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OZET

Giinlimiizde genom dizileme ve biyoinformatik alaninda elde edilen basarilar daha 6nce tek
hiicreli organizmalar ile sinirli oldugu diistiniilen yatay gen transferlerinin (YGT), bitkiler
dahil ¢ok sayida gelismis organizmada da yaygin bir sekilde var oldugunun anlasilmasi
genetigi degistirilmis organizma (GDO)’lar kapsaminda yapilan tartigmalara farkli bir bakis
acis1 sunmaktadir. Ozellikle biyoteknoloji alaninda ortaya konan genom diizeltme ve
nanobiyoteknoloji gibi yeni metodolojik yaklagimlar ile yakin gelecekte bunlara ait tarimsal
tirlinlerin GDO 6zelinde yapilan tartismalardaki yeri Ve bu iiriinlerin dogal {iriin kategorisinde
degerlendirilip degerlendirilmeyecegi biiyiik bir merak konusudur. Alglerden yiiksek bitkilere
kadar farkli organizmalar arasinda DNA, RNA ve organel genomu gibi degisik boyutlarda
ortaya ¢ikan genetik materyal transferlerinin bitki 1slah1 agisindan ele alinmasi ve ortaya ¢ikan
yeni bilgiler 1g181inda bitkilerde dayaniklilik mekanizmalarinin gelistirilmesi kendi igerisinde
onemli bir potansiyel barindirmaktadir. Ancak giincel metodolojik yaklagimlar kullanilarak
yakin gelecekte ortaya ¢ikacak iirtinlerin de GDO kapsamindaki tartigmalara dahil edilmesi
hem ilgili teknolojilerin gelismesine hem de iriinlerinin potansiyel kullanimlarinin
siirlandirilmasina neden olabilecektir. Bu nedenle genetik modifikasyonlar ile GDO
kavramlarinin farkli bir bakis agisi ile ele alinarak yeniden degerlendirilmesi gerekmektedir.
Bu caligmanin amaci bitkilerde dogal olarak meydana gelen YGT ve genetik modifikasyon
kavramini GDO bakis agist ile yeniden ele almak ve ilgili alanda yetersizligi ve eksikligi
oldugu diisiiniilen tanimlayict bir GDO terminolojisini ortaya koymaktir. Bu nedenle
ayristirici ve daha tanimlayici olmasi i¢cin GDO teriminin Evrimsel GDO, (eGDO), Tarimsal
GDO (tGDO) ve Biyoteknolojik GDO, (bGDO) seklinde siniflandirilmast ilgili alanda yapilan
tartismalara 6nemli katkilar sunacaktir.
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Genetically Modified Natural Plants: Horizontal Gene
Transformation

ABSTRACT ARTICLE HISTORY
Current achievements on genome sequencing and bioinformatics revealed that horizontal gene ZRg(ilvﬁd2021
transformation (HGT) is not limited to single cellular organisms and is very common in Acceprtled

several developed organisms as well, including plants which brought a new perspective on 07 Juﬁe 2021

debate about genetically modified organisms (GMOSs). There is a big curiosity whether or not
agricultural products of new methodological approaches such as genome editing and

nanobiotechnology will be classified as natural products or as GMOs. Transduction of genetic KEY WORDS
materials such as DNA, RNA or organelle genomes among various organisms brings its own GMO,

potential to develop resistant/tolerant mechanisms under the light of new knowledges when it genetic modification,
is considered with plant breeding perspectives. However, including the products of new plant,
methodological approaches into GMO discussions will limit both development of related terminology

technologies and the potential use of their products. Therefore, concepts of genetic
modifications and GMOs need to be reevaluated with a new perspective. The aims of this
study are to evaluate the concepts of HGT and GMOs with plant perspective and to provide a
more descriptive terminology for GMOs which are currently insufficient to reveal all type of
genetic modifications. To be parser and more descriptive, GMOs term can be classified as
Evolutionary GMOs (eGMOs), Agricultural GMOs (aGMOs) and Biotechnological GMOs
(bGMOs). This new classification can make a significant contribution to GMOs dilemma.

Giris

Ulkemiz dahil tiim diinya genelinde genetigi degistirilmis organizmalar (GDO)
kapsaminda yapilan tartigmalarda bilimsel icerikleri birbirlerinden ¢ok farkli olan dogal
bitki, atasal bitki, genetigi korunmus bitki ve organik bitki gibi ifadelerin ayn1 kavramlar
gibi ele aliip tartisildigr goriilmektedir. Bu tartigmalarin odak noktasinda ise hali hazirda
tarimi yapilan hibrit bitkiler dahil tiim kiiltiir bitkilerinin genetiginin degistirildigi, bu
bitkilerin insan ve hayvan saglig1 ile dogal vejetasyonun korunmasi adina bazi riskler
tasidiklart belirtilmekte [1-5] ve bunun ¢6ziimiine yonelik olarak da genetigi degismemis
oldugu diisiiniilen yabani bitkiler ya da atasal tohumlardan elde edilen bitkilerin
tilketilmesi gerektigi ifade edilmektedir [6-8]. Bu tartigmalara yakin zamanda
uygulanmaya baglanan genom diizeltme [9, 10] ve nanobiyoteknoloji [11-13] gibi yeni
metodolojik yaklasimlar ile bunlarin iirlinlerinin de dahil edilmesi yukarida belirtilen
tartisma konusunu daha da karmasik hale getirmektedir. S6z konusu tartigmalarda hem
genetik degisikligin kendisinin ve hem de bu degisikliklerin kimin tarafindan yapildiginin
cok onemli oldugu goriilmektedir. Ozellikle genetik degisikligin kendisinin &nemli
oldugu durumlarda bitkiler ile viriis, bakteri, fungus, parazit bitki ve bocekler arasinda,
insan miidahalesi olmadan gergeklesen yatay ya da diger ifade ile lateral gen
transferlerinin nasil degerlendirilmesi gerektigi biiyiik bir merak konusudur. Bitki 1slah1

acisindan degerlendirildiginde biyoteknoloji, nanobiyoteknoloji ya da genom diizeltme
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yontemlerine ait bitki ve bu bitkilere ait tirinlerin hem terminolojik hem de igerik
bakimindan sadece GDO iizerinden degerlendirilmesinin yeterli olmadigi/olmayacag,
konunun yasal diizenlemeler dahil giincel bir bakis agisi ile yeniden ele alinmasi ve
degerlendirilmesi gerektigi sliphe gotiirmeyen bir gergektir. Bu calisma bitkilerin
evrimlesme siirecinde dogal olarak kendiliginden meydana gelen kalitsal genetik
degisiklikler ile canli organizmalar arasinda meydana gelen genetik materyal alig-
verigleri, 6zelde GDO genelde ise tiim tarimsal biyoteknolojik iiriinler kapsaminda
yapilan tartismalara ve ilgili alanda kullanilan terminolojiye farkli bir bakis agis1 getirmek

amactyla hazirlanmigtir.

Bitkilerde Dogal Yollarla Meydana Gelen Dikey ve Yatay Gen
Transferleri

Dikey gen transferi (DGT) eseysel lireme yoluyla bir jenerasyondan digerine (6rnegin,
ebeveynlerden yavru dollere) meydana gelen gen, gamet hiicreleri diisiliniildiigii zaman
genom(larin) gegisleri olarak tanimlanirken yatay gen transferi (YGT) evrimsel siireg
icerisinde filogenetik olarak birbirinden uzak canli tiirleri arasinda ya da sitoplazmik
organeller arasinda meydana gelen gen ya da genetik materyal transferlerini ifade etmek
icin kullanilmaktadir [14, 15]. Bitki 1slah1 agisindan bakildiginda DGT’nin agirlikli olarak
ayn1 bitki tiirii igerisinde yer alan bitki ¢esitleri, hat ya da genotipleri arasinda, daha diisiik
oranlarda ise tiirler arasi1 hatta cinsler arasinda (wide crosses) dogal ya da farkli aracilar
yoluyla meydana gelen melezlemeleri kapsadigi goriilmektedir [16]. Nitekim patojenlere
kars1 dayanikli bir bitki ¢esidinde dayaniklilik genini hedef bitki ¢esidine aktarmak igin
yapilan melezleme ve devaminda uygulanan geriye melezleme caligmalari tiir ici
melezlemelerin pratikte uygulanan en yaygin 6rnegini olusturmaktadir [17-20]. Diger
taraftan tiirler aras1 meydana gelen DGT’ne ise kolza tiirleri arasinda hem dogal hem de
insan eliyle gercekles(tiril)en melezlemeler [21], cinsler arasinda meydana gelen DGT’ne
ise Ozellikle son yillarda dayaniklilik genlerinin bugday genomuna transferi amaciyla
yapilan melezleme calismalar1 ornek olarak gosterilebilir [22, 23]. Bu agidan
degerlendirildiginde ister dogal ister insan eliyle yapilsin tiim melezleme iiriinlerinin
aslinda bir gen transferi ya da diger bir ifade ile genetik modifikasyon uygulamasi oldugu
aciktir. Hatta s6z konusu melezlemelerin bir sonucu olarak genler arasindaki baglilik
(linkage) durumlar1 g6z oniine alindiginda dikey gen transferi kavraminda adi gecen

“gen” ifadesinin boyut degistirerek daha biiyilkk DNA parcalarini ve hatta bir adim 6teye
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giderek kromozom ya da genom boyutunda meydana gelebilen genetik modifikasyonlara
neden olabilecegi bilimsel bir gercektir [24]. Ornegin, klasik 1slah uygulamalarinda
genom katlanma ¢alismalar1 sonucu olusturulan allo- ve auto-poliploid bitkiler [25-27]
ile kromozom ve bu kromozomlar iizerinde yer alan genlerin genom igerisindeki
fonksiyonlarmin anlasilmasina yonelik olarak ortaya konan yer degistirilmis kendilenmis
hatlar [28-31] ya da kromozom eliminasyon galismalart [32] bu uygulamalara 6rnek
olarak gosterilebilir [33-35]. Diger taraftan melezleme yoluyla sitoplazmik erkek kisir
bitkiler gelistirmek amaciyla 6zellikle polen alicisi hatlarda yapilan mitokondriyal
organel transferlerinin de bu kapsamda degerlendirilmesi gerektigi aciktir [36, 37].

Gerek prokaryot ve gerekse Okaryotlarin evrimsel siiregleri goz Oniine alindiginda
YGT’nin biyogesitliligin olusmasi ve mevcut canlilarin degisen ¢evre sartlari ile biyotik
ve abiyotik stres faktdrlerine uyum saglayabilmeleri agisindan ¢ok 6nemli bir yer tuttugu
goriilmektedir [38, 39]. Giliniimiizde artan sayidaki 6karyot genomuna ait genom dizisinin
varlig1, giincel genomik ve biyoinformatik yaklagimlarla birlikte degerlendirildiginde
YGT nin ortak yasama alanlarinda yaygin olarak birlikte bulunan canli tiirleri arasinda
meydana gelme olasiliginin uzak habitatlardaki canli organizmalara gore cok daha yiiksek
oldugunu gostermektedir [40]. Bu nedenle, parazit (viriis, fungus, bakteri ve parazit
bitkiler) ve bitki hiicreleri arasinda dogrudan meydana gelen temasin bitkilerde ortaya
cikan dogal gen transferlerinin olusmasinda Onemli bir mekanizma oldugu kabul
edilmektedir [14, 15, 41]. Ornegin, heterotrof ve tam parazit olan bitkiler emeg (haustoria)
ad1 verilen yapilarla konaklarma baglanmalar1 sadece ihtiya¢ duyduklar1 besin
elementlerini degil ayn1 zamanda fonksiyonel genetik materyale ait ara tirinler (MRNA
ve miRNAs) ile genetik materyalin kendisinin de transferine imkan sundugu
anlagilmaktadir [42-45]. Gerek parazit bitkiler ile onlarin konaklar1 arasinda meydana
gelen tek yonlil iligkide gerekse baklagil bitkileri ile Rhizobium spp. bakterileri arasinda
meydana gelen simbiyotik yasam formlarinda ortaya ¢ikan YGT’nin temelinde hem
konak hem de organizma arasinda ortaya c¢ikan esansiyel besin ihtiyaglarinin
giderilmesinin belirleyici oldugu [46, 47] ve evrimsel siirecte bu ihtiyaglarin uzun vadede
garanti altina alinmasini1 saglayabilmek amaciyla karsilikli olarak konak ve parazitler
arasinda dogal gen ya da genetik materyal transformasyonlarinin meydana geldigi
anlasilmaktadir [48]. Nitekim yapilan birgok c¢alisma canavar otu ve kiiskiit gibi tam

parazit bitkilerde mRNA gibi transkripsiyon iiriinlerinin ge¢is yaptigini ve bu durumun
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yatay gen transferinin ara bir formu olabilecegine isaret etmektedir [44, 49, 50]. Daha
sonra yapilan caligmalar ise s6z konusu genetik materyal gegislerinin transkriptom
tirtinlerinden daha ziyade dogrudan genomik DNA pargalar1 oldugunu gostermistir [43].
Hatta 6kse otu gibi parazit bitkilerde bu genetik materyal gegislerinin mitokondriyal
transferi boyutunda oldugu belirlenmistir [51, 52]. Bu bitkilerde YGT’ne konu olan
genetik materyalin 6zellikleri ve ¢esitliligi incelendiginde, transfer olan genlerin ayn1 gen
ailesinden geldikleri ve s6z konusu gen gecislerinin tesadiifi olmaktan daha ziyade
canlimin degisen gevre sartlarina adaptasyonuna yonelik dinamik modifikasyonlar ve
uyarlamalar oldugu anlagilmaktadir [14].

Ortak yasam alanlar1 temelinde parazit bitkiler disinda, bitkiler ile dogrudan iligkili olan
patojen bakteriler arasinda meydana gelen YGT’nin en iyi Orneklerden birini
Agrobacterium spp. ile bitkiler arasinda meydana gelen dogal gen transferleri
gosterilebilir. Toprak bakterileri olan Agrobacterium tumafaciens ve Agrobacterium
rhizogenes tiirlerinin patojen irklart kendilerinin sentezleyemedikleri, ancak ihtiyag
duyduklar1 karbon ve azotga zengin bilesikleri (opinler) bitki hiicrelerinde sentezlettirmek
ve sonrasinda sentezlenen bu bilesikleri kendi ihtiyaglari dogrultusunda kullanabilmek
amaciyla plasmid DNA’larinda yer alan ¢ok sayida geni (onkogenler) bitki hiicresine
aktararak bitki genomuna entegre etmektedir [53, 54]. Bu tiir dogal gen transferlerinin
varlig1 basta tiitiin (Nicotiana spp.) ve nevruz otu (Linaria vulgaris) olmak tizere dogrudan
insan gidasi olarak tiiketilmeyen birgok bitki tiiriinde dogal olarak meydana gelen genetik
miithendisligine ornek olarak gosterilmektedir [54-56]. Nitekim bitkilerde ilgili gen
transferinin nasil gerceklestiginin anlasilmasi, glinlimiizde genetik miihendisligi yolu ile
arzu edilen gen(ler)in hedef bitkiye transfer edilerek transgenik ya da diger bir ifade ile
genetigi degistirilmis (GD) bitkilerin elde edilmesi imkan1 dogmustur [57]. Yakin
zamanda yapilan metagenomik analizler ise A. tumafaciens ve A. rhizogenes tiirlerine ait
iki farkli transfer DNA (T-DNA) dizi homologunun (IbT-DNA1 ve IbT-DNA2) kiiltiirii
yapilan tathi patates bitkisinde (Ipomoea batatas [L.] Lam.) hem var oldugunu hem de
farkli bitki dokularinda islevsel oldugunu gostermistir [58]. Bu bulgular giiniimiizde
insanlar tarafindan dogrudan tiiketilen ve dogal olarak kabul edilen diger bir¢ok bitki
tiriinde de dogal genetik miithendisligi tirtinlerinin bulunabilecegini ve bu durumun GDO
kavramina farkli bir bakis agis1 sunacagi degerlendirilebilir. Kargilikli etkilesim halinde

olan ve ortak yasam alanlarin1 paylasan organizmalar arasinda meydana gelen YGT nin
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diger orneklerini ise nematodlar ile toprak bakterileri arasinda [59-62] ve insan mide
florasinda yer alan mikroorganizmalarin kendi aralarinda ortaya c¢ikan YGT’leri
gosterilebilir [62]. Tim bu sonuglar yatay gen transferinin olabilmesi igin ilgili
organizmalar arasinda fiziksel temasin bir gereklilik oldugunu, YGT’nin heterotrofik
bitkilerde ototrofik bitkilere gére ¢ok daha yiiksek oranlarda gergeklestigini ve bu
bitkilerin konaklarimna ait ¢ok sayida geni paylasabildiklerini gostermektedir [63].

Diger taraftan hem meyve hem de sebze tiirleri arasinda ¢ok uzun siireden beri geleneksel
olarak yapilan agilama uygulamalar1 bitkiden bitkiye dogal yollarla gergceklesen ve
hiicresel temasi gerektiren YGT nin diger bir Ornegini olusturmaktadir. Temelinde
dayanikli uzak akraba tiirler ile ticari ¢esitler arasinda gergeklestirilen bu uygulamalarda
dogrudan hiicresel temasin bir sonucu olarak genomik, organel DNA pargalar1 ya da
transkripsiyon iriinlerinin (mRNA, RNA1) hiicreler arasindaki mikroskobik bosluklar
(plasmodesmata channel) ve mikrokesecikler yolu ile karsilikli paylasildig: belirlenmistir
[64, 65]. Ancak giincel literatiir bilgileri 6zellikle s6z konusu YGT’ne yonelik gegislerin
sadece as1 bolgesindeki hiicreler ile simirli oldugunu, bu taginimlarin apikal meristem
hiicrelerine ve dolayisiyla ¢igek tomurcuklarindaki generatif hiicrelere ulasmadigi ve bu
nedenle sonraki dollere aktarilmadiklarini gostermistir [66]. Ast noktasindaki hiicreler
arasinda meydana gelen genetik materyal transferleri sonucu ortaya ¢ikan kimerik
genlerin ne kadar siireli ve hangi seviyede islevsel olduklari, aktarilan genetik materyalin
lokal hiicre genomlarina entegre olup olmadiklari hali hazirda cevaplanmasi gereken

sorular arasinda yer almaktadir.
YGT ile Aktarilan Genetik Materyalin Islevselligi

YGT ile aktarilan ¢ogu genetik materyalin islevsel (fonksiyoner) olmadig belirtilmekle
birlikte, islevsel olan genlerin ise kendi igerisinde iki ana grup altinda
degerlendirilebilecegi rapor edilmistir [48]. Bunlardan birincisi alic1 organizmada daha
once var olmayan ve aktarilan gen ile yeni bir fonksiyon kazanilmasini saglayan genler
(innovative transfers)’dir. Digeri ise alic1 organizmada mevcut bir genin fonksiyonunu
iistlenen veya genomda daha 6nce var olan ancak fonksiyonunu kaybeden bir genin
islevini yerine getiren ve boylece hiicre i¢gindeki devamliligin saglanmasina imkan sunan
stirdiiriicli (maintenance transfer) genler [48]. Yenilik¢i gen fonksiyonu kazanan genlerin
genelde alict organizmanin biyotik ya da abiyotik stres sartlarindan korunma ve

adaptasyon kabiliyetlerinin artirilmasinda etkili oldugu belirlenmistir [48]. Bu nedenle,
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YGT ile yapilan ve islevsel olan bir¢ok genin bu kapsamda yer alan genler oldugu
goriilmektedir [48, 67]. Yapilan ¢aligmalar YGT ile aktarilan yabanci DNA’nin hedef
genom igerisine dogrudan entegre olmadigi, bir seleksiyona ya da kontrole tabi
tutulduktan sonra RNA seviyesinde transkripsiyona ugrayarak islevsellik kazandigi
yoniindedir [48]. Bunun en giizel 6rnegini kiiskiit genomuna YGT ile aktarilan genlerin
yabanci DNA gibi algilanarak siRNAs mekanizmasi ile sessizlestirilmeleri gosterilebilir
[68]. Diger taraftan protein kodlayan genlerin transkripsiyon ve devaminda translasyonu
sonucunda genom seviyesinde bir islevsellik kazandiklar1 ve kazanilan islevselligin
organizmanin hayatta kalmasi bakimindan bir avantaj sagladig1 anlagilmaktadir. Nitekim
yiiksek otlak ayrigi (Thinopyrum elongatum) genomuna funguslardan YGT ile aktarilan
Fb7 (Fusarium basak yanikligi 7) geninin kodladigi glutathione S-transferaz (GST)
enzimi sayesinde bu bitkiler Fusarium patojenleri tarafindan iretilen trichothecene
toksinlerinin zararl etkilerinden (detoksifikasyon) korunarak patojene karsi tolerant hale
gelebildikleri belirlenmistir [69]. Bugday iiretiminde biiyliik kayiplara neden olan bu
patojene kars1 ekmeklik bugdaya aktarilan ayni genin bugdayda da ayni patojene karsi
toleranslik sagladigi gosterilmistir [69]. Bunun tam tersi bir durum ise ¢ok yakin zamanda
tiitiin beyaz sineginde (Bemisia tabaci) gosterilmistir. Tiitiin beyaz sineginin genomunda
bulunan bitki spesifik BtPMaT1 (Bemisia tabaci fenolik glukozit melonyl transferaz 1)
geninin kodladig: fenolik glikozit melonyl transferaz enzimi sayesinde, bitkilerde yaygin
olarak bulunan ve tiitiin beyaz sinegine toksik olan fenolik glikozitlerin zararli etkisinden
korunabildikleri tespit edilmistir [70]. Aym1 ¢alismada BtPMaTl geninin ters
transkripsiyonuna ait dizinin domates bitkisine aktarilmasi sonucunda elde edilen
transgenik domates ile beslenen boceklerde BtPMaT1 genin sessizlestigi ve bunun sonucu
olarak boceklerde fenolik glikozitlere dayanikliligin kalktigi ve boceklerde %100’lere
varan Olimlerin meydana geldigi gosterilmistir [70]. Bu bilgi ve bulgular YGT leri ile
parazit organizmalardan bitki genomlarma ya da bitki genomlarindan parazit
organizmalara dogal yollarla aktarilan islevsel genlerin bitki islahi programlarinda
yenilik¢i yaklasimlarla ele alinarak dayaniklilik islahi acisindan etkili bir sekilde
kullanilabilecegine isaret etmektedir. Gilinlimiizde bitki dahil ¢cok sayida organizmaya ait
genom dizi bilgisi kullanilarak yapilacak biyoinformatik analizler ¢ok sayida yeni islevsel
genin belirlenmesini ve bu genlerin bitki 1slah1 agisindan dogrudan kullanimlarina imkan

sunacaktir.

571



Diger taraftan YGT ile aktarilan genetik materyal hedef organizma genomuna entegre
olamaz ise bu durumda s6z konusu DNA ya konak hiicrenin genetik kontrol
mekanizmalari ile yabanci genetik materyal olarak algilanarak par¢alanmakta ve boylece
zararsiz hale getirilmekte ya da mutasyona neden olan bir DNA dizisi olarak genoma
entegre olmaktadir [48, 71]. Bu tip bir entegrasyona ornek olarak neredeyse tiim canli
genomlarinda yaygin olarak bulunan ancak oransal olarak dkaryot genomlarinin biiyiik
bir boliimiinii olusturan hareketli (transposable) DNA elementleri (TES) gosterilebilir [72,
73]. Bu nedenle, TEs Okaryot genomlarmin hem yapisal hem de fonksiyonel
modifikasyonlarinda biiyiik 6nem tasirlar. Ancak daha ziyade epigenetik diizenlemelerle
ve dikey gen gecisi ile iligkili olan TES, yatay gen gegislerine konu olan islevsel
genlerdeki gibi konagmna avantaj saglayabilecek 6nemli bir gorev iistlenmedikleri
belirlenmistir [72].

Prokaryotlardan okaryotlara dogru olan YGT’lerinde aktarilan genetik materyalin
islevsellik kazanmasi daha kompleks ve anlagilmasi daha gili¢ bir durumdur. Zira
prokaryotlara ait genlerin transkripsiyon ve translasyon mekanizmalar1 6karyotlara gore
onemli farkliliklar gostermektedir [74]. Prokaryotlardan 6karyotlara dogru kalitsal olarak
meydana gelebilecek basarili bir YGT nde aktarilan genin iglevsel olabilmesi igin 6karyot
gen yapilarinda yer alan intron-ekzon ve GC igerikleri yaninda ayni zamanda okaryotik
promotor ve terminatdr gen bolgelerinin de entegrasyonu gerekmektedir [48, 75]. Bu
nedenle, YTG ile transfer edilen DNA par¢asinda intronlarin olmasi onlarin okaryot
genomlarinda islevsellik kazanmasinda etkili olabilecegine isaret etmektedir [40, 76, 77].
Nitekim YGT ile aktarilan ve islevsel olan birgok gende intronlarin varlig1 yaygin olarak
goriilen bir durumdur [75]. Ancak bu intronlarin bazilarinin genin kendisinden daha
ziyade genin isleyisini kontrol eden 5’-UTR ya da 3’-UTR gen bdlgelerinde lokalize
oldugu belirlenmistir [78]. Tim bunlar YGT ile aktarilan genetik materyalin gen
ozelliginde aktive edilmesinin engellenmesi ya da islevsel olmasinda belirleyici
olmaktadir. Ayrica YGT ile aktarilan genlerin hedef genoma entegrasyonlarinin tesadiifi
olmadigi, genellikle daha az korunakli ve TES’lerce zengin ya da daha az islevsel gen

bulunduran kromozom boélgelerine entegre olduklar gosterilmistir [79].
YGT ile islevsel Genlerin Belirlenmesi

Her ne kadar giincel yaklasimlar ile genetik materyal gegislerinin tespit edilmesi ge¢mise

gore daha kolay olsa da hedef organizmanin dizi bilgilerinin elde edilmesi sirasinda
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meydana  gelebilecek genetik materyal bulagmalarinin  (kontaminasyonlarin)
biyoinformatik analiz sonuglarinin hatali bir sekilde yorumlanmasina neden olabilecegi
g6z ard1 edilmemesi gerekmektedir [80, 81]. Bu agidan YGT sonucu transfer olan genetik
materyale ait kaynagin dogru bir sekilde belirlenmesi olduk¢a 6énemlidir [82]. YGT ne
konu olan genetik materyalin belirlenmesinde iki temel problem ile karsilagilmaktadir.
Bunlarin basinda bakteri genomunun farkli organizmalardan kdken alan ¢ok sayida DNA
pargasina sahip olmasi gelmektedir [75]. Bu nedenle, YGT ile aktarilan gen ayn1 evrimsel
siire¢ icerisinde diger organizmalardan bakteri genomuna aktarilan ve dolayisi ile testin
yapildig1 anda bakteriyel genomu olarak kabul edilen genetik materyalin tespit edilmesi
sorunudur [80, 81]. ikince sorun ise, filogenetik analizlerde kullanilan farkli yontemsel
yaklagimlar, farklilasmis gen kayiplar1 ve uygun olmayan taksonlarin bu amagla secilmesi
genin kaynaginin belirlenmesinde baska Onemli sorunlarin yasanmasina neden
olabilmektedir [81]. Ornegin, Escherichia coli yatay gen gecisleri ve kayiplarinin
yasandig1 iyi bir model organizma olarak degerlendirilmektedir. Yaklagik 5.000 adet
protein kodlayan gene sahip olan bakterinin biitiin tiir ve suslar1 dikkate alindiginda (pan-
genome) bu organizmanin sahip oldugu gen sayisinin 15.700’1ere ¢iktigi, ancak bunlarin
sadece %6’smin tim E. coli wklarinda ortaklasa paylasildigi rapor edilmistir [38].
Yukarida verilen ornekler genom dizilemesi ve biyoinformatik yaklasimlarin etkin
kullanilmaya baslandig1 glintimiizde YGT’ne konu olan genetik materyalin bitki 1slah1
acisindan ele alinarak ayrica degerlendirilmesinin dayaniklilik 1slah1 agisindan ¢ok
onemli olabilecegine isaret etmektedir. Sonuglar ayn1 zamanda YGT’ne konu olan ve
bitki 1slah1 acisindan degerlendirmeye alinacak olan hedef genlerin belirlenmesinde ¢ok

dikkatli olunmasi gerektigini de ortaya koymaktadir.
Genetik Modifikasyon, YGT ve GDO Terminolojisi

Terminolojik olarak “gen transferi” genetik materyalin bir yerden bagka bir yere
taginmasi, bir organizmadan baska bir organizmaya dogrudan ya da farkli aracilar
(vektorler) kullanilarak (canli ya da cansiz) aktarilmasi ve aktarilan genetik materyalin
hedef canli organizmanin genomuna kalic1 sekilde entegre olmasi anlamina gelmektedir.
Genetik mihendisliginde s6z konusu genetik alig-verise araci olma laboratuvar
sartlarinda modern biyoteknolojik yaklasimlar kullanilarak gergeklestirilirken, klasik
bitki 1slah1 uygulamalarinda genetik alig-verise araci olma tarla, sera ya da iklim

odasi/kabini gibi fiziki mekanlar kullanilarak melezleme ya da mutasyon gibi metodolojik

573



yaklasimlar kullanarak gerceklestirilmektedir. Ozellikle klasik 1slah uygulamalarinda hali
hazirda kullanilabilir bir genetik materyal yoksa ya da arzu edilen bitki materyali mevcut
degilse genetik tabani birbirinden ¢ok uzak olan bitkiler melezlenmekte ve devaminda
acilim gosteren F» jenerasyonlarinda seleksiyon uygulamalari ile istenilen 6zellige sahip
bitkiler belirlenmeye ¢alisilmaktadir [83-85]. Hatta bu uygulamalarda, melezlemede
kullanilacak ebeveyn bitkiler bazen dogada uyusmaz olduklari ve normalde verimli doller
veremedikleri halde kontrollii sartlarda (in vitro tozlanma ve déllenme, embryo kurtarma,
tiirler aras1 melezleme vb) melezlemeler yapilarak dol verebilir hale getirilebilmektedirler
[86-88]. Ancak eger melezlemeye girebilecek ebeveyn bitki materyali yoksa bu durumda
fiziksel ya da kimyasal mutajenler kullanilarak hedef bitki genomunda tesadiifi kalici
mutasyonlar olusturulmakta ve bu mutantlar arasindan arzu edilen 6zellikleri tasiyanlar
mutant bitkiler tespit edilmeye ¢alisiimaktadir [89-91]. Yukarida belirtilen gerek
melezleme ve gerekse mutasyon uygulamalari sonucu elde edilen bitkilerin, hedef
bitkinin DNA yapisinda meydana gelen genetik degisiklikler esas alindiginda “genetigi
degistirilmis” bitki (GD bitki), yaygin olarak kullanilan diger bir ifade ile GDO olarak
tanimlanabilecegi muhakkaktir. Ancak hedef bitkinin DNA yapisinda meydana gelen
genetik degisiklik ya da farkliliklar esas alinarak ortaya konan bu bilimsel ger¢egin GDO
karsitligina, 6zellikle de klasik 1slah uygulamalar1 olan melezleme (6rnegin, hibrit tohum)
ve mutant bitkiler 6zelinde yapilan tartigmalara bir kaynak ya da dayanak noktasi
olugturmamasi gerektigi, tam aksine yukarida bilimsel esaslarla ortaya konan YGT ve
DGT o6rneklerinde oldugu gibi giiniimiizde insanlar tarafindan “dogal” ya da “genetigi
degis(tiril)memis” oldugu varsayilarak tiiketilen birgok bitkinin aslinda ne kadar “dogal”
oldugunun sorgulanmasina ve bu yoniiyle toplumun GDO algi ve bakisina yeni bir
yaklagim getiren bir durum tespiti oldugu tekrar vurgulanmasi gereken onemli bir
konudur. Diger taraftan eger konu nihai {irin ya da canli organizmanin “DNA yapisindaki
degisiklik’ten daha ziyade degisikligin elde edilmesinde kullanilan yontemin kendisi
(modern ya da klasik metotlar), genetik degisikligin meydana getirildigi fiziki mekan
(tarla, sera, laboratuvar) veya genetik degisikligin olugmasini saglayan vektoriin/aracinin
(viriis, fungus, bakteri, parazit bitki ve insan) Gzellikleri esas alinarak yapilacak bir
degerlendirmede ise “GDO” kavraminin biitiin bu degiskenleri tek basina tanimlamak ve
aciklamak i¢in yeterli olmadigi, giiniimiizde konu ile yapilan bilimsel igerikten uzak

tartismalara kaynak teskil ettigi ve etmeye devam edecegi goriilmektedir. Bu nedenle,
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GDO terminolojisinde kullanilacak genetik alig-verise araci olma ya da miidahale etmede
kullanilan yontemin, aracinin nitelikleri ve meydana gelen genetik degisikligin olus
mekanizmalar1 da dikkate alinarak birden fazla GDO tanimlamasinin yapilmasi
gerekliligi kendiliginden ortaya ¢ikmaktadir. Yapilacak ayristirmada hedef organizmanin
DNA yapisinda meydana gelen degisikligin “degistirilmis” ya da “degismis” oldugu da
g0z oniine alinarak ilgili alanda kullanilacak terminolojiyi buna gore uyarlamak daha da
yerinde bir yaklasim olacaktir. Zira nihai organizmanin DNA yapisindaki degisim
“degismis” olarak kendiliginden ortaya ¢ikabildigi gibi bu makale cercevesinde ele
alindig1 lizere ¢ogu zaman insan ya da insanin digindaki aracilar (viriis, fungus, parazit ya
da bocekler) ile “degistirilmis” olarak da meydana gelebilmektedir. Yukarida konu edilen
bakis acis1 ile giincel terminolojik kavramlar da g6z Oniine alindiginda GDO
terminolojisinin daha ayristirici ve daha tanimlayict olmasi bakimmdan Evrimsel GDO
(eGDQO), Tarmmsal GDO (tGDO) ve Biyoteknolojik GDO (bGDO) seklinde
kullanilmasinin daha yerinde olacagi degerlendirilmistir. Her bir terminolojik ifadenin
kapsam ve igerigi asagida ayrica belirtilmistir.

Evrimsel GDO (eGDO)

Gecmisten gilinlimiize evrimsel silire¢ igerisinde kendiliginden ortaya ¢ikan genetik
modifikasyonlar1 tanimlamak i¢in kullanilacaktir. Yatay (horizontal) ya da lateral gen
transferleri ile dikey (vertical) gen transferleri sonucu ortaya ¢ikan her tiirlii genetik
modifikasyon ya da degisiklik eGDO kapsaminda degerlendirilecektir. Bu kapsamda
dikey gen transferi eseyli iiremenin bir sonucu olarak ge¢misten gilinlimiize genetik
materyalin ebeveynden yavru dollere gegisi, tiir i¢i ya da tiirler aras1 kendiliginden (dogal)
ortaya ¢ikan genetik modifikasyonlari ifade ederken yatay gen transferi filogenetik olarak
birbirlerinden uzak canli organizmalar arasinda aracisiz ya da insan digindaki canli
organizmalar aracilif1 ile ortaya ¢ikan dogal genetik modifikasyonlar: tanimlamak igin
kullanilacaktir. Dikey gen transferleri genelde dogal bariyerler (tiir igi vb) ile kontrol
edilerek sinirlandirilirken, yatay gen transferlerinde bdyle bir sinirlamanin olmadigi, cok
farkli canli tiirii arasinda sadece olus mekanizmalar1 bakimindan degisebilecek genetik
modifikasyonlar: icermektedir.

Tarmmsal GDO (tGDO)

Tarimsal acidan 6nemli olan bitki, hayvan, su iiriinleri, bocek ya da mikroorganizmalarin

insan eliyle gelistirilmesi ya da kiiltiire alinmasi amaciyla klasik ya da geleneksel
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yontemler kullanilarak yapilan tiim gen transferi ya da genetik modifikasyonlar ifade
etmek i¢in kullanilacaktir. Genetik modifikasyonun gerceklestigi fiziksel mekanlardan
(tarla, sera, laboratuvar vb.) bagimsiz insan eliyle yapilan melezleme, mutasyon ve
klonlama amaciyla yapilan doku kiiltiirii uygulamalarinin kendisi ve firiinleri bu
cergevede degerlendirilecektir. Bu kapsamda tGDO kavrami ve igerigi giiniimiizdeki
GDO tartigmalariin {izerinde tarimsal agidan 6nemli olan bitki, hayvan, su iiriinleri,
bocek ya da mikroorganizmalarin DNA yapisinda 1slahgilar tarafindan olusturulan
genetik degisiklik ya da farkliliklar1 ifade etmek i¢in kullanilacaktir.

Biyoteknolojik GDO (bGDO)

Genom diizeltme, nanobiyoteknoloji ve rekombinant DNA teknolojileri dahil
laboratuvar ortaminda modern biyoteknolojik metotlar kullanilarak elde edilen, insan
disindaki tiim genetik modifikasyonlar ve onlarin irilinlerini ifade etmek icin
kullanilacaktir. Doku kiiltiirii uygulamalari ile elde edilecek somatik hibridizasyon

tiriinleri de bu kapsamda degerlendirilecektir.
Sonuc¢

Olus sekli (metodolojisi) ve olusmasina araci olan vektor organizmadan (insan, viris,
bakteri, parazit bitki) bagimsiz olarak kalittm materyali olan DNA’da (tek bir niikleotit,
gen, genler, kromozom, ¢ekirdek genomu ya da organel genomlari dahil) meydana gelen
tim modifikasyonlarin (ekleme, c¢ikarma, yer degistirme ya da kopya sayisinin
artirtlmasi) esasen kalitsal bir genetik degisiklik ya da modifikasyon oldugu bilimsel bir
gercektir. Ancak transgenik bitkilerin elde edilmesinden itibaren giiniimiize kadar
kullanilmaya devam edilen GDO kavraminin genetik materyal iizerinde meydana gelen
modifikasyonlarin kendisinden daha ziyade kullanilan metodolojik yaklagimlarin ve
insan aracili olup olmadig1 esasina dayandirilarak yapilmasi GDO kapsaminda yapilan
tartismalar1 sonugsuz birakmaktadir. Bu tartigmalara glinlimiizde kullanilmaya baglanan
genom diizeltme ve nanobiyoteknolojik iiriinlerin de dahil edilmesi tartismalar1 daha da
iginden ¢ikilmaz bir hale sokmaktadir. Bu makale ¢er¢evesinde terminolojik olarak ortaya
konan eGDO, tGDO ve bGDO yaklagimmin GDO tartismalarina farkli bir bakis agis
getirmesi ve genetik modifikasyon kavraminin ayristirilarak tartisilmasina katki sunmasi

beklenmektedir.

576



Kisaltmalar

GDO: Genetigi Degistirilmis Organizmalar; DGT: Dikey Gen Transferi; YGT: Yatay Gen Transferi; DNA:
DeoxyriboNiikleik Asit; mRNA: mesajc1 RiboNiikleik Asit; miRNAs: mikro RiboRiikleik Asitler; T-DNA:
Transfer-DNA; GD: Genetigi Degistirilmig; RNAi: RNA interferaz; siRNAs: kii¢iik interferaz RNAs; Fb7:
fusarium basak yamikhigi 7 geni; GST: Glutathione S-Transferaz; BtPMaT1: Bemisia tabaci Fenolik
Glukozit Melonyl Transferaz 1 geni; IbT-DNA1 ve IbT-DNA2: Ipomoea batatasT-DNAL ve Ipomoea
batatasT-DNA2; TEs: tagmabilir elementler; UTR: ifade edilmeyen boélge; eGDO: Evrimsel GDO; tGDO:
Tarimsal GDO; bGDO: Biyoteknolojik GDO
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