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OZ.: Bitkiler gesitli gevresel streslerin iistesinden gelebilmek igin birgok farkli mekanizmalar gelistirmislerdir. Besin stresi, kuraklik,
soguk, tuzluluk, agir metal, oksidatif stres gibi abiyotik streslerin, bitkilerde transkripsiyonel ve posttranskripsiyonel diizeylerde
yiizlerce genin ekspresyonunu diizenledigi ortaya ¢ikmistir. Son yillarda yapilan ¢aligmalarla miRNA’larin da bu mekanizmalarda
rol aldiklar ortaya ¢ikmaktadir. Bitki mikroRNA'lar1 (miRNA'lar), abiyotik ve biyotik streslere cevap olarak, genom biitiinligiiniin
korunmast gibi temel siire¢lerde 6nemli rol oynamaktadir. Abiyotik ve biyotik stresler sirasinda miRNA'lar tarafindan diizenlenen
karmagik molekiiler mekanizmanin anlasilmasi, bitki verimliligini artirmak i¢in yeni yaklagimlar sunabilir. Bu derlemede farkh
abiyotik stres etkisi altindaki miRNA'larin, stres toleransinda nasil rol oynadiklar1 ve hedef genler tizerindeki etkileri agiklanmistir.
Ayrica strese verilen yanit mekanizmalari {izerinde ¢esitli azaltici veya arttirict yonde diizenlenmis bitki miRNA'larina
odaklanilmigtir. Bu bilgiler 1s18inda, farkli gevresel streslere maruz kalan bitkilerin miRNA profili, ileriki ¢aligmalarda
arastirmacilarin yeni miRNA hedeflerinin tanimlamasinda ve karakterize edilmesinde yardime: olacaktr.

Anahtar Kelimeler: Abiyotik stres, Gen ifadesi, miRNA, Triticeae

Abiotic stress-related miRNAs in Triticeae

ABSTRACT: Plants have developed very complex mechanisms to overcome various environmental stresses. It has been found that
abiotic stresses such as nutritional stress, drought, cold, salinity, heavy metal, oxidative stress regulate the expression of hundreds
of genes in transcriptional and post-transcriptional levels in plants. Recent studies show that miRNAs also play a role in these
mechanisms. Plant microRNAs (miRNAs) play an important role in basic processes such as the development and maintenance of
genome integrity in response to abiotic and biotic stresses. Understanding the complex molecular mechanism regulated by miRNAs
during abiotic and biotic stresses may offer new approaches to improve plant productivity. This review describes how miRNAs
under different abiotic stresses play a role in stress tolerance and their effects on target genes. In addition, various down and up
regulated plant miRNAs have been focused on the response mechanisms to stress. In light of this information, the miRNA profile
of plants exposed to different environmental stresses will help researchers identify and characterize new miRNA targets in future
studies.
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GIRIS

Bitkiler biiylime, gelisme ve verimlerini biiylik
Olciide etkileyen gesitli biyotik ve abiyotik streslere
maruz kalmaktadir. Kuraklik, soguk, sicak, tuz ve
beslenme eksiklikleri gibi abiyotik stres faktorleri,
tarimsal liretimde baslica sinirlayict faktorlerdendir.
Bitkiler dogada sabit canlilar olduklari icin, gesitli
biyotik veya abiyotik faktdrlerin neden oldugu
cevresel streslerle baga ¢ikmak i¢in etkili stratejiler ve
mekanizmalar  gelistirmiglerdir. ~ Strese  yamit
mekanizmalar1 farkli morfolojik, biyokimyasal ve
molekiiler seviyelerde stres direncine veya stres
toleransina katkida bulunmaktadir (Covarrubias and
Reyes, 2010). Molekiiler biyoloji aragtirmalari,
bitkilerin sadece mRNA veya protein seviyesinde
degil, ayn1 zamanda transkripsiyon sonrasi seviyede
de strese yanit verdigini gostermistir (Phillips et al.,

2007). Bitkilerin bu stres faktorlerine cevabinda
miRNA’larin da etkin rol oynadiklari bilinmektedir
(Akdogan et al., 2016). Bitki miRNA’lari; 21-24
niikkleotid uzunlugunda, korunmus, kodlamayan
RNA'lar (ncRNA'lar) siifinda yer alip, herhangi bir
proteini kodlamayan ancak gen ekspresyonunu
diizenlemede rol oynayan RNA molekiilleri grubudur
(Cech and Steitz, 2014; Morris and Mattick, 2014).
Diger bir deyisle miRNA'lar, DNA'dan
transkripsiyonu  (RNA  dretimi) yapilan ama
translasyonu yapilmayan (proteine c¢evirilmeyen)
genler tarafindan kodlanirlar. microRNA'lar, hedef
transkriptlerinin, translasyonel baskilama veya iliskili
mRNA'nin dogrudan ayrilmasima yol agan veya yol
acmaya neden olan tamamlayict baglanma yoluyla,
fonksiyonel proteinlere translasyonunu
durdurmaktadirlar (Budak and Akpimnar, 2015).
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Triticeae’da abiyotik stresle iliskili miRNA’lar

miRNA’lar, hedef mRNA ya komplementerlik esasina
gore baglanir. Bir miRNA birden fazla mRNA’y1
hedef alabilmektedir. miRNA hedef mRNA ile
komplementer ise hedef mRNA’y1 keserek pargalar.
Kismi komplementer olmasi durumunda ise hedef
genin translasyonunu baskilayarak etki
gostermektedir. miRNA’lar intergenik veya intronik
olarak simflandirilabilir. Intergenik miRNA’lar
bagimsiz transkripsiyon birimine sahiptir ve kendi
promotorlart ~ vardir. Intronik miRNA’lar ise
kendilerinin konukgu genleri ile ayni promotoru
paylagmaktadir. miRNA biyogenezinden kisaca
bahsedecek olursak; miRNA geni RNA polimeraz Il
tarafindan pri-miRNA (5' baglik ve poly-A kuyruklu)
olarak transkribe edilmektedir. Drosha (RNase)
tarafindan 60-70 nt uzunlukta, sap-ilmik yapida ve 3’
ucundan sarkacak sekilde, uzun pre-miRNA haline
getirilmektedir. Pre-miRNA, Exportin-5 proteini
tarafindan sitoplazmaya tasinmaktadir. Dicer (RNase)
tarafindan ~22 nt uzunlugunda olgun miRNA-miRNA
dubleksine doniistiirilmektedir. Dicer, bu islem
sirasinda TRBP, PACT ve Argonat proteinleri ile
etkilesim halindedir ve bu sekilde RISC (RNA-
induced silencing complex) kompleksi olusmaktadir.
RISC kompleksi iginde miRNA dubleksinin bir zinciri
(passenger miRNA) ¢ikartilarak, hedef mRNA’ nin
komplementeri olan tek zincirli miRNA (guide
miRNA) kompleks iginde kalmaktadir. Sonugta
mRNA’nin  degrade olmast veya translasyonun
baskilanmasi yoluyla post-transkripsiyonel olarak gen
susturulmaktadir (Lu et al., 2008a, Zhang et al., 2006,
Yang et al., 2012)

Transkriptom analizi ve proteomik caligmalar,
kuraklik, tuzluluk, soguk gibi oksidatif stresler
esnasinda gen ekspresyonunda 6nemli degisiklikler
oldugunu gostermektedir (Seki et al., 2002). Gen
ekspresyonu esas olarak transkripsiyonel aktivasyon,
iretilen mRNA'larin yar1 O6mrii ve bunlarin
translasyon verimliligi ile belirlenir. Translasyon i¢in
spesifik mRNA'lar1 bloke eden veya hatta
doniismelerine neden olan, strese duyarli miRNA'larin
kesfedilmesiyle, stres kosullar sirasinda
transkripsiyon sonrasi diizenleme gen ekspresyon
diizenlemesinin 6nemli bir yoni haline gelmistir
(Sunkar et al., 2006). miRNA'lar hedef genlerin DNA
metilasyonunu  yonlendirebilir ve  dolayisiyla
epigenetik modifikasyonlar yoluyla transkripsiyonel
gen diizenlemesini de etkilemektedir (Wu et al.,
2010). Bugiine kadar, biyotik ve abiyotik strese kars1
birgok bitki geninin miRNA bazli regiilasyonu cesitli
caligmalarla gosterilmistir (Kantar et al., 201la;
Kumar et al., 2014; Wang et al., 2014). miR398’in
tanimlanmasiyla birlikte miRNA’lar ve oksidatif stres
arasindaki iligki agiklanmaya baslamistir (Sekil 1).
Bitki hiicrelerini siiperoksit radikallerinden koruyan
stiperoksit dismutaz (SOD) enzimi, siiperoksit
anyonunu daha az toksik olan hidrojen perokside
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¢evirmektedir. miR398, stres esnasinda miktar1 artan
reaktif oksijen tlirlerine (ROT) karst (iretilen
antioksidan enzimlerden biri olan SOD’larin, bakir-
cinko metal kofaktorii igeren sitoplazmada CSDI1
(copper  superoksit  dismutaz/bakir  siiperoksit
dismutaz) ve kloroplasttaki CSD2 izozimlerini
hedeflemektedir. Dikotiledon ve monokotiledon
bitkilerde CSD1 ve CSD2 hedef bdolgeleri
korunmustur (Jones Rhoades and Bartel, 2004; Sunkar
and Zhu, 2004; Sunkar et al., 2005). Korunan ve
korunmayan miRNA'larin hedef tercihi de farklilik
gosterebilir. Bazi korunmus miRNA’lar stresle iligkili
transkripsiyon  faktorlerini  hedef alirken, bazi
miRNA’lar biyosentetik ve katabolik siireclerde gorev
alan enzimleri, transport ve protein modifikasyonu
gibi  metabolizmada islev  gdren proteinleri
hedeflemektedirler.

miR398’in ekspresyon seviyesi, oksidatif stres
durumunda azalmakta ve buna bagli olarak da CSD1
ve CSD2 mRNA'’larinin akiimiilasyonu artmaktadir
(Sekil 1). Boylece bitkide siiperoksit radikallerinin
akiimiilasyonu azaltilarak oksidatif strese karst
tolerans gosterilmis olur (Sunkar et al., 2006, Kumar,
2014). Temel olarak, bitki miRNA'lar1 neredeyse tam
bir tamamlayicilik yoluyla hedef molekiillerine
baglanarak, birgok molekiiler ve biyokimyasal siirecin
spesifik olarak diizenlenmesini saglayan mRNA
molekiilinin degredasyonuna yol ag¢maktadirlar
(Zhang et al., 2006). miRNA'larin iligkili hedefleriyle
birlikte ifadesi degisik stres kosullarinda farkli
olabilmektedir (Kumar et al., 2015; Liu et al., 2015g;
Liu et al., 2016). miRNA bazli stres regiilasyonu
stirecinde gen transkriptlerinin dogrudan
hedeflenmesi  sayesinde gen  ekspresyonunda
degisiklikler saglanabilmektedir.

Endojen bitki yolaklarmin modifikasyonu,
ornegin mikroRNA'lar (miRNA'lar) ve transkripsiyon
faktorlerinin  (TF'ler) manipiilasyonuyla abiyotik
strese tolerans saglamada yardimci olabilmektedir
(Sunkar, 2010; Lata et al., 2015). Arabidopdis 'teki
diizenleyici proteinlerin ekspresyon seviyelerinin
degistirilmesiyle ve diger bazi kiiltiir bitkilerinde (Oh
et al., 2005) abiyotik stres toleransi elde edilmistir
(Nelson et al., 2007). Ayrica, diger mekanizmalarla
birlikte  bitkilerde, genom biitiinliiglinlin  ve
gelisiminin, miRNA'larin aracilik ettigi sekansa 6zgii
gen diizenleyici mekanizma olan RNA sessizlestirme
yoluyla kolaylastirildigi da bilinmektedir (Younis et
al.,, 2014). miRNA'lar, bitkilerde ve hayvanlarda
transkripsiyonel ~ veya  transkripsiyon  sonrasi
seviyelerde protein kodlayan genlerin ekspresyonunu
diizenleyen 19-30nt, kodlayici olmayan diizenleyici
RNA'lardir (Trindade et al., 2010; Sunkar et al., 2012).
miRNA'lar 6nce Caenorhabditis elegance'dan
kesfedilmistir (Lee et al., 1993). Genom biitiinl{igiiniin
sirdiiriilmesi, metabolizma, patojenlere  karsi
bagisiklik ve abiyotik stres yanitlar1 gibi ¢ok sayida



biyolojik siireg, miRNA'lar tarafindan
diizenlenmektedir.

Triticeae'deki abiyotik stres ile iligkili molekiiler
mekanizmalar1 anlamada miRNA'larin ve bunlarin
hedeflerinin tespiti olduk¢a 6nemlidir. Yiiksek verimli
sekanslama teknolojilerinin gelistirilmesiyle,
Degradome Sequencing veya PARE (RNA ugclarmin
paralel analizi) yontemleri ile abiyotik streste rol alan
miRNA hedefleri, dogru bir sekilde
belirlenebilmektedir (German et al., 2008). Bu
yontemi kKullanarak, Arabidopsis (Addo Quaye et al.,
2008), celtik (Li et al, 2010), soya fasulyesi
(Shamimuzzaman and Vodkin, 2012) ve bugdayda
(Alptekin et al., 2017) ¢ok sayida miRNA hedef geni
basariyla tanimlanmistir.

Bu derlemede miRNA'larin kiiltiir bitkilerinin
iyilestirilmesindeki Onemi vurgulanmaktadir.
miRNA'larin  fonksiyonel analizi, miRNA'larin

Normal sartlar |

v

ROS homeostazisinin
devamilihd

Sekil 1. miR398 sinyal yolag: (Bej and Basak, 2014)

Figure 1. Signal path of miR398 (Bej and Basak, 2014)

0. Bakir

bitkilerin bilyiimesinde ve gelismesinde 6nemli bir rol
oynadigini ortaya koymustur. Bunlarin ¢ogu bitkilerde
cesitli biyolojik, fizyolojik ve metabolik siirecleri,
basarili bir sekilde diizenleyen transkripsiyon
faktorlerini hedef alir. miRNA'lar sadece geligimsel
stireclerin diizenlenmesinde degil ayni1 zamanda,
biyotik ve abiyotik streslere verilen bitki tepkilerinin
diizenlenmesinde de rol oynarlar. miRNA'larin cesitli
abiyotik streslere, agir metal stresine ve besin
yoksunluguna yanit olarak 6nemli bir rol oynadigi
bilinmektedir. Triticeae iiyelerindeki birkag miRNA
(6zellikle bugday ve arpada) stres ile iliskili birkag
hiicresel proteini ve yolagi hedefleyerek, abiyotik stres
diizenleyicileri olarak tarif edilmistir. Triticeae'deki
abiyotik stresle iligkili olarak tanimlanan spesifik
hedef genleriyle birlikte miRNA'lar gosterilmistir
(Cizelge 1,2,3).

- Oksidatif
2 Stres =
- /\/\

miR398

Down regule

Transkriptienn
akUmulasyonu

Stres toleranst
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Triticeae’da abiyotik stresle iliskili miRNA’lar

miRNA'lar ve kuraklik stresindeki rolleri

Kuraklik, mahsulleri hem nitelik hem de nicelik
olarak etkileyen en Onemli abiyotik stres
faktorlerinden biridir (Lucas et al., 2011b; Budak et
al., 2015b). Kuraklik verimdeki diisiisle dogrudan
iligkili olarak, yiiksek ekonomik kayiplara neden
olmaktadir (Kantar et al., 2011b; Akpinar et al., 2013).
Kuraklik stresine karst koruma stratejileri doku tipine,
strese maruz kalma siiresine ve bitkilerin gelisim
asamalaria gore farklihik gosterir (Kuzuoglu, Oztiirk
et al, 2012). Bitkiler stresin erken asamalarinda,
vejetatif donemden iireme donemine gegis gibi,
gelisim  asamalarimi  degistirerek  de  stresten
kagabilirler. Bir bagka strateji ise, bitki
metabolizmasinda su kaybinin tehlikeli etkilerini
azaltmak amaciyla, su potansiyelini yliksek seviyede
tutarak bitkiyi desteklemektir. Kurakliga bagl tiim
metabolik ve fizyolojik degisiklikler, transkripsiyonel
veya translasyonal seviyelerde gen ekspresyonunun
diizenlenmesi esasina dayanmaktadir (Ferdous et al.,
2015; Obidiegwu, 2015). Sonug¢ olarak, kuraklik
stresinde miRNA bazli diizenleme 6nemli bir rol
oynar. Triticeae lyeleri de dahil olmak tizere farkl
mahsullerde, ¢esitli miRNA ailelerinin  farkli
ekspresyonu gosterilmistir (Kantar et al., 2010; Budak
and Akpinar, 2011; Kantar et al., 2011a; Akpinar and
Akbudak, 2016).

Doku tipi, kuraklik stresine yanit
mekanizmasinda miRNA ifade modelinin bir
belirleyicisidir. Kokler ve yapraklar kurakliga en
duyarli bitki dokularidir. Ciinkii bunlar yiiksek su
potansiyelinin korunmasinda ve ozmotik basincin
diizenlenmesinde dogrudan katkida bulunmaktadirlar.
Ayni miRNA aileleri, farkli dokularda farkli
ekspresyon modelleri gosterebilmektedir. Arpada

miR169, koklerde down regiile olurken, yapraklarda
up regiile olarak ifade edildigi tespit edilmistir (Qui et
al., 2016). Baska bir miRNA olan miR159, bugday
yapraklarinda artan bir ekspresyon = seviyesi
gosterirken, koklerde ise down regiile oldugu
gozlenmistir (Gupta et al.,, 2014; Ma et al., 2015)
(Cizelge 1). Bazi miRNA ailelerinin degistirilmis
ekspresyon kaliplari, miRNA'larin hedef
spesifikasyonu ile dogrudan iliskilendirilebilir. Ciinkii
miRNA'lar doku tipine gore ¢oklu hedef tercihleri
gosterebilir (Hackenberg et al., 2014). miRNA
ekspresyon ifadeleri, kurakliga duyarli Triticeae'nin
farkli iiyeleri arasinda da degisebilir. miR 172 ailesinin
tiyeleri bugday yapraklarinda up regiile olurken, arpa
yapraklarinda down regiile oldugu yani, iki yakin
cinsin farkli ekspresyon seviyeleri gosterdigi tespit
edilmistir (Cizelge 1). Ayrica, bazit miRNA aileleri,
farkli Triticeae iyelerinin ayni dokusunda korunmus
ekspresyon  modelleri  gostermistir.  miR398,
makarnalik bugday ve arpa yapraklarinda up regiile
olurken (Kantar et al., 2011a; Hackenberg et al., 2014;
Liu et al., 2015a), ilging bir sekilde miR398'in
Arabidopsis'te down regiile olmasi, ayni hedef genin
indiiklenmis ekspresyonuna yol a¢gmustir (Sunkar et
al., 2006) (Cizelge 1).

Kuraklik stresi altindaki Triticeae'nin farkli
iiyelerinde, korunmus miRNA ailelerinin spesifik
ekspresyon modelleri gosterilmistir. Bu ¢aligmalar
is1ginda,  Triticeae’nin  iyelerindeki  kurakliga
toleransli  genotiplerden  tanimlanan ~ miRNA
ailelerinin, asir1 ekspresyonu veya transformasyonu
gibi miRNA bazli stratejiler, gliniimiizdeki bugday ve
arpada kuraklik stresine karsi tolerans saglanmasina
katki sunacaktir.

Cizelge 1. Triticeae'nin birgok ¢esidinden tanimlanan kuraklik stresine karsi duyarli miRNA'lar (Alptekin et al.,
2017’den modifiye edilmistir)
Table 1. Drought stress-responsive miRNAs identified from several members of the Triticeae (Modified from
Alptekin et al., 2017)
miRNA adi Organizma Tahmini hedef | Referanslar
miR1432 T. turgidum ssp. dicocoides, T. turgidum ssp. | Fenil-alanin tRNA sentetaz Liu et al., 2015a;
durum, T. aestivum benzeri Kantar et al., 2011a;
Ma et al., 2015
miR5048 T. turgidum ssp. durum, _ Liu et al., 2015a;

H. vulgare Hackenberg et al., 2014
miR5054 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR5071 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR5200 T. turgidum ssp. durum Liu et al., 2015a
miR007 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR038 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR1029 T. aestivum - Gupta et al., 2014
miR109 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
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Cizelge 1’in devam

Continuation of Table 1

0. Bakir

miR1136 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR1137 T. aestivum - Ma et al., 2015
miR1318 T. aestivum - Ma et al., 2015
miR1435 T. turgidum ssp. durum and dicocoides - Akpinar et al., 2015
miR1450 T. turgidum ssp. dicocoides Mn siiperoksit dismutaz Kantar et al., 2011a
Kantar et al., 2011a; Liu et
al., 2015a; Hackenberg et
miR156 T. turgidum ssp. dicocoides, T. turgidum Squamosa-promoter baglanma al., 2014; Kantar et al.,
ssp. durum, T. aestivum, H. vulgare protein (SBP)-benzeri 2010; Ma et al., 2015; Lv
transkripsiyon faktorii et al., 2012
miR159 T. turgidum ssp. durum, T.aestivum MYB transkripsiyon faktori Gupta et al., 2014; Liu et al.,
2015a; Ma et al., 2015
T.turgidumssp. dicocoides, T.aestivum, Homeodomain 16sin fermuar Kantar et al., 2011a,
) H.vulgare (HD-Zip) trankripsiyon Hackenberget al., 2014;
miR166 faktorii
Kantar et al., 2010,
miR167 Ae. tauschii, T. turgidum ssp. durum, T. - Liu et al., 2015a; Ma et al.,
aestivum 2015
Akpinar and Budak, 2016
miR168 T. aestivum - Gupta et al., 2014,
Ma et al., 2015
miR169 H. vulgare - Hackenberg et al., 2014
miR171 T.turgidumssp. dicocoides, T.aestivum, Scarecrow-like transkripsiyon Kantar et al., 2011a,
H.vulgare faktori (SCL-6) Maet al., 2015
miR172 T. aestivum, H. vulgare - Gupta et al., 2014;
Hackenberg et al., 2014
miR1867 T. turgidum ssp. dicocoides DUF1242 siiper ailesi Kantar et al., 2011a
miR1881 T. turgidum ssp. dicocoides - Kantar et al., 2011a
miR319 T. turgidum ssp. durum - Liu et al., 2015a
miR393 T. aestivum, H. vulgare - Gupta et al., 2014; Liu et al.,
2015a; Hackenberg et al.,
2014
miR396 T. turgidum ssp. dicocoides, T. turgidum Biitylime diizenleyici benzeri Kantar et al., 2011a; Liu et
ssp. durum, H. vulgare (GRL) transkripsiyon faktori al., 2015a; Lv et al., 2012
miR398 T. turgidum ssp. dicocoides, Bakir siiperoksit dismutaz Kantar et al., 2011a; Liu et al.,
T. turgidum ssp. durum 2015a; Hackenberg et al., 2014
T. aestivum, H. vulgare
miR399 H. wulgare Lvetal., 2012
miR408 T. turgidum ssp. durum, Bakir baglayici alan igeren Liu et al., 2015a;
H. vulgare kemosiyanin ve mavi bakir Kantar et al., 2010
proteini
miR444 H. vulgare - Hackenberg et al., 2014;
Ma et al., 2015
miR474 T. turgidum ssp. dicocoides Bir pentatricopeptid tekrar Kantar et al., 2011a
(PPR) ailesi proteini olan
kinesin
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Triticeae’da abiyotik stresle iliskili miRNA’lar

miRNA 'larn tuz stresindeki rolleri

Bitki metabolizmas1 ve fizyolojisi lizerinde, tuz
stresine bagli etkileri azaltmaya yetkin olmayan Na +
ve Cl + iyonlari, diinyanin birgok bolgesinde mahsiil
biiylimesini ve tiretimini sinirlayan ciddi bir faktordiir
(Gupta and Huang, 2014). Toprakta biriken tuz hem
bitki fonksiyonunu hem de toprak yapisin
bozmaktadir. Topraktaki yiiksek tuz miktar1 direkt
olarak bitkilere zarar vermekte ve su gecirgenligini
azaltarak topragin yapisini da bozmaktadir. Tuzluluk;
iyon toksisitesi, bitki biiylimesindeki degisimler,
mineral bozukluklar, membran kararsizligi, membran
gecirgenligi, azalan fotosentez etkinligi gibi fizyolojik
stirecleri etkilemektedir (Parihar et al., 2015). Tuz
stresinin gida tiretimi tizerindeki etkisinin iklim
degisikliginin etkisiyle artacagi tahmin edilmektedir
(Wang et al., 2003). Bu nedenle, tuzluluk toleransi ile
ilgili molekiiler mekanizmalarin aydinlatilmasi énem
kazanmaktadir. Yiiksek toprak tuzlulugu bitkiyi ¢esitli
sekillerde etkilemektedir. Tuzun ozmotik etkileri
bitkilerin suya erigme kabiliyetlerini azaltir. Toprakta
biriken tuz, bitkilerin hiicrede plazma zarlarina veya
organellerine zarar vermektedir (Parihar et al., 2015).
Sonug olarak, tuz stresi, ¢imlenme veya fotosentez
gibi Onemli siireglere dogrudan zarar verebilir
(Deinlein et al., 2014). Bu gibi etkilere ragmen
bitkiler, birkag¢ tuz tolerans mekanizmasinin etkisiyle,
tuz stresi altinda degisen derecelerde hayatta
kalabilirler. Tuz stresi ile iligkili genler, esas olarak tuz
almimi ve tasmmimint etkiler, ayrica hiicrelerde
ozmotik dengeyi siirdiirmeye de etki etmektedirler
(Kong, 2010; Li et al., 2015, Parihar et al., 2015; Sun
et al., 2015).

Tuz stresi ile iligkili miRNA aileleri ve hedefleri
arpa ve bugday ilizerine yapilan gesitli ¢aligmalarda
tanimlanmistir. miR156 ve miR6213 gibi bazi
korunmus mMiRNA ailelerinin gen ekspresyonunu
diizenlerken, miR168, miR444 ve miR5048, arpada
tuz stresine cevap olarak baskilanmis ekspresyon
paternleri gdstermistir (Lv et al., 2012; Deng et al.,
2015) (Cizelge 2). Ayrica, miR171 ve miR393 gibi
birgok miRNA ailesi, tuz stresine cevap olarak
bugdayda indiiklenmis ekspresyon gdstermistir
(Gupta et al., 2014; Wang et al., 2014). Tlgin¢ bir
sekilde, MYB transkripsiyon faktorleri ailesini hedef
alan miR171'in, hem bugday hem de arpadaki tuz
stresi ile upregiile oldugu belirlenmistir (Wang et al.,
2014; Deng et al., 2015) (Cizelge 2). Aynt miRNA
aym zamanda Arabidopsis'te (Liu et al., 2008), tuz
stresi altinda artmis ve bu da hem monokotlarda hem
de dikotlarda, tuz toleransi icin ortak diizenleyici
mekanizmalardan olabilir. Hem kuraklik hem de tuz
stresi  bitki  hiicrelerinin  ozmotik  dengesini
etkilediginden, miR171 bu stres kosullar1 altinda
ozmotik dengenin diizenlenmesinde rol oynayabilir.
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miR171'in kuraklik ve tuz stresleri altinda
manipiilasyonu, Triticeae liyelerine gelismis 0zmotik
koruma saglayabilir. Bu miRNA'nin ve ayrica diger
tuza  duyarlih miRNA  ailelerinin  deneysel
karakterizasyonu, tuz toleransi olan bugday ve arpa
cesitlerinin gelisimini kolaylastirabilir. miRNA'larin
tuz stresi altindaki ekspresyonu stresin siiresine bagl
olarak degisebilir. Yakin zamanda yapilan bir
caligmada arpa ¢esidi Morex, {i¢ farkli gelisim zaman
noktasinda tuz stresine maruz kalmis ve birkag
miRNA'nin ekspresyon paterninde degisiklikler
gdzlemlenmistir. Ornegin, miR444, stresin 3. saatinde
upregiile, 8. ve 27. saatlerinde downregiile olarak
diizenlenmistir (Deng et al., 2015). miR444'lin asir1
ekspresyonu primer kok biiylimesinin indiiklenmesine
ve piringte lateral kok dagiliminin inhibe edilmesine
neden olmustur (Yan et al., 2014) (Cizelge 2).

MiRNA'lar ve sicaklik stresi

Sicaklik, bitki biiylimesini ve verimliligini
etkileyen 6nemli bir ¢evresel parametredir. Bitkinin
optimum olmayan sicakliklara maruz kalmasi, iiriin
kalitesinde ve miktarinda azalisa ve giftciler igin
ekonomik kayiplara neden olmaktadir (Schlenker and
Roberts, 2009). Sicaklik stresinin etkileri, strese
maruz kalma stiresi ve bitkinin gelisim asamasi gibi
cesitli faktorlere bagl olarak degisir; 6rnegin, bitkiler
ireme asamalarinda yiiksek ve diisiik sicakliklara
kars1 daha hassastir (Hatfield and Prueger, 2015).
Asirt  sicaklik  polen ve yumurta hiicrelerinin
canliligint ve dollenme siirecini etkilemektedir.
Ureme hasarina ek olarak, optimal olmayan sicaklik
kosullari, toprak suyunun mevcudiyetinde ve bitki
fizyolojisini  dolayli olarak etkileyen mineral
igeriginde, degisikliklere neden olabilmektedir (Bita
and Gerats, 2013).

Kiiresel sicakligin gelecek on yilda 0,2° C'nin
iizerinde artacagt tahmin edilmektedir ki bu,
diinyadaki tiim canli organizmalar i¢in dogrudan veya
dolayli tehlikeli sonuglar ortaya cikaracaktir (IPCC,
2014). Sicakliktaki bir derecelik artisin, yirmi birinci
yiizyillda, % 10'dan fazla verim kaybina neden
olabilecegi tahmin edilmektedir (Hasanuzzaman et al.,
2013). Bugday ve arpa gibi ekonomik 6nemli olan
bitkilerde son zamanlarda ortaya ¢ikan optimal
olmayan sicaklik artislarindan etkilenmektedir (Hogy
et al., 2013; Asseng et al., 2014). Triticeae iiyeleri
artan sicak stresi ile basa c¢ikabilmek icin, sicakliga
duyarl1 gen ekspresyonu gibi, iliskili genetik
mekanizmalari, diizenleyici mekanizmalari ile birlikte
anlamak gerekmektedir. Bitkiler, stresten kaginma,
adaptasyon ve aklimasyon yoluyla, sicak stresi altinda
canliliklarin1  korumak igin ¢esitli mekanizmalar
gelistirmistir (Walbot, 2011). Sicaklikla iligkili gen
ifadesi, protein ve metabolit sentezi, sicaklik toleransi
derecesi iizerinde dogrudan bir etkiye sahiptir. Ist sok



faktorlerinin ve proteinlerin, saperonlarin,
fitohormonlarin ve ayrica ikincil metabolitlerin artan
ekspresyonu, sicaklik stresi kosullari altinda tespit
edilmektedir (Liu et al., 2015b). Sonug olarak,

0. Bakir

sicaklikla iligkili transkript ve protein ifadesinin
diizenlenmesi, sicaklik stresine cevapta dnemli bir rol
oynamaktadir.

Cizelge 2.  Arpa ve bugdayda tuz stresine cevapta rol alan miRNA lar (Alptekin et al., 2017’ den modifiye edilmistir)
Table 2. Salinity stress responsive miRNAs from barley and wheat (Modified from Alptekin et al., 2017)
miRNA adi Organizma Doku Gen ifadesi Referanslar
miR1029 T. aestivum Tohum Down-regiile Guptaetal., 2014
miR156 H. vulgare Yaprak Up-regiile Lvetal, 2012
Up-regiile, Wang et al., 2014
miR159 T. aestivum Yaprak Down-regiile Guptaetal., 2014
miR164 T. aestivum Tohum Down-regiile Gupta et al., 2014
miR165 T. aestivum Yaprak Down-regiile Wang et al., 2014
miR168 H. vulgare Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015
miR171 T. aestivum, Yaprak, Up-regiile Wang et al., 2014,
H. vulgare Tiim bitki Deng et al., 2015
miR319 T. aestivum Yaprak Down-regiile Wang et al., 2014
miR393 T. aestivum Tohum Up-regiile Gupta et al., 2014
miR444 H. vulgare Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015
miR5048 H. vulgare Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015
miR6213 H. vulgare Tiim bitki Up-regiile Deng et al., 2015
miR855 T. aestivum Tohum Down-regiile Gupta et al., 2014
miRn0 H. vulgare Tiim bitki Up-regiile ve Deng et al., 2015
Down-regiile
miRn029 H. vulgare Yaprak Up-regiile Lvetal, 2012
miRn029 H. vulgare Yaprak Up-regiile Lvetal, 2012
miRn035 H. vulgare Yaprak Up-regiile Lvetal., 2012
miRn2 H. vulgare Tiim bitki Up-regiile, Deng et al., 2015
Down-regiile
Up-regiile,
miRn3 H. vulgare Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015
H. vulgare Up-regiile,
miRn5 Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015
Up-regiile,
miRn6 H. vulgare Tiim bitki Down-regiile Deng et al., 2015

miRNA'lar, ¢esitli bitkilerde transkripsiyon
sonrasi regiilatér olarak davranarak sicak ve soguk
streslerine adaptasyonda dogrudan yer almaktadir (Yu
et al., 2012; Jeong and Green, 2013; Kruszka et al.,
2014; Kumar et al., 2014). Bugiine kadar, gesitli sicak
ve soguk stresine duyarli miRNA'lar tanimlanmis ve
cesitli bugday ve arpa dokularinda farkli stres
kosullar1 altinda deneysel olarak karakterize edilmistir
(Tang et al., 2012; Wang et al., 2014; Gupta et al.,
2014). Bazit miRNA'lar farkl: tiirler ve stres kosullari
arasinda korunmus olarak tanimlanmistir. Sicaklik
stresiyle iligkili bu korunmus miRNA'larin, stres
kosullar1 altinda biriken reaktif oksijen tiirlerinin
(ROT) azaltilmasinda rol alan, miR398'in hedefi,

stiperoksit-dismutazlar gibi genel strese duyarl
genlerin diizenlenmesinde etkili oldugu
diisliniilmektedir. Son zamanlarda yapilan bir
calismada Kumar ve ark. miR3466, miR5652 ve
miR5064"n kok, gévde ve yaprak dokular1 arasinda
farkli ekspresyon sergiledigi, bugdayda sicaklik stresi
altindaki bircok miRNA'nin dokuya 6zgii ekspresyon
paternini tarif etmistir (Kumar et al., 2014, 2015).
Sicak ve soguk stresi, hiicresel siireclerde farkli ve
bagimsiz degisikliklerle sonuclanmaktadir. Bununla
birlikte, birka¢ c¢alisma, hem sicak hem de soguk
streslerine cevap olarak, miR159, miR164, miR167,
miR172, miR319 ve miR398 gibi sayisiz miRNA'nin
ekspresyonunu degistirdigini ortaya koymustur (Tang
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et al., 2012; Gupta et al., 2014; Wang et al., 2014).
Ilging bir sekilde, cesitli miRNA'lar sicak ve soguk
stresler altinda ters ekspresyon desenleri gostermistir.
Ornegin, 1s1 sok proteini 17'yi (HSP17) hedef alan
miR164, soguk bir stres tepkisi sirasinda up-regiile
olarak diizenlenmektedir. Ancak bugdaydaki sicak
stresine  yanit olarak down regiile olarak
diizenlenmistir (Gupta et al., 2014; Kumar et al., 2014,
2015). Bugdayda bir bagka miRNA, bir MYB
transkripsiyon faktdriinii hedef alan miR319, sicaklik
stresi altinda ekspresyonu azalmasina ragmen, soguk
stresi altinda indiiklenmis ekspresyon gostermistir. Bu
gozlemler, sicaklik diizenleme mekanizmalarinin,
soguk stresler altinda tersine gevrilebilecegi goriisiinii
desteklemesine ragmen, altta yatan mekanizmalar
benzer olabilir. Sicak stresi, solunum ve fotosentez
gibi  Onemli  hiicresel olaylarda, = membran
biitiinliigliniin bozulmasini da kapsayan yapisal hasara
neden olmaktadir. Ist soku proteinleri ROT’lar

yakalayarak, oksidatif stres aktivitesini azaltmakta ve
hiicresel ~ biitiinliiglin ~ korunmasma  yardimci
olmaktadir (Jiang et al., 2014). miR160 ve miR164'iin
baskilanmis ifadesi, 1s1 soku protein ifadesinin
indiiklenmesiyle sonuglanir ve yiiksek sicakliklarda
canliligin  korunmasini destekler. Tersine, ayn1
miRNA'larin soguk stres altinda artmis ifadesi, sicak
sok proteinlerinin regiilatér roliiniin soguk stresi
altinda degistigini gostermektedir. Hiicresel bakimin
sicaklik stresleri altindaki roliine ek olarak, HSP17
gibi baz1 1s1 sok proteinlerinin de normal anter gelisimi
icin onemli oldugu diisiiniilmiistir. HSP17'nin
ekspresyonu Arabidopsis'te kisa ve uzun siireli sicak
stresleri altinda upregiile olarak diizenlenmistir ve bu
genin manipillasyonu havugta sicaklik toleransinin
artmasina neden olmustur (Malik and Hwang, 1999).
Bu tiir miRNA tiirlerinin diizenlenmesi, bugday ve
arpa cesitlerinin sicak / soguk toleranslarinda
iyilestirmelere yol acabilir.

Cizelge 3. Arpa ve bugdayda agir metal stresine cevapta rol alan miRNA lar (Alptekin et al., 2017°den modifiye

edilmistir)
Table 3.  miRNAs from wheat and barley responsive to different nutrient deficiency and heavy metal stresses
(Modified from Alptekin et al., 2017)
MiRNA Agir metal | Organizma Doku Tahmini Hedef Gen ifadesi Referanslar
adi cesidi
miR156 Cd Stress T. aestivum Yaprak ve kok Squamosa Down-regiile Quietal.,
promotor 2016
baglayici protein
miR159 Cd Stress T. aestivum Yaprak ve kok MYB3 Down-regiile Quietal.,
2016
miR164 Cd Stress T. aestivum Yaprak ve kok NAC tiyeleri Down-regiile Quietal.,
2016
miR398 Cd Stress T. aestivum Yaprak ve kok Cu-Zn superoksit Down-regiile Qui etal.,
dismutaz 2016
miR408 Cd Stress T. aestivum Yaprak ve kok Plastosiyanin Down-regiile Qui etal.,
2016
miR408 Cu stress T. aestivum Yaprak Plastosiyanin Up-regiile Feng et al.,
2013

miRNA'lar ve agir metal stresi

Abiyotik stresler arasinda, agir metal toksisitesi
fizyolojik ve metabolik siiregleri modifiye ederek,
bitkinin biiyiimesi, gelismesi ve liretkenligi lizerinde
zararli etkilere yol agmaktadir (Gupta et al., 2014;
Noman and Agqeel, 2017). Bitkiler, bu tiir metallerin
bulundugu kosullar da hayatta kalmak igin c¢esitli
mekanizmalar gelistirmigtir. Bitkilerin agir metal
stresine verdigi ilk tepki alimdan kaginmaktir. Eger
metal zaten alinmigsa, bitkiler alim islemini
durdurmaya ve yayilmayi durdurmaya calisacaktir
(Manara, 2012). Bitkiler apoplast i¢in toksik metalleri
kisitlar veya metali hiicre duvarina baglar. Boylece
metalin biitiin organizma boyunca uzun mesafeli
hareketini Onlemis olur. miRNA'larin agir metal
stresine cevap olarak rolii Triticeae'de birkag ¢alisma
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ile aragtirllmistir (Feng et al., 2013; Qiu et al., 2016).
Kadmiyum (Cd) bitkiler igin en toksik agir
metallerden biridir. Hiicrelerdeki birikimi biiylimeyi,
¢ogalmasim ve fotosentezi azaltir. Cd, klorofil
igerigindeki bir diistisle birlikte, hem kdklerin hem de
hiicrelerin ¢ogalmasini dnler. Cd stresine cevap olarak
birgcok miRNA tespit edilmistir (Qiu et al., 2016). Cd
stresi altinda miR156, miR159, miR164, miR398 ve
miR408'in down-regiile oldugu gézlenmistir (Cizelge
3). Feng et al. (2013) bagka bir ¢aligmasinda, Cd
stresine yanit olarak miR408 down regiilasyonunun,
aynt zamanda hedef kemosiyanin  geninin
upregiilasyonuna da yol agtigii gozlemlemistir
(Cizelge 3). Her ne kadar miRNA'lar son yillarda
yogun olarak calisilsa da, Triticeae iiyelerinde
miRNA'larin metal stres tepkilerindeki rolii hakkinda




¢ok az arastirma yapilmistir. Bu nedenle, agir metalle
diizenlenen miRNA'larin tiim kiimelerinin ve bunlarin
hedeflerinin, dokuya 6zgii bir sekilde tanimlanmasi
gerekir. Tanimlanan bu miRNA'lar, agir metal stresine
toleransta, gen eckspresyonlarinda 6zel olarak
degistirilirse ve miRNA ekspresyonundaki bu
degisiklikler, metal stresinden dolay1 bozulan bir
hiicresel homeostazin ikincil sonuglar1 gelecek
caligmalara 151k tutacaktir.

SONUC

Abiyotik stresler artan diinya niifusunun
taleplerini karsilamak igin bitkisel {iretimindeki biiyiik
kisitlayicilardandir. Bu nedenle farkli ortamlarda
yiiksek ve sabit verim gdsteren ¢esitlere ihtiyacimiz
vardir. Son iki yilda, strese cevap veren genlerin ve
bunlarla iliskili proteinlerin tanimlanmasinda 6nemli
ilerlemeler kaydedilmistir (Budak and Akpinar,
2015). Bu genlerin ekspresyonunun modifikasyonu,
bugday ve arpanin stres toleransi gelistirmesinde umut
verici sonuglar ortaya c¢ikarmistir. miRNA'lar,
bitkilerin abiyotik stres toleransim arttirmak igin
heyecan verici hedefler olarak ortaya c¢ikmistir.
Bununla birlikte, kaydedilen biiyiik ilerlemeye
ragmen, miRNA'larin bitkisel liretimin
iyilestirilmesinde islevi ve kullanimu ile ilgili birgok
konunun acikliga kavusturulmasini gerekir. Abiyotik
streslere karsi bitki toleransimi arttirmak igin
miRNA'lar1 kullanmay1 amaglayan mevcut ¢aligmalar,
farkli gekilde ifade edilen miRNA ailelerinin
tanimlanmasina odaklanmistir. Bu amagla ¢esitli
miRNA veritabanlart gelistirilmistir. Ancak, bir¢ok
miRNA i¢in hedefler belirlenmemistir. Farkli ¢evresel
streslere maruz kalan farkli bitki tiirlerinin miRNA
profili, yeni miRNA biyobelirteglerinin
tanimlanmasina ve karakterize edilmesine yardimci
olabilir. Yeni miRNA'larin biyobelirteglerinin ve stres
diizenleyici aglarmin karakterizasyonundan elde
edilen veriler, bitki stres direncini veya cesitli
gerilimlere karst stres toleransini iyilestirmek igin
araglar tasarlanmasinda yardimeci olacaktir. Strese
baglt yollar ve strese duyarli miRNA'lar arasindaki
iligkinin hiicre metabolizmas1 ve bitki gelisimi
iizerindeki fizyolojik ve biyokimyasal etkileri ile
birlikte aydinlatilmas1 gerekir.

Cikar Catismasi Beyani
Bu derleme makalesinde herhangi bir ¢ikar
¢atismasi bulunmamaktadir.
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