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Özet: Son zamanlarda moleküler biyoloji alanındaki gelişmeler organizmaların genomlarının DNA baz dizilerinin belirlenmesi 
projelerini hızlandırmış ve aralarında model bitki Arabidopsis thaliana ve ekonomik öneme sahip pirinç (Oryza sativa) bitkilerinin de 
bulunduğu birçok organizmanın genomlarının DNA baz dizileri tamamlanmıştır.  Veri tabanlarında yer alan ve sürekli artış gösteren 
bu DNA baz dizisi bilgilerinin fonksiyonel olarak genom düzeyinde analizleri için birtakım metotlara ihtiyaç duyulmaktadır. 
Mikroarray teknolojisi günümüzde bu amaçla en yaygın olarak kullanılan son derece etkili bir metottur.  Bu teknoloji birçok 
organizmaya ait genom DNA baz dizilerinin tümünü veya bir kısmını içeren genlerin ekspresyon zamanlarını, miktarlarını ve 
profillerini belirlemek için kullanılmaktadır.  Bitkilerde mikroarray teknolojisi abiyotik ve biyotik stresler, meyve olgunlaşması, 
sirkadian saati, fitokrom A sinyallemesi, tohum gelişmesi ve nitrat asimilasyonunda rol oynayan genlerin ekspresyon analizlerinde  
kullanılmaktadır.          
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Microarray Technology and Applications to Plants 

 
Abstract: Recent developments in molecular biology accelerated genome sequencing projects and whole genome sequences of many 
organisms including model plant Arabidopsis thaliana and economically important rice plant (Oryza sativa) have been completed.  
Functional analysis of increasing amount of sequence information in the databases requires methods for genome-wide expression 
analysis.  Currently, microarray technology is the most efficient and commonly used method for genome-wide expression analysis. It 
has been used to determine the expression time, amount and profile of genes from whole or partial genome sequences in genome 
scale in many organisms. In plants, microarray analysis has been used for expression analysis of genes involved in biotic and abiotic 
stress responses, fruit ripening, circadian clock, phytochorome A signaling, seed development and nitrate assimilation.   
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Giriş
Organizmaları  oluşturan hücrelerin içerdikleri toplam 
genetik bilgilerinin tümü genom olarak tanımlanmaktadır.  
Son yıllarda moleküler biyoloji ve biyoteknoloji 
alanlarındaki gelişmeler birçok organizmanın genetik 
yapıları hakkında moleküler  düzeyde bilgi sahibi 
olunmasına olanak sağlamıştır.  1995 yılında bir bakteri 
olan Homophilus influenzae’nın genomunu belirleyen 
DNA baz dizileri (1.9 x 106 bp) belirlenmiş ve bütün 
genetik bilgileri bilinen ilk organizma olarak tarihe 
geçmiştir [1].  Bunun ardından bir ökaryot olan maya 
(yeast) Saccharomyces cerevisiae genomunun DNA baz 
dizileri 1996 yılında tamamlanmıştır [2, 3, 4].  Aynı yıl 
Archebacteria  genomunun DNA baz dizisi [5] ve bundan 
bir yıl sonrada Eubacteria genomunun DNA baz dizisinin 
[6] tamamlanmasıyla genom dizilimi tamamlanan tek 
hücreli organizmaların sayısında artış sağlanmıştır. 
 
Daha sonra karmaşık organizmalardan nematod [7] ve 
Drosophilla [8] genomlarının DNA baz dizilerinin 
tamamlanmasıyla genom analizi yeni bir aşama 
kaydetmiştir.  Bunların ardından insan genomunun DNA 
baz dizilerinin belirlenmesinin tamamlanıp önce ilk 
taslağının, daha sonra da son halinin yayınlanmasıyla 
birlikte genom analizi bilim dünyası yanında topumu da 
ilgilendiren bir konu haline gelmiştir [9]. İnsan 
genomunun tamamlanmasından kısa bir süre sonra model 

bitki Arabidopsis tahaliana genomu 2000 yılında 
tamamlanarak bitkiler de genom DNA baz dizisi 
belirlenen organizmalar içinde yerini almıştır (10).  
Arabidopsis genomunun DNA baz dizisinin 
tamamlanmasının ardından 2002 yılında pirinç (Oryza 
sativa) bitkisinin tüm genom baz dizilerinin 
belirlenmesiyle genom analizlerinin tarımsal üretim 
alanında kullanımına olanak sağlanmıştır (11).  Bütün bu 
organizmalara ait bilgiler herkesin kullanabileceği bir veri 
tabanına konulmuş ve bu veri tabanları biyolojik 
bilimlerde çalışan herkes için çok önemli bir bilgi 
kaynağını oluşturmaktadır.  Organizmaların genomlarına 
ait bu bilgiler onların sadece baz dizilerine ait bilgileri 
içermekle kalmayıp aynı zamanda genlerin hücredeki 
fonksiyonları hakkında da bilgiler vermektedir.   
 
Organizmaların bütün genom bilgilerinin moleküler 
düzeyde karakterize edilmesi genomiks olarak 
adlandırılmaktadır. Genomiks sayesinde farklı 
organizmalara ait genetik bilgiler karşılaştırılmakta ve 
organizmalar arasındaki benzerlikler evrimsel düzeyde 
araştırılabilinmekte ve organizmaların ürettikleri 
proteinlerin çeşitleri, sayıları ve bunların fonksiyonları 
hakkında bilgi sahibi olunabilinmektedir. Çalışma 
alanlarına göre genomiks yapısal ve fonksiyonel 
genomiks olmak üzere iki gruba ayrılmaktadır.  Yapısal 
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genomiks genetik ve fiziksel haritalama ve DNA baz 
dizilerinin belirlenmesi yöntemleriyle organizmaların 
genetik bilgilerinin ortaya çıkarılmasını sağlar.  
Fonksiyonel genomiks ise genlerin ekspresyonunu, biçim, 
miktar ve zaman açısından genom düzeyinde inceleyerek 
genlerin fonksiyonlarının öğrenilmesinin yanında 
organizma açısından öneminin anlaşılmasına da yardımcı 
olmaktadır. Yukarıda belirtilen ve genom baz dizileri 
tamamlanan veya genom dizileri belirlenmekte olan 
organizmalara ait genetik bilgilerin DNA baz dizisi 
düzeyinde herkesin ulaşabileceği gen bankaları gibi bir 
veri tabanında yer alması fonksiyonel genomiksle 
ilgilenen insanlara çalışma olanağı sunmaktadır.  Birçok 
bilim adamı bu DNA baz dizilerini genomiks yöntemleri 
kullanarak içerdikleri bilgilerin anlamlarını yorumlamaya 
çalışmaktadır. Üretilen bu bilgiler insan ve hayvan sağlığı 
yanında bitki biyolojisi, yetiştirme ve ıslahı konularındaki 
gelişmelere de ışık tutmaktadır. Fonksiyonel genomiks 
sayesinde yüzlerce ve hatta binlerce genin hücrede hangi 
fonksiyonlara sahip oldukları hakkında bilgi sahibi 
olunabilecek ve bu bilgiler ışığında yeni yöntemler 
geliştirilerek daha önceden aşılamayan biyolojik sorunlara 
çözümler üretilecektir (12).  
 
Geçmiş yıllarda bir tek genin ekspresyonu hakkında bilgi 
sahibi olabilmek için RNA (northern) blot (13), nokta 
(dot) blot (14), yarı kantatif ve kantatif (semi quantitative 
ve quantitative) ters yazılım (reverse transcription, RT) 
polymeraz zincir reaksiyon (polymerase chain reaktion, 
PCR) (15, 16) tekniklerini kullanılmaktaydı. Son on yıldır 
ise çıkarımlı hibridizasyon (subtractive hibridization) 
(17), farkımsal gösterim (differential display) (18), seri 
gen ekspresyon analizleri (serial analysis of gene 
expression, SAGE) (19), ekspres olan gen parçalarının 
DNA dizilerinin belirlenmesi (sequencing of expressed 
sequence tags, ESTs) (20) teknikleri birçok genin aynı 
anda farklı koşullarda ekspresyonları hakkında bilgi 
sağlamıştır.  Son zamanlarda ise mikroarray teknolojisi 
sayesinde binlerce genin farklı koşullardaki 
ekspresyonlarının aynı anda incelenmesine olanak 
sağlanmıştır (21).  
 
Mikroarray teknolojisi farklı düzeylerde 20 yıldan beri 
kullanılan bir teknik (22) olmasına rağmen son 
zamanlarda kullanılan tamamlayıcı DNA (complementary 
DNA, cDNA) mikroarray teknolojisiyle bilim dünyasına 
birçok yenilikler kazandırmıştır.  Bu teknolojinin farklı 
kullanım alanları olmasına rağmen son yıllarda daha çok 
değişik organizmalarda  genomiks çalışmalarında genlerin 
ekspresyon analizlerinde kullanılmaktadır  (23).       
 
Mikroarray, DNA’ların çipler, küçük cam sılayd veya 
naylon membran üzerinde hibridizasyonla, genlerin 
ekspresyon düzeylerinin belirlenmesi için kullanılan bir 
yöntemdir. Genel olarak üç farklı mikroarray çeşidi 
bulunmaktadır. Bunlar oligonükleotide çipleri, 
oligonükleotide array ve cDNA arraydir.  Oligonükleotide 
çipler cam üzerine UV-maskelemesi veya ışıkla aktif olan 
kimyasal kullanılarak direk olarak sentezlenmiş ve 
sabitlenmiş kısa oligoları içermektedir.  Oligonükleotide 
arraylar ise önceden sentezlenmiş oligoların cam sılayd 
veya naylon membran üzerine konmasından oluşur.  PCR 
kullanılarak cDNA veya EST’lerden amplifikasyonla elde 

edilen cDNA’ları
üzerine konulması

Mikroarray teknol
dayanan hibridiz
ekspresyon analiz
olarak iki farklı k
edilen messenger
cDNA’lar sentezl
(cyanine, Cy3) 
boyasıyla etiketl
oluşturur.  Cy5 v
emme ve uya
olmalarından dol
üretirler.  Bu iki 
iki farklı örnekde
oligonükleotidları
binlerce geni i
hibridizasyon için
temsil eden bu cD
farklı sinyaller 
üretilen sinyalle
miktarları ile ora
uzaklaştırmak içi
boyaların ışıkla 
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cDNA parçacığını
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Bitkide mikroarra
yaprak ve kökteki
için 48 cDNA par
(26).  Sonra 14
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bitkilerde gen ek
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n cam sılayd veya naylon membran 
ndan da cDNA arraylar oluşur (21, 24).   

ojisi nükleik asitlerin seçici ve farklılığa 
asyon yöntemi ile elde edilen gen 
 sonuçlarını kullanır. Bu teknolojide ilk 
oşulda tutulan iki ayrı örnekten izole 

 RNA (mRNA)’lardan RT yöntemi ile 
enir. Sonra bu örneklerin biri siyanin 3  
ve diğeri siyanin 5 (cyanine, Cy5) 
enip işaretlenerek iki farklı probu 
e Cy3 iki farklı boya (dyes) olup farklı 
rılma (excitation) özelliğine sahip 
ayı iki farklı renk, kırmızı ve yeşil, 
farklı boyayla etiketlenip işaretlenen ve 
n elde edilen cDNA’lar karıştırılır ve 
 veya cDNA baz dizilerini içeren ve 
fade eden DNA mikroarrayleriyle 
 kullanılır. Genomdaki her bir geni 
NA parçacıkları hibridizasyon sırasında 
vermektedir. Hibridizasyon sırasında 
rin yoğunluğu örneklerdeki mRNA 
ntılıdır. Sonra bağlanmayan probları 

n yıkama işlemi yapılır. Daha sonra 
uyarılmasıyla oluşan kırmızı ve yeşil 
e Cy5 sinyalleri array tarayıcıları 
alga boylarında okunur. İki farklı dalga 

en Cy3 ve Cy5 sinyallerinin oranları bir 
n iki farklı probdaki yoğunluğunu ifade 
erin yoğunluklarını karşılaştırmak ve 
ı sayısal olarak belirlemek için bu 
ış bilgisayar programları kullanılır. Bu 
esinde hibridizasyon sonucunda 

elde edilen sinyaller bilgisayarda 
arklı renkte görüntülenir. Elde edilen bu 
ı renk, herhangi bir mRNA’nın prob 
re fazla olduğunu, sarı renk, mRNA’nın 
da eşit miktarlarda bulunduğunu, yeşil 
ın prob 2’de prob 1’e göre daha fazla 
eder. Daha sonra her bir sinyalin 
tan sonra mikroarrayde kendiliğinden 
al çıkartılıp ve her bir değer için 
lemi farklı koşullarda ekspresyonu 
l bir genle (housekeeping gene) veya 
bilinen herhangi bir mRNA kullanılarak 
ştirilen bu veriler gen ekspresyon 

enmesinde kullanılır (21, 24, 25). 

y teknolojisi ilk defa Arabidopsis’de 
 gen ekspresyon profillerini belirlemek 
çacığını içeren array kullanılarak yapıldı 
43 Arabidopsis geni içeren cDNA 
ı organ ve gelişme evresinde olan 
spresyon profillerini belirlemek için 
n yıllarda mikroarray teknolojisi model 

 (28) ve pirinç (29), mısır (30), çilek 
gibi tarımsal açıdan önemli olan birçok 
şullardaki gen ekspresyon profillerini 
llanıldı (24, 33). 
 profilinin mikroarray teknolojisi 
lenmesi çok yaygın bir çalışma şekli 
fonksiyonu bilinmeyen birçok genin 

belirlenmesini sağlamaktadır.  
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Mikroarrayden elde edilen gen ekspresyon verileri farklı 
istatiksel teknikler kullanılarak hiyerarşik gruplama 
(hierarchical clustering), ana parça analizi (principal 
component analysis, PCA) ve kendi kendine organize 
olan haritalar (self-organizing maps, SOM) genlerin 
gruplandırılmasında kullanılır. Hiyerarşik gruplama 
tekniği kullanılarak genler ekspresyonlarına göre önce 
aşağıdan yukarıya doğru daha sonra da grupların kendi 
aralarında benzerliklerine göre birleştirilmeleri yapılarak 
bir soy ağacı elde edilmeleri sağlanır. Bu gruplandırma 
sayesinde hücrelerin işleyiş mekanizmaları hakkında bilgi 
sahibi olunurken aynı zamanda hücredeki fonksiyonları 
bilinmeyen genler hakkında da bilgi edinilir (24).    
 
Son yıllarda birçok organizmanın DNA baz dizileri 
belirlenmiş olmasına rağmen bu DNA baz dizileri kendi 
başlarına bir şey ifade etmezler.  Mikroarray tekniği 
sayesinde DNA baz dizileri belli olan genlerin hücredeki 
fonksiyonları araştırılmaktadır. Bu nedenle mikroarray 
analizinin sonucunda elde edilen ve farklı gelişme 
evresinde, farklı koşullarda ve farklı genotiplerde bulunan 
birçok bitki geni fonksiyonlarına göre 
gruplandırılmaktadır (33, 34). Örneğin ışıkta ve karanlıkta 
yetiştirilen Arabidopsis bitkilerinde mikroarray çalışması 
yapıldığında ışıkla yönetilen birçok geni belirlemek 
mümkün olmaktadır (35, 36).  Bu genlerin birçoğu yeni 
bulunan genler olacağı için daha önce veri tabanında 
bulunan hiçbir genle benzerlik göstermeyebilir, ama en 
azından bu genlerin ışıkla yönetilen genler olduğu ve 
hücrede ışıkla birlikte aktivitelerinin artıp veya azaldığı 
hakkında da bilgi sahibi olunur (34).  
 
Bu nedenle mikroarray son yıllarda birçok bilim adamı 
tarafından bitkilerde abiyotik (37, 38) ve biyotik stresler 
(39), meyve olgunlaşması (40), sirkadian saati (41), 
fitokrom A sinyallemesi (42), tohum gelişmesi (43) ve 
nitrat asimilasyonu (44) sırasında aktif olan yada 
aktivitelerini azaltan genlerin bulunmasında 
kullanılmıştır. Buna benzer çalışmalar tüm genom DNA 
baz dizisi belli olan Arabidopsis ve pirinçte 
kullanılabileceği gibi kısmi genom DNA dizileri 
belirlenmiş ya da belirlenmekte olan birçok diğer bitkide 
de uygulanabilecektir.  Mikroarrayden elde edilen 
ekspresyon profillerini onaylamak için bu bilgiler daha 
sonra hücredeki proteinlerin analizlerinden oluşan 
proteome’dan elde edilen verilerle karşılaştırılabilir. 
Mikroarray ve proteome verilerinden elde edilen bilgilerle 
proteinin hücredeki fonksiyonunun yazılım 
(transkripsiyon) düzeyinde mi yoksa yazılımdan 
(transkripsiyondan) sonra olabilecek bir mekanizmayla mı 
kontrol edildiği belirlenebilir (34). 
 
Mikroarrayden elde edilecek gen ekspresyon profilleri 
bitki biyolojisinin işleyiş mekanizması hakkında genel bir 
bilgi verdiğinden dolayı bitki moleküler biyolojisinde 
çalışan insanların bu konular hakkındaki görüşlerini 
değiştirerek onların bitkinin büyüme ve gelişmesi 
sırasında ortaya çıkan problemlerinin çözümü için yeni 
yöntemler geliştirmelerini sağlayacaktır.  Genlerin 
ekspresyon profillerinin aynı olması bu genlerin 
fonksiyonlarının aynı olması anlamına gelmeyebilir. 
Ancak bu genlerin işleyişlerinin aynı genetik kontrol 
mekanizmasıyla yönetildiği anlamına gelir. Genlerin 

benzer ekspresyon profilleri gösterenlerinin 
belirlenmesinin ardından bu genlerin düzenleyici 
(regulatory) elementleri, destekleyici (promoter) bölgeleri 
ve cis elementleride tanımlanabilir.  Bunlardan elde 
edilebilecek sonuçlarla genler yazılım (transkripsiyon) 
sırasındaki işleyiş mekanizmalarındaki düzenlemelerine 
göre sınıflandırılabilir (23, 24, 34, 45).  Arabidopsis’in 
akşam (karanlık) element motifleri bu şekilde 
tanımlanmıştır (46).   
 
Maya (yeast) Saccharomyces cerevisiae genomunun 
tamamlanmasının ardından genomu içeren 6200 genle 
mikroarray çalışması hücre döngüleri (cell cycle) (47) 
sporların gelişmesi (48), karbon ve azot yoksunlukları 
(49) gibi farklı koşullarda yapılmıştır (50, 51).  Bu tür 
çalışmalara genom düzeyinde (genome-wide) ekspresyon 
profilleri denmektedir. Son yıllarda Arabidopsis ve pirinç 
genom baz dizilerinin tamamlanmış olması nedeniyle bu 
tür çalışmalar bu bitkiler üzerinde de yapılmakta ve farklı 
organizmalardan elde edilen sonuçlar karşılaştırılarak 
genom çapında düzenleyici ağlar (genome-wide 
regulatory networkler) belirlenebilir (52, 53).   
 
Genlerin aktivitelerinin arttırılması bitkileri farklı çevresel 
streslere karşı tutarak veya bitkiler üzerinde farklı genetik 
metotlar uygulayarak, mutasyonlar yaratmak suretiyle 
olabilir. Mutasyonlar kimyasal yada etkisizleştirme 
(knockouts) yöntemleriyle (54), aktivasyon etiketlemesi 
(activation tagging) (55), veya genler üzerinde kesip 
çıkarımlar (deletions) yapılarak (56) yada fiziksel 
yöntemlerle oluşturalabilir. Değişik yollarla oluşturulan 
mutasyonların hücrede yarattıkları spesifik etkiler gen 
ekspresyonlarına bakılarak belirlenebilir.  Böylece 
hücrenin işleyiş mekanizması hakkında bilgiler edinilir 
(21, 24).   
 
Organizmaların DNA’larındaki farklılık gen ekspresyon 
profillerine bakılarak elde edilebilir.  Böylece türler ve 
populasyonlar arasındaki farklılıklar mikroarray 
yöntemiyle belirlenebilir.  DNA’nın tek bazında meydana 
gelen değişiklikler (single nucleotide polymorphism, 
SNPs) en çok karşılaşılan genetik varyasyon çeşidi olup 
mikroarraylerden elde edilen sonuçlarla birçok SNPs 
belirlemek mümkün olmaktadır (21, 24, 57). 
 
Moleküler biyoloji alanında son yıllarda artarak devam 
eden gelişmeler bütün organizmalarda moleküler düzeyde 
genetik bilgi patlamasına yol açmış ve gen bankaları 
içlerinde bir çok bitkinin de bulunduğu değişik canlıların 
DNA baz dizileriyle dolmuştur. Her geçen gün artan tüm 
genom ve kısmi genom dizilerinin fonksiyonel 
analizleriyle bunların hücrede ne yaptıklarının anlaşılarak 
değişik organizmalarda biyolojik problemlerin çözümü 
sağlanabilir. Bunu yapabilmek içinde binlerce genin 
ekspresyon analiz ve profillerini aynı anda çıkarabilen 
mikroarray teknolojisinin şu anki haliyle kullanımının 
yaygılaştırılması ve  daha da geliştirilmesi gerekmektedir. 
Ülkemizde de bu teknolojinin her alanda olduğu gibi 
tarımsal problemlerin çözümüne yönelik kullanılması için 
altyapı oluşturulmalıdır.      
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