_008226621.1

XP_008241487.1

XP_008226490.1

XP_007207513.1

decarboxylase proenzyme 1, mitochondrial isoform X1 [Prunus mume] XP_016651244.1
PREDICTED: phosphatidylserine decarboxylase proenzyme 1, mitochondrial isoform X2

[Prunus mume]

XP_008223006.1 PREDICTED: probable E3 ubiquitin-protein ligase LUL4 [Prunus mume]

XP_008226621.1 PREDICTED: proton pump-interactor 1 isoform X1 [Prunus mume]
XP_008226622.1 PREDICTED: proton pump-interactor 1 isoform X1 [Prunus mume]
XP_016648617.1 PREDICTED: proton pump-interactor 1 isoform X2 [Prunus mume]

XP_008241487.1 PREDICTED: uncharacterized acetyltransferase At3g50280-like [Prunus

mume]

XP_008226490.1 PREDICTED: G patch domain-containing protein 8 [Prunus mume]

XP_007207513.1 uncharacterized protein LOC18772805 [Prunus persica] XP_008243990.1
PREDICTED: uncharacterized protein LOC103342169 [Prunus mume] XP_008243992.1
PREDICTED: uncharacterized protein LOC103342171 [Prunus mume] XP_021800995.1
uncharacterized protein LOC110745222 isoform X1 [Prunus avium] XP_021800997.1
uncharacterized protein LOC110745222 isoform X2 [Prunus avium] ONI03000.1

428

536

445

635

96

55


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008223006.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008226621.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008241487.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008226490.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_007207513.1

XP_008219247.2

XP_021830293.1

XP_008243039.1

XP_008223351.2

XP_021832524.1

XP_008224300.1

XP_008224371.1

XP_008224139.1

hypothetical protein PRUPE_6G232500 [Prunus persica]

XP_008219247.2 PREDICTED: VIN3-like protein 2 [Prunus mume]

XP_021830293.1 uncharacterized protein LOC110770462 [Prunus avium]

XP_008243039.1 PREDICTED: probable inactive 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase

AOP2 [Prunus mume]

XP_008223351.2 PREDICTED: probable pectinesterase/pectinesterase inhibitor 47 [Prunus

mume]

XP_021832524.1 disease resistance protein RPP8-like [Prunus avium]

XP_008224300.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103324042 [Prunus mume]

XP_008224371.1 PREDICTED: electron transfer flavoprotein subunit beta, mitochondrial

[Prunus mume]

XP_008224139.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103323897 [Prunus mume]
XP_008224140.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103323897 [Prunus mume]

629

515

316

289

224

376

246

802

56


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008219247.2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_021830293.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008243039.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008223351.2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_021832524.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008224300.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008224371.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008224139.1

XP_008236921.1

XP_007219016.1

XP_016648776.1

XP_008226678.1

XP_021812548.1

XP_021814092.1

XP_008241468.1

ONI04053.1

XP_008226716.1

XP_008234014.1

XP_008236921.1 PREDICTED: SNF1-related protein kinase regulatory subunit gamma-1-like

isoform X2 [Prunus mume]

XP_007219016.1 uncharacterized protein LOC18784838 [Prunus persica] ONI23255.1
hypothetical protein PRUPE_2G177700 [Prunus persica]

XP_016648776.1 PREDICTED: germinal center kinase 1 [Prunus mume]

XP_008226678.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103326248 [Prunus mume]

XP_021812548.1 myosin heavy chain, skeletal muscle [Prunus avium]

XP_021814092.1 LOW QUALITY PROTEIN: FIP1[V]-like protein [Prunus avium]

XP_008241468.1 PREDICTED: protein RALF-like 34 [Prunus mume]

ONI04053.1 hypothetical protein PRUPE_6G299400 [Prunus persica]

XP_008226716.1 PREDICTED: dynein light chain LC6, flagellar outer arm [Prunus mume]

XP_008234014.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103332996 isoform X2 [Prunus
mume] XP_016650188.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103332996 isoform X2

323

343

719

378

65

1484

175

120

94

203

57


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008236921.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_007219016.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_016648776.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008226678.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_021812548.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_021814092.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008241468.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=ONI04053.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008226716.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008234014.1

XP_016648092.1

XP_008225088.2

XP_008230141.1

XP_008234600.1

XP_008242969.1

XP_008234199.1

XP_008225981.1

XP_016650011.1

ONI01883.1

[Prunus mume]

XP_016648092.1 PREDICTED: U11/U12 small nuclear ribonucleoprotein 25 kDa protein

[Prunus mume]

XP_008225088.2 PREDICTED: monothiol glutaredoxin-S17 [Prunus mume]

XP_008230141.1 PREDICTED: pentatricopeptide repeat-containing protein At3g46790,

chloroplastic-like [Prunus mume]

XP_008234600.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103333529 [Prunus mume]

XP_008242969.1 PREDICTED: CBL-interacting serine/threonine-protein kinase 6 [Prunus

mume]

XP_008234199.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103333182 [Prunus mume]

XP_008225981.1 PREDICTED: 17.6 kDa class | heat shock protein-like [Prunus mume]

XP_016650011.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC107881220 [Prunus mume]

ONI01883.1 hypothetical protein PRUPE_6G164700 [Prunus persica]

216

464

316

162

432

499

160

95

240

58


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_016648092.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008225088.2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008230141.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008234600.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008242969.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008234199.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_008225981.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=XP_016650011.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nuccore&cmd=search&term=ONI01883.1

XP_007222946.1

XP_006384178.1

XP_008236907.1

XP_008244205.1

XP_008224150.1

XP_016648757.1

0OIv92414.1

XP_008225065.1

XP_008352605.1

XP_007222946.1 annexin D5 [Prunus persica] ONI35192.1 hypothetical protein
PRUPE_1G521500 [Prunus persica] ONI35193.1 hypothetical protein PRUPE_1G521500
[Prunus persica] ONI35194.1 hypothetical protein PRUPE_1G521500 [Prunus persica]
ONI35195.1 hypothetical protein PRUPE_1G521500 [Prunus persica]

XP_006384178.1 hypothetical protein POPTR_0004s09260g, partial [Populus trichocarpa]
ERP61975.1 hypothetical protein POPTR_0004s09260g, partial [Populus trichocarpal]

XP_008236907.1 PREDICTED: protein RADIALIS-like 3 [Prunus mume]

XP_008244205.1 PREDICTED: bifunctional protein FolD 1, mitochondrial [Prunus mume]

XP_008224150.1 PREDICTED: 50S ribosomal protein L28, chloroplastic [Prunus mume]

XP_016648757.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103326284 isoform X3 [Prunus

mume]

01V92414.1 hypothetical protein TanjilG_23014 [Lupinus angustifolius]

XP_008225065.1 PREDICTED: tetraspanin-19-like [Prunus mume]

XP_008352605.1 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: uncharacterized acetyltransferase

317

103

106

365

154

274

895

177

337
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KV102679.1

KRH20918.1

XP_008246305.1

XP_007222578.1

XP_021813719.1

XP_008241488.2

CAN83316.1

XP_007210268.1

XP_007199679.1

At3g50280-like [Malus domestica]

KV102679.1 SUMO-conjugating enzyme Ubc9 [Cynara cardunculus var. scolymus]

KRH20918.1 hypothetical protein GLYMA _13G209400 [Glycine max]

XP_008246305.1 PREDICTED: serine/threonine-protein kinase haspin [Prunus mume]

XP_007222578.1 protein EXORDIUM [Prunus persica] ONI35177.1 hypothetical protein
PRUPE_1G520700 [Prunus persical]

XP_021813719.1 CASP-like protein 4C1 [Prunus avium]

XP_008241488.2 PREDICTED: transcription factor HEC2 [Prunus mume]

CAN83316.1 hypothetical protein VITISV_023579 [Vitis vinifera]

XP_007210268.1 probable methyltransferase PMT21 [Prunus persica] XP_020418887.1
probable methyltransferase PMT21 [Prunus persica] ONI05720.1 hypothetical protein
PRUPE_5G021100 [Prunus persica]

XP_007199679.1 cellulose synthase A catalytic subunit 4 [UDP-forming] [Prunus persica]

81

293

629

331

182

159

81

647

1056
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XP_016651583.1

XP_007218507.1

XP_007204206.1

ONI33610.1

XP_008243031.1

XP_021801202.1

XP_007214284.2

XP_016646984.1

ONH93170.1 hypothetical protein PRUPE_8G216900 [Prunus persical

XP_016651583.1 PREDICTED: UDP-glycosyltransferase 74F2-like [Prunus mume]

XP_007218507.1 ubiquitin-conjugating enzyme E2 7 [Prunus persica] ONI24295.1
hypothetical protein PRUPE_2G232800 [Prunus persica]

XP_007204206.1 leucine aminopeptidase 1 [Prunus persica] ONH98710.1 hypothetical
protein PRUPE_7G262900 [Prunus persical]

ONI33610.1 hypothetical protein PRUPE_1G435700 [Prunus persical

XP_008243031.1 PREDICTED: DNA-directed RNA polymerase 3, chloroplastic [Prunus

mume]

XP_021801202.1 putative B3 domain-containing protein 0s03g0621600 [Prunus avium]

XP_007214284.2 uncharacterized protein At4g26485 [Prunus persica] ONI11899.1
hypothetical protein PRUPE_4G133400 [Prunus persica]

XP_016646984.1 PREDICTED: glutamate receptor 2.7-like [Prunus mume]

409

206

597

646

929

206

192

845
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XP_008246283.1

XP_008226127.1

XP_007223872.1

XP_010913891.1

XP_008232977.1

XP_008234218.1

XP_021831077.1

XP_007201041.1

XP_008235605.1

XP_008246283.1 PREDICTED: glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase 4, chloroplastic

isoform X2 [Prunus mume]

XP_008226127.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103325722 [Prunus mume]

XP_007223872.1 protein MIZU-KUSSEI 1 [Prunus persica] XP_008220157.1 PREDICTED:
protein MIZU-KUSSEI 1 [Prunus mume] ONI33700.1 hypothetical protein PRUPE_1G441600

[Prunus persica]

XP_010913891.1 PREDICTED: CMP-sialic acid transporter 2 isoform X3 [Elaeis guineensis]

XP_008232977.1 PREDICTED: pentatricopeptide repeat-containing protein At3g61520,

mitochondrial [Prunus mume]

XP_008234218.1 PREDICTED: 60S ribosomal protein L36-3-like [Prunus mume]

XP_021831077.1 uncharacterized protein LOC110771138 [Prunus avium]

XP_007201041.1 aminoacylase-1 isoform X2 [Prunus persica] ONH92575.1 hypothetical
protein PRUPE_8G181800 [Prunus persical

XP_008235605.1 PREDICTED: glutathionyl-hydroquinone reductase YqjG [Prunus mume]

=

595

382

233

360

776

118

429

440

397
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XP_020424286.1

XP_008229851.1

XP_007223433.1

XP_008243017.1

XP_008221173.1

XP_008224008.1

XP_007219433.1

XP_021805718.1

XP_008235583.1

XP_008240291.1

XP_020424286.1 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase At2g24230
[Prunus persica] ONH98700.1 hypothetical protein PRUPE_7G262300 [Prunus persica]

XP_008229851.1 PREDICTED: apoptosis-inducing factor homolog B [Prunus mume]

XP_007223433.1 uncharacterized protein LOC18789810 [Prunus persica] ONI26300.1
hypothetical protein PRUPE_1G015800 [Prunus persica]

XP_008243017.1 PREDICTED: eukaryotic translation initiation factor [Prunus mume]

XP_008221173.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103321169 [Prunus mume]

XP_008224008.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103323774 [Prunus mume]

XP_007219433.1 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 1 isoform X1 [Prunus persica]
ONI23771.1 hypothetical protein PRUPE_2G207200 [Prunus persical

XP_021805718.1 uncharacterized protein LOC110749832 [Prunus avium]

XP_008235583.1 PREDICTED: uncharacterized protein LOC103334402 [Prunus mume]

XP_008240291.1 PREDICTED: WUSCHEL-related homeobox 1 [Prunus mume]

868

281

169

803

155

89

178

340

126

403
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XP_020410811.1

XP_021820508.1

XP_008221282.1

XP_016649830.1

ONI04539.1

ONI04052.1

XP_007199807.1

XP_020411595.1

XP_020410811.1 uncharacterized protein LOC109946680 isoform X2 [Prunus persica]

XP_021820508.1 disease resistance response protein 206-like [Prunus avium]

XP_008221282.1 PREDICTED: L10-interacting MYB domain-containing protein-like [Prunus

mume] XP_008221283.1 PREDICTED: L10-interacting MYB domain-containing protein-like

[Prunus mume] XP_008221284.1 PREDICTED: L10-interacting MYB domain-containing

protein-like [Prunus mume] XP_008221285.1 PREDICTED: L10-interacting MYB domain-

containing protein-like [Prunus mume]

XP_016649830.1 PREDICTED: cleavage and polyadenylation specificity factor subunit 2

isoform X3 [Prunus mume]

ONI04539.1 hypothetical protein PRUPE_6G326900 [Prunus persica]

ONI04052.1 hypothetical protein PRUPE_6G299300 [Prunus persica]

XP_007199807.1 diaminopimelate decarboxylase 1,

ONH91092.1 hypothetical protein PRUPE_8G092300 [Prunus persica]

chloroplastic

[Prunus persical

XP_020411595.1 pentatricopeptide repeat-containing protein At1g71490 [Prunus persica]

ONI35714.1 hypothetical

protein

PRUPE_1G551000

[Prunus

persical

ONI35715.1

272

121

362

360

80

191

503

509
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XP_008246302.1

XP_008223382.1

XP_008227841.1

XP_008245297.1

ONI106225.1

XP_008240163.1

ONI13000.1

hypothetical protein PRUPE_1G551000 [Prunus persica] ONI35716.1 hypothetical protein
PRUPE_1G551000 [Prunus persical

XP_008246302.1 PREDICTED: probable receptor-like protein kinase At5g18500 [Prunus
mume] XP_008246303.1 PREDICTED: probable receptor-like protein kinase At5g18500
[Prunus mume] XP_008246304.1 PREDICTED: probable receptor-like protein kinase
At5g18500 [Prunus mume]

XP_008223382.1 PREDICTED: probable prefoldin subunit 3 [Prunus mume] XP_021808795.1

probable prefoldin subunit 3 [Prunus avium]

XP_008227841.1 PREDICTED: stachyose synthase-like [Prunus mume]

XP_008245297.1 PREDICTED: protein LURP-one-related 15-like [Prunus mume]

ONI06225.1 hypothetical protein PRUPE_5G048400 [Prunus persica]

XP_008240163.1 PREDICTED: peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP17-2, chloroplastic

[Prunus mume]

ONI13000.1 hypothetical protein PRUPE_4G196700 [Prunus persica]

510

190

884

213

127

271

108
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XP_020418551.1

XP_008221947.1

XP_021802114.1

66

XP_020418551.1 uncharacterized protein LOC109948957 [Prunus persica] XP_020418552.1
uncharacterized protein LOC109948957 [Prunus persica] 1 641

XP_008221947.1 PREDICTED: D-cysteine desulfhydrase 2, mitochondrial [Prunus mume] 1 457

XP_021802114.1 GDSL esterase/lipase At4g16230-like [Prunus avium] 2 473
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