
      
 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Plant MicroRNAs:  Biogenesis, Origin and Evolution 

Abstract 

MicroRNAs (miRNAs) are a class of endogenous, non-coding, short RNAs found in eukaryotic cells. Mature miRNA is an around 22 

nucleotides (nt) long and they are identified in nearly all plants where they play important roles in growth, development and stress responses by 

guiding mRNA cleavage or by repressing translation. However, only limited studies are existent about origin and evolution of miRNAs in plant 
genomes. In recent years, high throughput discovery tools such as next-generation sequencing significantly increased the number of known 

miRNAs and their evolutionary changes in different organisms. To date, many data demonstrate that subsets of miRNA families, which regulate 

ancestral transcription factors, are conserved between plant families, indicating their very ancient origin. In contrast, multiple non-conserved 
miRNAs expressed by any given plant species have a limited phylogenetic distribution, suggesting they are evolutionary young miRNAs. Several 

studies have shown that plants non-conserved miRNAs already largely outnumber their conserved counterparts and plants use highly conserved 

as well as young, lineage specific miRNAs to regulate numerous biological processes.  The aim of this review is to summarize the conservation 
and divergence in plant miRNAs in evolutionary perspectives. 

Keywords: Plant, microRNA, evolution, origin, post transcriptional regulation  

 

 

 

GİRİŞ 
 

1993 yılında Caenorhabditis elegans’da “lin-4” isimli 

küçük, protein kodlamayan RNA’nın lin-14 geninin 3’ 

translasyonu olmayan bölgesine (3’UTR) bağlanarak, gen 

ifadesini düzenlediği keşfedilmiştir [1,2]. İlk miRNA olarak 

bilinen lin-4’ün keşfinden yedi yıl sonra, 2000 yılında yine 

C.elegans’ta bulunan let-7’nin [3], sineklerden insanlara kadar 

birçok türde korunmuş olduğunun bulunmasıyla [4] bu küçük 

RNA’lara verilen önem artmış ve 2001 yılından itibaren küçük 

ve protein kodlamayan bu transkriptler “mikroRNA” olarak 

adlandırılmaya başlanmıştır [5]. 

 

 

 

 

İlk bitki miRNA’ları ise ancak 2002 yılında keşfedilmiştir 

[6]. Bugüne kadar bitkilerden hayvanlara, birçok ökaryotik 

canlıda binlerce miRNA keşfedilmiş ve çevrimiçi miRNA veri 

bankaları oluşturulmuştur [7]. 2001 yılından beri miRNA’larla 

ile ilgili yapılan çalışmalar artarak devam etmektedir 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/). Kamuya açık 

miRNA veritabanı olan miRBase’in (Sürüm 20, Haziran 2013) 

verilerine göre; toplamda 206 türe ait 24521 öncül miRNA ve 

30424 işlevsel miRNA keşfedilmiş, veribankasına 

yüklenmiştir. Bunlardan 6100 öncül miRNA ve 7300 işlevsel 

miRNA 71 bitki türünde tanımlanmış olan miRNA’lardır 

(Şekil 1) (http://www.mirbase.org/). 
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Özet 

MikroRNA (miRNA)’lar ökaryotik hücrelerde bulunan, endojen, kodlama yapmayan kısa RNA’lardır. Hemen hemen tüm bitkilerde 
tanımlanmış olan işlevsel miRNA’lar, yaklaşık 22 nükleotid uzunluğunda olup, mRNA yıkımını yönlendirerek veya translasyonu baskılayarak; 

bitki büyümesi, gelişmesi ve strese verilen cevaplarda önemli rol oynar. Bitki genomunda yer alan miRNA’ların kökeni ve evrimi ile ilgili az 

sayıda çalışma bulunmaktadır. Yeni nesil sekanslama gibi yüksek verimli (high-throughput) araçların kullanılmaya başlamasıyla son on yılda 
tanımlanan miRNA’ların sayısı ve evrimsel değişimleriyle ilgili bilgilerimiz önemli derecede artış göstermiştir. Atasal transkripsiyon faktörlerini 

düzenleyen miRNA’ların bitki familyaları arasında korunduğunu ortaya koyan çalışmalar, miRNA’ların ortak bir kökeni olduğuna işaret 

etmektedir. Korunmuş miRNA’ların aksine herhangi bir bitki türünde ifade edilen, filogenetik olarak kısıtlı bir dağılım gösteren ve evrimsel 
olarak daha genç olduğu düşünülen, çok sayıda korunmamış miRNA da bulunmaktadır. Bitkilerde korunmuş miRNA’ların, belli bir türe ya da 

soya özgü korunmamış miRNA’lardan sayıca çok daha fazla olduğu ve tıpkı korunmuş miRNA’lar gibi bu genç miRNA’ların da çok sayıda 

biyolojik sürecin düzenlemesinde yer aldığı pek çok çalışma ile gösterilmiştir. Bu derleme, evrimsel bir bakış açısıyla bitki miRNA’larının 
korunumu ve farklılaşmasını özetlemeyi amaçlamaktadır. 

 

Anahtar Kelimeler: Bitki, mikroRNA, evrim, köken, post transkripsiyonel düzenleme 

 

Türk Bilimsel Derlemeler Dergisi 6 (2): 140-148, 2013 
ISSN: 1308-0040, E-ISSN: 2146-0132, www.nobel.gen.tr 



141 
D. Koptekin ve L. Y. Aktaş / DERLEME, 6 (2): 140-148, 2013                                                      

 
 

Şekil 1. mikroRNA ile ilgili yapılan yayınların yıllara göre dağılımı 
(mavi) (Pubmed.com’dan Aralık-2013’te alınan verilerle 

oluşturulmuştur). miRBase veri bankasına yüklenmiş miRNA 

sayılarının yıllara göre dağılımı (kırmızı) (miRBase.org). 

 

miRNA’lar bitki ve hayvanlardaki gen ifadesinin önemli 

genetik düzenleyicileri olarak tanımlanmaktadır. Bugüne 

kadar yapılan çalışmalar, bitki miRNA’larının doku 

farklılaşmasının ve gelişiminin kontrolünde, sinyal iletiminde, 

abiyotik (su kıtlığı, kuraklık, tuzluluk vb.) ve biyotik 

(patojenler) stres gibi çevresel etmenlere verilen cevaplarda 

rol oynadığını gösteren birçok kanıt ortaya koymuştur [8, 9, 

10]. 

Bitki miRNA’ları transkripsiyonel/transyonel baskılama 

sürecinde gen ifadesini düzenleme işlevini [11, 12]; 

fitohormonlarla etkileşim [13, 14, 15, 16], miRNA’ların 

biyogenezini kontrol etme [17] ya da ta-siRNA’ların (trans – 

acting small interfering RNAs) biyogenezini kapsayan [18] 

çeşitli yollar izleyerek gerçekleştirebilir [19]. 

Hayvan miRNA’larının çoğu, intron veya kodlama 

mesajlarının translasyonu gerçekleşmeyen bölgelerinden ya da 

primer transkriptler içeren rastgele öncüllerden türevlenirken 

[20, 21], bitki miRNA’larının çoğunluğunu kodlayan lokuslar; 

protein kodlamayan, bağımsız transkripsiyon ünitelerinden 

oluşturulurlar [22, 23]. 

Bitki miRNA’larının biyogenezine ilişkin pek çok ayrıntı 

Arabidopsis thaliana modelinde belirlenmiştir. Genomik 

DNA’dan sentezlenen primer miRNA (pri-miRNA) 

transkriptleri, RNA polimeraz II enzimi tarafından üretilir [24] 

ve protein kodlayan transkriptlerde olduğu gibi 5’-ucuna 7-

metilguanozin şapkası [24], 3’-ucuna ise polyadenilat kuyruğu 

(Poli-A dizileri) [25, 26, 27] eklenir [28, 29]. 

Protein kodlayan transkriptlerden farklı olarak pri-

miRNA’lar tam olmayan eşleşme bölgelerine sahiptir. Bu 

nedenle sap ilmik (stem-loop) ya da saç tokası (hairpin) yapısı 

olarak adlandırılan kendi üzerine geri katlanmalar 

oluşturabilirler [30].  Pri-miRNA’ların saç tokası içeren bu 

ikincil yapıları, 70 ile yüzlerce baz aralığında olabilen 

heterojen bir uzunluğa sahip olabilmektedir [28, 31] 

Arabidopsis’te bulunan dört Dicer-like enzimden, Dicer-

like 1 (DCL1) bitki miRNA biyogenez sürecinin ana 

bileşinidir [28, 31]. Bu proteinler, yalnız çift zincirli RNA 

(dsRNA)’lara bağlanacak şekilde özelleştiklerinden mRNA 

gibi tek zincirli RNA’ları işlemezler [32, 33]. Ribonükleaz 

(RNAse) tip III olan DCL1, pri-miRNA ikincil yapısını 

keserek, öncül miRNA’yı (pre-miRNA) oluşturur. Pre-

miRNA’lar, nükleusun Dicing-cisimciği (D-bodies) denen 

bölgesinde [34] DCL1 tarafından tekrar kesilerek, 21-22 

nükleotid uzunluğunda miRNA/miRNA* dupleksi oluştururlar 

[6, 23, 25, 30]. Bitki pri-miRNA’larının büyük kısmı tek bir 

miRNA/miRNA* dupleksi oluşturmasına rağmen, miR159 ve 

miR319 gibi bazı lokuslar aynı saç tokası yapısından çoklu 

dupleksler oluşturabilmektedir [28, 35]. 

Pre-miRNA üretim sürecinde DCL1 dışında diğer 

proteinlerin de destekleyici rol oynadıkları bildirilmiştir. 

Bunlardan, DAWDLE (DDL) pri-miRNA’nın DCL1 kesimine 

kadar stabil kalmasını sağlayan, DCL1 ile etkileşen bir 

proteindir [36]. Diğer yardımcı proteinler; dsRNA bağlanma 

proteini HYPONASTICLEAVES1 (HYL1) [37], C2H2 çinko 

parmak protein SERRATE (SE) [38] ve şapka bağlama 

kompleksi (ABH1/ CBP80 ve CBP20) [39, 40] proteinleridir 

[33]. HYL1 ve SE proteinlerinin fonksiyonunun DCL1 

tarafından yürütülen kesme işleminin etkisini ve duyarlılığını 

arttırmak olduğu belirlenmiştir [23, 41]. 

Oluşan miRNA/miRNA* dupleksindeki her bir miRNA 

zinciri, HUA ENHANCER1 (HEN1) tarafından 3’ ucundan 

metillenerek parçalanmaktan korunur [42]. Bu işlemden sonra 

miRNA/miRNA* dupleksi, importin-β sınıfı bir 

nükleositoplazmik taşıyıcı olan HASTY(HST) aracılığıyla, 

nükleustan sitoplazmaya taşınır (Şekil 2) [8, 28, 29, 43]. 

 

 
 

Şekil 2. Bitkilerde miRNA biyogenezinde önemli adımların özeti 
[23]. 

 

Sitoplazmaya taşınan miRNA/miRNA* dupleksinin bir 

zinciri (miRNA*) yıkılırken, işlevsel olan diğer miRNA 

zinciri, RNA-uyarımlı susturma kompleksinin (RNA-induced 

silencing complex - RISC) bir bileşeni olan Argonaut (AGO) 

proteiniyle birleşir. RISC kompleksinde, miRNA ile tam ya da 

tama en yakın eşleşme gösteren hedef mRNA’lar algılanır 

[44]. miRNA’nın hedef mRNA’ya bağlanması ise mRNA’nın 

yıkılmasına veya translasyonunun baskılanmasına neden olur 

[45, 46]. 

Bitki miRNA’ları ve hedeflerinin evrimi için önerilen 

mekanizma, hayvan miRNA’ları ve hedeflerinin evrimi için 

önerilen mekanizmadan farklıdır [22, 47, 48]. Hayvanlarda 

miRNA, genellikle hedef mRNA’nın 3’UTR bölgesiyle eksik 

eşleşme gösterir. Hayvan miRNA’larının yalnız “seed 

bölgesi” adı verilen 6-8 bazlık bağlanma bölgesi tam eşleşme 

sergiler [49, 50, 51]. miRNA ile hedef mRNA arasındaki bu 

zayıf eşleşme genellikle translasyonun baskılanmasıyla 

sonuçlanır [20]. Bunun aksine bitki miRNA’ları, genellikle, 
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pek çok mRNA’da yalnız bir tane miRNA eşleşme bölgesi 

içeren kodlama bölgesini doğrudan hedefler. Tam ya da tama 

yakın olan bu eşleşme genel olarak hedef mRNA’nın 

parçalanmasıyla, nadiren de translasyonun baskılanmasıyla 

sonuçlanır (Şekil 3) [20, 48, 51, 52, 53]. 

 

 
 

Şekil 3. Hayvan ve bitkilerde, işlevsel mikroRNA / hedef eşleşme 
örüntüleri [53]. 

 

Bitki miRNA Genlerinin Evrimsel Kökeni 

miRNA genlerinin evrimsel kökenine ilişkin birçok farklı 

mekanizma önerilmiştir. Bunlardan ilki yeni miRNA 

oluşumunun, protein kodlayan genin duplike olması ve 

ardından insersiyona uğraması sonucu gerçekleştiğini ileri 

süren duplikasyon hipotezidir (Şekil 4-II) [22, 31, 54, 55, 56]. 

Protein kodlayan genden kökenlenen insersiyona uğramış 

miRNA’nın, o genin transkriptiyle eşleşebilme olasılığının 

yüksek oluşu göz önüne alındığında, önerilen bu mekanizma 

miRNA’ların kökenini açıklaması bakımından oldukça cazip 

görünmektedir (Şekil 5-A) [56]. 

 

 
 

Şekil 4. Bitkilerde (siyah oklar) miRNA genlerinin evrimsel kökenini 

gösteren olası mekanizmaların, Drosophila türleriyle (gri oklar)  

karşılaştırmalı olarak gösterilmesi. Okların kalınlığı önerilen 
mekanizmaların gözlenme sıklığını belirtmektedir [56]. 

 

Nitekim Allen ve arkadaşları (2004) Arabidopsis 

thaliana’da miR161 ve miR168 genlerinin inversiyona 

uğramış duplikasyonlardan oluştuğunu rapor etmişlerdir [22]. 

Daha sonraki çalışmalarda da inversiyona uğramış 

duplikasyonlardan kökenlenmiş birçok miRNA geni 

tanımlanmış [31, 54] ve yeni miRNA’ların duplikasyon ve 

inversiyonla oluştuğu ortak yargısı ifade edilmiştir [57]. 

miRNA’ların kökenine ilişkin bir diğer mekanizmada ise, 

önceden var olan miRNA genlerinin ardıl mutasyonlar 

geçirmesi ile yeni miRNA’ların oluşabileceği ileri 

sürülmektedir (Şekil 4-I). Bitkilerde her bir miRNA gen 

ailesinin birçok miRNA geninden oluştuğu düşüldüğünde 

[58], bu mekanizmanın bitkilerde miRNA’ların kökenini 

açıklamaya yönelik önemli bir mekanizma olduğu 

görülmektedir (Şekil 5-A) [56]. 

Ayrıca, bazı miRNA genlerinin kökeninin, insan 

genomunun neredeyse yarısını, bitki genomlarının ise yüzde 

sekseninden fazlasını oluşturan transpozonlar (TE) 

olabileceğini gösteren kanıtlar mevcuttur (Şekil 4-III, Şekil 5-

C) [56, 59, 60]. Özellikle, DNA-tip transpozonların spesifik 

bir sınıfı olan minyatür invert tekrarlı yer değiştirebilen 

elementler (miniature inverted repeat transposable elements, 

MITEs), DCL proteinleri için substrat haline gelerek miRNA 

genleri oluşturma potansiyeline sahiptir. Arabidopsis thaliana 

ve Oryza sativa’da MITE’lerden ve diğer yer değiştirebilen 

elementlerden meydana gelmiş miRNA genlerinin 

belirlenmesiyle desteklenmiştir [59]. 

Oryza sativa ve Sorghum bicolar’da bulunan çoklu 

miRNA gen ailesinin bir transpozon olan Stowaway ile ilişkili 

olduğu bilinmektedir. Stowaway elementlerinden oluşan 25 

miR-437 saç tokası yapısının, 22 tanesinin Sorghum bicolar 

genomunda ve diğer üçünün de başka bitki türlerinde 

kodlandığı bulunmuştur. Oryza sativa türüne özgü olan miR-

441, -809, -812, -814, -818, -819 ve -1,862 gen ailelerinin de 

oluşmasında Stowaway transposonlarının katkısı olduğu 

yapılan çalışmalarda gösterilmiştir [60]. Legümenlerde, 

Medicago truncatula’ya özgü 81 miR saç tokası yapısından, 

13 miR ailesinin MuDR elementleriyle uyuşması da bu 

ailelerin kökenlerinin MuDR transpozonlarıyla ilişkili 

olduğunu ortaya koymaktadır [60]. 

miRNA’ların kökeni ile ilgili son zamanlarda Drosophila 

türleriyle yapılan bir çalışmada, hayvanlarda genç 

miRNA’larının genomda rastgele saç tokası yapılarından 

türediği belirlenmiş [61] fakat aynı araştırıcılar tarafından bu 

mekanizmanın bitkilerde yeni miRNA genlerinin oluşmasında 

başlıca kaynak olmaktan uzak göründüğü bildirilmiştir (Şekil 

4-IV) [56].   

Bitki türleri arasında çok uzun zaman önce kökenlendiği 

düşünülen, son derece korunmuş miRNA genlerinin atasal 

kökenine ulaşmanın biriken mutasyonlar nedeniyle oldukça 

güç olduğu da bildirilmiştir [57]. 
 
 

 
 
Şekil 5. Bitki miRNA’larının evrimi [46]. 
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Korunmuş miRNA’lar  

 
 

Şekil 6.  miRBase  (Sürüm 16, Ağustos 2010) verilerine göre oluşturulmuş tablo, bitki aileleri (satırlar) arasında korunmuş miRNA genlerini 

(sütunlar) göstermektedir. Türe ya da familyaya özgü miRNA genleri tabloya dahil edilmemiştir. Gri ile renklendirilmiş kutulardaki bitki 

familyalarının söz konusu miRNA gen ailelerini kaybetmiş olabileceği belirtilmiştir. Farklı renklerle vurgulanmış miRNA gen aileri ise 
tanımlandıkları taksonomik hattı göstermektedir [62].  

 

Bitkiler aleminde evrimsel olarak korunmuş birçok 

miRNA gen ailesinin var olduğu ve bunlardan bazılarının 

evrimsel olarak birbirinden oldukça uzak olan karayosunları 

ve çiçekli bitkiler arasında da korunduğu belirlenmiştir [53, 

62]. 

Cuperus ve arkadaşları (2011) tarafından, yüksek verimli 

sekanslama yaklaşımıyla elde edilmiş birçok veri seti 

birleştirilerek, kara bitkilerinin ortak atasında tanımlanmış 8 

miRNA gen ailesi (miR156/miR157, miR159/ miR319, 

miR160, miR166, miR171, miR408, miR390/ miR391 ve 

miR395) tanımlanmıştır. Ayrıca monokotil ve dikotil bitkiler 

arasında en çok korunmuş 21 miRNA gen ailesi de 

(miR156/157, miR159/319, miR170/171, miR396, miR166, 

miR160, miR167, miR172, miR169, miR164, miR398, 

miR399, miR408, miR162, miR168, miR395, miR390, 

miR397, miR394, miR393, miR482) miRBase’de 

tanımlanmıştır (Şekil 6) [62, 63]. 

miRNA’ların sadece çok hücreli bitkilere özgü 

olmadıkları, tek hücreli bir yeşil alg Chlamydomonas 

reinhardtii’de miRNA’ların tanımlanmasıyla anlaşılmıştır 

[64, 65]. Diğer taraftan bugüne kadar yapılan çalışmalarda, 

Chlamydomonas’da bulunan miRNA’lar ile karayosunları ya 

da vasküler bitkiler arasında korunmuş miRNA genine 

rastlanmamıştır [55, 56, 62, 66, 67]. Bitkilerin yeşil alglerden 

evrildiği düşünüldüğünde, yeşil alglerle karasal bitkiler 

arasında ortak miRNA’nın olmayışı, korunmuş miRNA 

fonksiyonlarının çok hücreliliğe geçiş ve karasal yaşama 

uyumda önemli olabileceğini düşündürmektedir [67]. 

Bitki miRNA’larının bilinen en erken evrimsel kökenine 

dair kanıtlar, bitki miRNA’larının birer üyesi olan 

miR166/miR165 gen ailesinin ciğerotları ve boynuz 

otlarından, açık tohumlu bitkilere kadar değişen farklı 

taksonlar boyunca korunmuş olduğunu gösteren kanıtlarla 

ortaya konmuştur. Nitekim miR166’nın, kara bitkilerinin 

ortak atasına kadar korunmuş olması olasıdır [68]. Bilinen en 

eski korunmuş miRNA aileleri, bitkilerde miR166/miR165 

ve hayvanlarda let-7’nin bitki ve hayvan gelişim sürecinde 

farklılaşma ve simetrinin oluşturulmasında önemli rol 

oynadığı ileri sürülmektedir [69]. Temel biyolojik işlevleri 

düzenleyen bu miRNA’ların büyük bir olasılıkla ortak bir 

atada ortaya çıkmış ve daha sonra yeniden düzenlenmiş olma 

olasılığı yüksektir [47, 69]. Bitki ve hayvanlarda birçok 

korunmuş miRNA bulunmasına karşı bu iki alem arasında 

ortak miRNA’larla ilgili ikna edici bir kanıt bulunamamıştır. 

Bitki ve hayvanlarda miRNA yapısı ve mekanizması 

birbirinden oldukça farklı olsa da, biyogenez sürecinde aynı 

ya da homolog anahtar proteinlerin var olması; kökensel 

RNA interferans (RNAi) mekanizmasında bitki ve hayvan 

miRNA yolaklarının bağımsız olarak evrimleşmiş 

olabileceğini düşündürmektedir [8, 69, 70, 71, 72]. Alternatif 

bir hipotez ise, bu iki grubun her birine ait miRNA 

yolaklarının ortak atada var olan miRNA benzeri bir yolaktan 

türevlendiğini ileri sürmektedir [72]. 

Aslında, miR854 ve miR855 genlerinin hem bitkilerde 

hem de havyanlarda tanımlandığını belirten bir çalışma 

Arteaga-Vázquez ve arkadaşları tarafından (2006) 

yayınlanmıştır. Fakat daha sonra, sekans verilerinin detaylı 

analizi Arabidopsis thaliana’da miR854 ve miR855 olarak 

tanımlanan [73] bu lokusların, tipik olarak siRNA (small 

interfering RNAs) örüntüsü olduğunu, gerçek miRNA 

olmadıklarını ortaya koymuştur [31, 54, 71]. Bununla 

beraber, yakın zamanlarda yapılan bir çalışmada insan ve fare 

gibi memelilerin doku ve serumlarında eksojen pirinç 

miRNA’sı miR168a belirlenmiş, bunun insan ve fare 

karaciğerinde düşük yoğunluklu lipoprotein reseptör adaptor 

protein 1 (LDLRAP1) mRNA’sına bağlanarak LDLRAP1 

ifadesini baskıladığı ve sonuç olarak fare plazmasından LDL 

çıkışının azalmasına neden olduğu gösterilmiştir [74].  

 

 
 

Şekil 7. miR160 dizisi ve hedef bölgeleri farklı bitki türleri arasında 

filogenetik olarak korunmuştur. A. thaliana, O. sativa, P. patens, ve 

S. moellendorfii’deki ARF mRNA fragmentlerinin miR160 ile 

eşleşme gösterdiği fragmentler yukarıda belirtilmiştir. Mavi ile 

işaretlenmiş bazlar, dizinin %75’den fazlasını sunmaktadır. Aşağı 

bölümde ise, aynı türde ifade olan miR160 dizileri gösterilmektedir 
[72].  
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Bitki türleri arasında miRNA’lar ve bunların hedef 

dizilerdeki bağlanma bölgeleri, filogenetik dağılımda yüksek 

oranda benzer örüntü göstermektedirler ve farklı türlerde 

korunmuş miRNA’ların çoğunluğu her bir türde homolog 

genleri düzenlemektedir [8, 54, 68, 75, 76]. Çoğu bitki 

türünde miRNA’lar ve onların hedef genlerinin evrimsel 

olarak korunmuş olması, miRNA’lar ile hedef genlerin 

birlikte evrilmiş olması gerektiğini ve miRNA/hedef 

eşleşmesinin bitkisel evrim sürecinde uzun dönemler kararlı 

olduklarını düşündürmektedir [53, 58, 72]. Örneğin 

Arabidopsis’te oksin yanıt faktörü (ARF) genlerini 

düzenlediği bilinen miR160’ın, tanımlandığı her türde hedef 

ARF dizilerinin de korunduğunu ortaya koyan güçlü kanıtlar 

mevcuttur (Şekil 7) [72, 77, 78]. 

 

Türe ya da Soya Özgü miRNA’lar 

Birçok miRNA gen ailesi farklı bitki türleri arasında 

yüksek oranda korunmuşken, yakın zamanda evrilmiş 

miRNA genlerinden kökenlenen bazıları ise sadece birbirine 

yakın türlere ya da tek bir türe özgü olabilmektedir [22, 62]. 

Türe özgü miRNA’ların, genel olarak daha düşük seviyelerde 

ifade olmaları geleneksel metotlarla belirlenmelerini 

zorlaştırmaktadır. Yeni nesil sekanslama teknolojilerinin 

sağladığı hızlı ve yüksek verimli yaklaşım; türe özgü veya 

düşük miktarda bulunan miRNA’ların keşfedilmesini 

olanaklı kılmıştır. Yüksek verimli sekanslama 

teknolojilerinin model organizma olan Arabidopsis’te ilk 

kullanımından sonra [31, 54]; pirinç [79, 80, 81], kavak [82], 

asma [83], Medicago truncatula [84, 85], Taxus chinensis 

[86] ve daha birçok türde bilinen, türe özgü miRNA’ların 

sayısında önemli artış olmuştur [53].  

Karayosunu Physcomitrella patens [87] ve kibrit otu 

Selaginella moellendorffii’de [75] de soya özgü miRNA’ların 

belirlenmesi, evrimsel olarak korunmamış miRNA’ların 

varlığının kara bitkilerinin çeşitlenmesi açısından evrensel bir 

özellik olduğuna işaret etmektedir [31, 46, 48]. 

Korunmamış miRNA’ların tek bir türe ya da soya özgü 

oluşu veya daha fazla sayıda miRNA’nın ise yalnız bir kaç 

yakın türde belirlenmesi, miRNA’ların oluşum ve yok olma 

oranlarının yüksek olduğuna işaret etmektedir. Korunmuş 

miRNA’lara göre türe ya da soya özgü miRNA’ların pek çok 

farklı özelliği vardır: Bu miRNA’ların ya hedefleri yoktur ya 

da hedeflerini henüz bilinmeyen kriterlerle tanımaktadırlar. 

Ayrıca, çoklu paraloglar yerine düşük miktarda bulunan tek 

kopya genler tarafından şifrelenen saç tokası öncüllerinden 

işlevsel miRNA’ları oluşturma süreçleri de daha heterojendir 

[53, 55, 88]. 

 

 
 

Şekil 8. Arabidopsis’de korunmuş miRNA gen aileleri ile diğer 

bitkiler arasındaki ilişki [55]. 

 

Bunun yanı sıra, korunmuş ve türe özgü genlerin ifade 

düzeyleriyle ilgili olarak yapılan genellemede;  miR395 [26]  

gibi bazı korunmuş miRNA’ların optimum büyüme 

koşullarında düşük düzeyde ifade olabilmesive miR161 gibi 

daha az korunmuş bazı miRNA’ların [31, 54] ise nispeten 

daha yüksek düzeyde ifade edilmesi gibi istisnaların olduğu 

da not edilmelidir [55, 72, 88]. 

Yaklaşık 10 milyon yıl önce ortak bir atadan türleşmiş 

olan Arabidopsis thaliana ve Arabidopsis lyrata’daki miRNA 

genlerini karşılaştıran, yakın zamanda yayınlanmış bir 

çalışma, iki türde tanımlanmış miRNA genlerinin en az 

%13’ünün her bir tür için özgün olduğunu göstermiştir (Şekil 

8). Genç miRNA genlerinin sıklıkla oluşma – yok olma 

deviniminde, fonksiyonları ile ilişkili olmaksızın evrimsel 

olarak kısa ömürlü oldukları ortaya konulmuş ve Arabidopsis 

soy hattında miRNA deviniminin bir milyon yıl için 1,2 ile 

3,3 miRNA geni arasında olduğu ileri sürülmüştür [55]. 

 

Kazanılan ve Kaybedilen miRNA genleri ve gen 

aileleri 

Tıpkı protein kodlayan genler gibi miRNA genleri de; yer 

değiştirme, insersiyon, delesyon, rekombinasyon ve doğal 

seçilim gibi evrimsel süreçlere tabiidir [89]. Bir kez oluşan 

miRNA’ların kaderi, hücrede üstlendikleri/üstlenecekleri 

işlevlere bağlıdır. Dolayısıyla, transkripsiyon faktörleri [47], 

F-box proteinleri [26] gibi düzenleyici proteinleri ve miRNA 

biyogenezinde gerekli proteinleri düzenleyen miRNA’ların 

[17, 90, 91] evrimsel olarak korunmuş olması beklenilen bir 

durumdur [8, 89]. Bu miRNA’lar düzenledikleri hedef ile 

bitkinin uyum gücünü arttırabildiklerinden doğal seçilim 

boyunca korunmuşlardır. Genç miRNA’ların birçoğu ise ya 

düzenleme yapabileceği hedef geni bulamadıkları ya da 

bitkinin adaptasyonunda işlevsel olamadıklarından evrimsel 

süreçte hızla elenmiştir. Öyle ki, genç miRNA’ların yalnız 

küçük bir kısmı doğal seçilim açısından avantajlı bir işlev 

kazanabilmiş ve korunabilmiştir [72, 89]. 

Nozawa ve arkadaşları (2012) biyoinformatik teknikler 

kullanarak 11 bitki türünde miRNA’ların evrimsel değişimini 

inceledikleri çalışmalarında, ~1400 TE benzeri olmayan ve 

~300 TE benzeri miRNA geni tanımlamışlardır. TE benzeri 

olmayan bu miRNA genlerinin nasıl evrildiklerine dair bir 

örüntü oluşturabilmek için, parsimoni metodu kullanarak 

atasal türlerdeki minimum sayıdaki miRNA genleri ile bitki 

evrimi boyunca kazanılmış ya da kaybedilmiş miRNA 

genlerinin sayısını belirlemişlerdir (Şekil 9) [56]. Daha önce 

birkaç çalışmada belirtilmiş olduğu gibi [55, 66, 71] bu 

çalışmada da, yeşil algler ve kara bitkileri arasında homolog 

miRNA’lar tanımlanamamıştır (Şekil 9-A). Bu sonuç, yeşil 

algler ve kara bitkileri ayrılmadan önce ortak miRNA 

genlerinin bulunmadığı anlamına gelmez, çünkü var olan 

atasal miRNA genlerinin bitki evrimi sırasında kaybolmuş 

olması olasılığı da ileri sürülmüştür [56]. Yeşil algler ve kara 

bitkilerinin ayrılmasından sonra, kara bitkilerinde miRNA 

genlerinin sayısının hızla arttığı ve örneğin çiçekli bitkilerin 

atasında 82 miRNA geni kazanıldığı hesaplanmıştır. Aynı 

periyotta genlerin sayısı kadar olmasa da gen ailelerinin de 

sayısı artmıştır. Bu sonuç, ayrım sürecinde kazanılan 

miRNA’ların çoğunun, miRNA genlerinin duplikasyonuyla 

kazanılmış olabileceğine işaret etmektedir. Bu periyottan 

sonra genlerin sayısındaki evrimsel değişim, her bir soy 

çizgisinde farklı oranlarda gerçekleşmiştir. Örneğin pirinç; 

çiçekli bitkilerin evrim sürecinde 127 gen kazanmış ve 1 gen 

kaybetmişken, papaya aynı süreçte sadece 8 gen 

kazanabilmiş ve 25 gen kaybetmiştir (Şekil 9-A). Aynı 

durum gen ailelerinde de gözlenmiştir (Şekil 9-B) [56]. 
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Şekil 9. Atasal türlerdeki(A) miRNA genleri ve (B) gen ailelerinin ve 

bitki evrimi boyunca kazanılmış ya da kaybedilmiş miRNA genleri 

ile gen ailelerinin sayısı. Karelerin içindeki sayılar, atasal ya da 

bugün hala var olan türlerdeki miRNA genleri veya gen ailelerinin 

sayısını belirtmektedir. Dalların üzerindeki sayılar, kazanılmış (+) ve 
kaybedilmiş (-) miRNA genleri ve gen ailelerinin sayısını 

belirtmektedir. Parantez içinde belirtilmiş (+) sayılar ise protein 
kodlayan genlerden oluşmuş olma potansiyeli taşıyan kazanılmış 

miRNA gen ailelerinin sayısını belirtmektedir [56]. 

 

SONUÇ 
 

miRNA’ların keşfi ve biyolojik işlevlerinin geçerliliğinin 

kanıtlanması, biyolojik bilimlerde devrim etkisi yaratmıştır. 

Bilim camiasının; gen ifadesi, gen düzenleme ve RNA 

işlevselliği konusunda ilgisini yeniden canlandırarak, 

geleneksel bakış açılarını tekrar değerlendirmeye 

yöneltmiştir. Ayrıca, moleküler biyolojinin mihenk 

taşlarından olan “santral dogma hipotezi”ni zora sokarak, 

“çöp (junk) DNA hipotezi”nin aksini belirtmiştir. Çöp 

DNA’nın, DNA’nın büyük bir kısmını oluşturduğu, evrimsel 

fosiller olarak genomda zamanla biriktiği ve biyolojik bir 

amacı olmadığı düşünülürken, miRNA gibi küçük RNA’ların 

keşfedilmesiyle bunların işlevsel olabildiğini gösterilmiştir. 

miRNA’ların kökeni ve evrimine ilişkin çalışmalar, son 

beş-on yıl içerisinde yapılmaya başlanmıştır. Biyolojik 

süreçlerin önemli genetik düzenleyicisi olan miRNA’ların 

evrimsel bir bakış açısıyla ele alınması ve olası 

mekanizmalarının açıklanması, miRNA’ların işlevlerini ve 

miRNA/hedef etkileşimlerini daha iyi anlamamızı 

sağlayacaktır.  

Evrimsel olarak uzun zaman önce ayrılmış olsalar da; 

bazı kara bitkilerinin, gelişimsel kontrol süreçlerinin aynı 

miRNA/hedef etkileşimlerini içerdiği gözlenmiştir. Bunun 

yanı sıra, büyük oranda farklılık gösteren, oluşum ve yok 

olma oranları yüksek, türe ya da soya özgü miRNA’lar da 

tanımlanmıştır. Gelecekte çalışmaların, aynı kontrol 

elemanlarının farklı fenotipik çıktılara nasıl neden olduğunu 

ve türe ya da soya özgü miRNA’ların işlevlerini daha detaylı 

açıklaması beklenmektedir.   

Günümüze kadar pek çok sayıda miRNA tanımlanmış 

olmasına karşın, henüz çalışılmamış birçok farklı türde, 

önemli olabilecek çok sayıda miRNA keşfedilmeyi 

beklemektedir. Gelecekte, bilgisayar temelli araçların daha 

çok geliştirilmesiyle, farklı hücre tiplerinde ve farklı 

gelişimsel durumlardaki post-transkripsiyonel düzenleme 

mekanizmalarının daha kapsamlı bir şekilde anlaşılması ve 

belki de hücre ya da dokuya özgü miRNA’ları tanımlamak 

mümkün olabilecektir.  

. 
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