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Ozet

Transpozonlar DNA {izerinde bulunan ve hareket halinde olan genetik elementlerdir. Bu elementler organizmanin hastalanmasina neden
olabilecegi gibi istenilen 6zelliklerin daha da ¢ok salgilanmasini saglayabilir. Arabidopsis thaliana yaygin yasam alanina sahip, genomu
kiigiik ve tek yillik bir bitkidir. Bu 6zelliklerinden dolay: tim genomunun genetik sekans yapilmistir ve bu genetik sekansa internet araciligi
ile erigmek mimkiindiir. Bu ¢aliymanin amact Arabidopsis thaliana bitkisi tizerinde bulunan LTR retrotranspozonlarin yerlerinin
belirlenmesi ve goriintiilenmesidir. Calisma i¢in Arabidopsis thaliana’ya ait olan genetik sekanslar ve bilinen transpozonlar internet
kullanilarak indirilmis, bunlar arasinda eslesme olup olunmadigini belirlemek icin BLAST’lama islemi gergeklestirilmistir. BLAST lama
sonucu elde edilen veriler, Arabidopsis thaliana {izerinde transpozonlarin varhigini gostermektedir. BLAST lama sonuglari Sequel Pro
programinda olusturulmus veritabanina aktarilmistir. Bu veritabani kullanilarak Python programlama dilinde algoritma yazilmistir. Elde
edilen ¢ikti Integrative Genomics Viewer programina aktarilmistir. Integrative Genomics Viewer sonuglari ile Arabidopsis thaliana’ya ait
bes kromozom {izerinde de transpozonlarin oldugu gériintiilenmistir. Elde edilen gorintiiler saglikli bir Arabidopsis thaliana’ya ait oldugu
i¢in bu goriintiilerden yola ¢ikilarak, transpozon kaynakli hastaliklar belirlenebilip, gereken tedavi yontemleri de gelistirilebilir.
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Finding and Visualization of LTR Retrotransposons in Arabidopsis thaliana

Abstract

Transposons are mobile genetics elemets found in DNA. These elements could contribute to cause diaseses or produce desired genes
more. Arabidopsis thaliana has a widespread, small genome and it is an annual plant. Thanks to these properties scientists sequenced all
genome of A. thaliana. It is easy to access the sequences via internet. In this study we aimed to find and visualize LTR retrotransposons in A.
thaliana. For the study, all genome sequences belonging to A. thaliana, and known LTR retrotransposons downloaded using Internet. To
prove existence of transposons in A. thaliana, BLAST was done between the genome sequences and the LTR retrotransposons. Outputs of
BLAST were transferred to database created in Sequel Pro application. Using the database algorithms was written in Python. Output of the
algorithms was used in Integrative Genomics Viewer application to visualize retrotransposon in A. thaliana. As a result it was proven all
chromosomes of A. thaliana had retrotransposons LTR. This information could allow scientists to develop new treatment techniques.
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GIRIiS TE’s bulunurken, bakteri ve basit okaryotlarda bu oran

%>5’in altindadir (5, 6). Tranpozonlar tipik olarak DNA

. . . . . . Transpozonlari ve Retroelemetler olarak
Arabidopsis  thaliana, sistematikte  lahagiller siniflandirilabilirler (Resim 2. (7)).

(Brassicaceae) ailesinde yer alan, fare kulag: teresi olarak
bilinen tek yillik, gicekli bir bitkidir (1) (Resim 1.). insan
Genom Projesi (IGP) c¢alismalari sirasinda  farkli

orga_nizmalarm da genom projeleri yapilmigtir. Arabidopsis Bundan dolay1 DNA transpozonlart genom iizerinde daha
thaliana da, genis yetisme sahasina sahip, ¢ok tohum veren, az miktarda bulunurlar.

mutant ¢esitleri olaran, az kromozomlu bir bitki 1953  yilinda DNA’mn  molekiil  yapisinin
oldugundan genom sekansi yapilmig ve model bir belirlenmesinden sonra molekiiler biyoloji alaninda biiyiik
organizmalardan  birisi olmustur (2). Biitin genomu gelismeler yaganmustir.  Yeni nesil dizilime teknolojileri
sekanslanmnls olup, internet tizerinden bu verilere ulusmak sayesinde birgok canliya ait biitiin genom verileri kolayca
hizl ve de dcretsizdir. . . dizilenebilmektedir (9). Dizilenme sonucu elde edilen

Transpozabl elementler (TE’s) bir hiicrenin genomunda bilgilerin yorumlanmasi biiyik sorun haline gelmistir
hareket edebjlen “‘smraylcl gen.le.r” glgrak bilinirler. Bu (Resim 4.)(10). Bu sorunu ¢ozebilmek icin biyoloji bilimi,
clementler ozellikle gen  aktivitesini kontrol = ederek pijici teknolojilerine ihtiyag duymustur. Bu iki bilimin
genomun evrimlesmesi tizerine Snemli etkileri vardir (3). birlesmesi sonucu biyoinformatik adi verilen yeni bir bilim

C,?hsll.an, l?iitiin 6kaq oFlarda hemen hemen  varligt dali dogmustur (11). Biyoinformatigin temel hedefleri,
gosterilmistir (4). Gelismis organizmalarin genoml'ar'u?da artan bilgiye kolayca ulasabilmek icin bu bilgileri
olduk¢a fazla bulunan TE’s, tekrar eden DNA dizisine toplamak, yonetmek ve biyoloji biliminde yasanan

sahiptirler. Insan, piring, fare genomunda %40’dan fazla problemleri ¢ozmektir (12).

Retroelementler “kopyala-yapistir” mekanizmasi ile bir
yerden bagka yere hareket ederlerken, DNA transpozonlari
“kes-yapistir” mekanizmastyla yer degistirirler (Resim 3.).
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Bu ¢alismada amag, tiim genomu sekanslanmig olan
Arabidosis thaliana’ya ait olan LTR retrotranspozonlarin,
Python yazilim dili kullanilarak yerlelerinin belirlenmesi ve
Integrative Genomics Viewer (IGV) programu ile yerlerinin
goriintiilenmesidir.
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Resim 1. Arabidopsis thaliana‘ya ait goriintiiler
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veri tabam saklanan veri tipi dizi sayisi
1986 2001
EMBL-GENBANK Niikleotid dizileri 9978 14976310
SWISSPROT Protein dizileri 4060 114033
PDB Protein yapisi 296 16973

Resim 3. Yeni nesil dizileme araglarinin artmasi sonucu
elde edilen dizi sayis1 miktarinin artist

MATERYAL METOT

Bu calismada kullanilan Arabidosis thaliana’ya ait olan
tim genom dizileri
(ftp://fftp.ncbi.nIm.nih.gov/genomes/Arabidopsis_thaliana/)
sitesinden indirilmistir. LTR retrotranspozonlari ise Gypsy
Database 2 veritabanindan
(http://gydb.org/index.php/Ty3/Gypsy) indirilmistir.

LTR retrotranspozonlarin Arabidosis thaliana ‘da
varligini  gosterebilmek icin  BLAST’lama  islemi
gerceklestirilmigtir. BLAST sonuglart Sequel Pro veri
tabani programina aktarilmistir. LTR retrotranspozonlart 5°
LTR ve 3° LTR uglant ile bu uglar arasinda yer alan
proteinlerden olugmaktadir (Resim 5.(13).) Bu yapisindan
dolayr Python programlama dilinde algoritma yazilirlen
once LTR retrotranspozonlara ait 5° LTR uglan
bulunmugtur. Her bir 5> LTR uglan i¢in ayni isimli aynm
krozomda yer alan 3’ LTR uglart bulunmustur. En son
olarak 5° LTR uglart ile 3* LTR uglar1 arasinda kalan aym
isimli LTR proteinleri bulunmustur. Bu {i¢ kisim
birlestirilerek algoritmanin ¢iktis1 alinmistir. IGV programi
eff3 uzantili ¢iktilart kabul ettiginde elde edilen Python
ciktisinin uzantist
(http://www.sequenceontology.org/resources/gff3.html)
internet adresindeki yonergerler kullanilarak gff3 formatina
doniistirlmiistiir. Elde edilen bu sonuglar IGV programina
aktarilmistir.

SONUCLAR

Python programlama dili kullanirak yazilan algoritma
sonucu Arabidosis thaliana‘nin LTR retrotranspozonlara
sahip oldugu bulunmustur. Bu retrotranspozonlarin
yerlerinin goriintiilenmesi igin kullanilan IGV sonuglari
Arabidosis thaliana‘nin  biitiin  kromozomlarinda LTR
retrotranspozonlarin varligimi gostermistir. 1., 3., ve 5.
kromozomlarda bu retrotrasnpozonlar daha ¢ok sentromer
bolgelerinde kiimelenmis olarak bulunmusken, 2. Ve 4.

Resim 2 DNA ve ARNA transozonlarlmp (Retrotranspozonlz_ir)_ kromozomlarda  telomer  bélgelerinde  bulunduklar:
transpozisyon mekanizmasi. DNA transpozisyon sirasinda kendini Sriintiilenmistir (Resim 6.)
cogaltmaz (kes-yapistir), sayist sabit kalirken; Retrotranspozonlar g § o
kendilerini ¢ogaltirlar (kopyala-yapistir), sayilari artar.(8)
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Resim 4. Transpozabl Elementlerin siniflandirilmas.
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Resim 5. LTR Retrotranspozonlarinin yapist.
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Resim 6. IGV goriintii sonuglari.
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