Evrimsel genomiks

Molekuler biyologlari evrimsel
biyologlara donusturdu

Model organizma vs calisilan herhangi
bir organizma (tur) zithgini
asindirmakta

o0

iki calisma sistemi ekseninde yutiltyor

Hipotez-model kurumu eksenli
populasyon biyolojisi yaklagimi: bir
problem matematiksel olarak soyut
bicimde tanimlanir, veriler modele
uygunluklari agisindan sinanir-basit,
gerceklige cogu kez uymayan,
genomik verilerin modelden bluyuk
sapma gostermesi ile tipik.

HMS Beagle’'in gezisine benzer; ne ile
karsilagilacagi bilinmeden yapilan
kesif yolculugu: genomlarin nasil
farklilastigini gosterebilmesiyle tipik-
klasik model kurgusundan bagimsiz
olmakla-tipki 1800’lerin doga tarihi
calismalarindaki gibi-buyuk bir bilme
isathi yaratan veri kataloglama ile tipik
(Clark, 2006). TANIMLAYICI
GENOMIKS.



TANIMLAYICI GENOMIKS

 Genom yapisinin isaret ettigi gercekler
v Duplikasyonlarin genetik cesitlilik yaratici rolli

- insan genomundaki duplikasyonlarin 1/3’'ten fazlasinin sempanze
genomunda blunmamasi; duplikasyon surecinin, en yakin ortak
atadan bu yana, tekli nukleotid yer degistirim surecinin yaptigindan

daha fazla nukleotid degisimi olusturmasi.

v sinteninin devam ettiriimesindeki degiskenlik

- rastgele bir olgu ya da iglevsel bir nedeni olan genomik bir
organizasyon duzeyine dikkat ceken bir durum?



TANIMLAYICI GENOMIKS

v Genom buyuklagu analizleri: islevsel

nedenselligi olan genom kuculmeleri

- genlere ihtiyac duyulmadigi zaman-ozellikle parazitik bir yasam
tercihi ile-genlerin yitiriimesi.

» Parazitik bitkilerin fotosentezde is gbren 6nemli genlerinden bazilarini
yitirmesi



Carsonella ruddii
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Fig. 1. Relationship between genome sizes and GC content of 358 complete genomies
from Bacteria and Archaea: red indicates Carsonella; blue represents endosym bionts
Ruchnera, Biochmannia, Wiggleswortiia, and Boumannio; vellow, other Bacieria; and
green, Archaea. (Inset) A 46 -diamidino-2-phemylindole—stained bacteriocte of P

Genomu en kuguk organizma-
bakteriyel (psilid ve afid)
simbiyont ~169 Mb

182 ORF : yarisindan fazlasi
(% 52.2) yalnizca translasyon
ve aa sentezine ayriimis

Son derece yogun ve cakisan
genlerden olusmus bir genom

Pek cok yasamsal iglev geni
bulunmuyor

Ozsu ile beslenen pslid ve
afidlerde aa azligina bagl
konvergent (Buchnera ile)
evrim



Buchneria aphidicola BCc

Fig. 1. Microscopic analysts of
C cedr bacteriocytes, Semthin
section showing two types of
bacteriocytes, identifiable by
their different tonality with
toluidin blue. P, primary symbt
ont (8. aphidicola); 5, secondary
symbiont (5. symbiotica); n,
hacteriooyte nucle,

~416 Mb genom
362 protein kodlayici gen
Gen yitimi ile genom kugulmesi

Trp ve riboflavin sentezi yapamiyor
(konakgl kisitlanabiliyor)

DNA onarimi oldukga indirgenmis
(yuksek mutasyon orant)

Nukleotid, kofaktor,hicre zari ve
tasinim sistemi bilesenlerinin
sentezine iligkin ciddi gen yitimi
Ancak pasif metabolit degisimine
olanak veren serbest-difuzyon

Dizileri oldukga hizli evrimlesiyor

dS>dN : Protein kodlayan genlerinin
cogu saflastirici (purifying) segilim
altinda

Serratia symbiotica (bir diger
simbiyont)



Bazi genel yapisal ozellikler

» Hareketli genetik element yayginligi-
horizontal transfer-tur flogenisinden sapma

» Introgression izleri
» |slevsel motifler-korunmus bdlgeler
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Genom buyuklugu evrimi
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Fig. 3. Genome sizes (in megabases) can increase and decrease in
lineages because of events such as genome duplication and reductive
evolution, as illustated in this fungal phviogeny [adapted from (67, &51].
zenome sices were obtained from the National Center for Biotechnology
Information (NCEBI}? Genome biology (www.nchi.nih.gow/Genomes)
database. GD, genome duplicatiorn; RE. reductve evolution.



Prokaryot gen repartuari dinam
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ki tUr arasindaki farkhli§in genom
dagilimi: insan ve sempanze
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Deniz kestanesi genomu
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Funcianal calenaries

814 milyon DNA bazi
23.500 gen

Sanilandan daha karmasik
bagisiklik ve algi-duyu sistemi

Insan ve diger omurgalilarda
da temel islevi olan pek ¢ok
gen

sinekler ve solucanlarda
bulunan bir ¢ok geni icermiyor

Kolopterler,yengecler v.b.’den
daha ¢cok omurgaliya benziyor
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Table 1. Biological process GO categories

Male-specific, n

Femalespecific, n

Both sexes, n

G0 category Fo=5 5=F Fo=5 5=F Fo=5 5=F
Behavlor 1 & & 1 4 15
(9.02 = 10-%) 01,90 % 10-Y (3.10 % 1079 (117 = 10-Y (136 % 1071 (4,93 % 107
Cellular 105 &l 283 138 114 133
(204 = 10-4) B.36 « 10-3) (2.84 = 10-1) (9,49 = 10-1) (246 = 10-5 (1.39 % 10-1)
Developrnant 42 22 134 [} EL] 1
(275 % 10-3) (234 % 10-9) (7.88 % 10-1 (8.11 = 10-1 (885 = 10-7) (6,93 % 1070
Physlalogieal 27 17 441 236 7 423
(.21 21070 .78 % 10-0 {202 = 10-9) 4.27 = 10-Y (327 = 107N (.58« 1070
Regulation il i 108 ki .t T
816 = 10-5) (6.95 « 10-5) (B.66 = 10-3) 2,83 = 10-5 (383w 10-9) (1.81 % 10-1

* D. melanogaster : Hizli eslesen-yavas eslesen

erkek basarisi

* Microarray ile transkript degiskenligi
« 3557 gen etkisine isaret eden transkript degisimi



Kuresel genomiks

Sie

Figure 1. sampling Sites



Kuresel genomiks
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protein : 6.12 milyon protein
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Okunan 7.7 milyon dizi (6.3 milyar b.¢.)
Evrimsel, taksonomik, biyokimyasal farklilik yaratacak binlerce

Bugune dek varligi bilinmeyen yuzlerce protein



