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Artan niifus, sehirlesme, iklim degisikligi ve mahsul iiretimi iizerindeki baski, ekosistemin uzun vadeli siirdiiriilebilirligini
ve isleyisini tehdit etmektedir. Bu baglamda, biyogesitliligin ve genetik kaynaklarin korunmasi, yesil siirdiiriilebilir tarim
stratejilerinin dnemli bir is planini olusturmaktadir. Bitki ile iligkili mikroorganizmalar iizerine yapilan genom tabanli
aragtirmalar hem bitki patojenleri hem de bitki gelisimini destekleyici bakterilerin (PGPB) tarimda kullanimi konusundaki
bilgi birikimimizi biiyiikk dl¢iide gelistirmistir. Mikroorganizmalarin dogal ortamlardaki bazi gen ifadeleri standart
laboratuvar kosullarinda kiiltiire edildiklerinde, dogal tetikleyicilerin veya stres sinyallerinin yoklugundan dolay:
baskilanabilmektedir. Bu ¢aligmada, siirdiiriilebilir tarimda bitki ile iliskili mikrobiyom ¢esitliliginin ve iglevsel oneminin
anlagilmasinda genomik yaklagimlarin sundugu firsatlar ele alinmistir. Bakteriyel suslarin primer ve sekonder
metabolitler igin tam biyosentetik kapasitesi, yani dogrudan ve dolayli PGPB mekanizmalari ig¢in anahtar belirtegler, tiim
genom dizisinin analizi ile ortaya ¢ikarilabilmektedir. Bakteriyel tiim genom yaklasim1 simbiyotik azot fiksasyonunda rol
oynayan gen kiimeleri, siderofor ¢esitliligi, antimikrobiyal/agir metal direnci ile iligkili genler basta olmak iizere birgok
PGPB o6zelliklerinin determinantlarini agiga c¢ikarabilmektedir. Genomik teknolojilerin kullanimi, faydali bitki-
mikroorganizma etkilesimlerinin modiilasyonunu saglayarak siirdiiriilebilir tarim i¢in umut verici ve ¢evre dostu yeni
uygulamalarin gelistirilmesine olanak taniyacaktir.

Anahtar Kelimeler: Biyogesitlilik, mikrobiyal genomlar, PGPB, siirdiiriilebilir tarim
Effective Use of Microorganisms in Agriculture; Microbial Whole Genome Based Approaches
ABSTRACT

The increasing population, urbanization, climate change, and the pressure on crop production threaten the long-term
sustainability and functioning of ecosystems. In this context, the conservation of biodiversity and genetic resources forms
the foundation of green sustainable agriculture strategies. Genomic-based research on plant-associated microorganisms
has significantly expanded our knowledge of both plant pathogens and Plant Growth-Promoting Bacteria (PGPB). The
expression of certain genes in microorganisms in natural environments can be suppressed when cultured under standard
laboratory conditions due to the absence of natural triggers or stress signals. This study explores the opportunities
provided by genomic approaches in understanding the diversity and functional significance of plant-associated
microbiomes in sustainable agriculture. The full biosynthetic capacity of bacterial strains for primary and secondary
metabolites, which are key indicators for both direct and indirect PGPB mechanisms, can be revealed through whole-
genome sequencing analysis. The bacterial whole-genome approach can uncover determinants of various PGPB traits,
including gene clusters involved in symbiotic nitrogen fixation, siderophore diversity, and genes associated with
antimicrobial/heavy metal resistance. The use of genomic technologies will enable the modulation of beneficial plant-
microorganism interactions, paving the way for the development of promising and environmentally friendly new
applications for sustainable agriculture.
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GIRiS diistirmesi nedeniyle mevcut tarimsal iiriinler,

ontimiizdeki 30 yil i¢inde insan niifusunu beslemede

Kiiresel niifusun 2050 yilina kadar 11 milyar
asmas1 beklenmektedir [1]. Bu niifus artigi, kiiresel
gida tedarigi ihtiyacimt da aym1 oranda artiracaktir.
Iklim degisikligi, dogal afetler ve sanayilesmenin
tarima elverigli arazileri azaltmasi ve verimliligi

*Sorumlu yazar / Corresponding author: ihsan.yasa@ege.edu.tr

yetersiz kalabilir. Giiniimiiz diinyasinin kosullari,
tarimsal dretim alanlarinin  6nemini ve akilli-
stirdiiriilebilir tarim uygulama stratejilerinin hayati
onemini giderek daha fazla 6n plana ¢ikarmaktadir.
Bu baglamda, biyolojik g¢esitliligin ve genetik
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kaynaklarin korunmasi, yesil ve siirdiiriilebilir tarim
stratejilerinin temelini olusturmaktadir [2].

Bitki-bakteri etkilesimleri tarimda 6énemli bir rol
oynamakta olup, bu etkilesimlerin detayli analizi
bliyiik bir 6neme sahiptir. Bu etkilesimler {i¢ ana
kategoriye ayrilabilir: simbiyotik, patojenik ve
mutualistik etkilesimler. Simbiyotik etkilesimler, kok
nodiillerini  kolonize eden mikrosimbiyontlarin
atmosferik nitrojeni baglayarak bitkilere aktarmasi ile
karakterize edilir [3, 4]. Fitopatojenik etkilesimler ise,
bitki hiicrelerine saldirmak ve kendi biiylimelerini
desteklemek i¢in bitki materyallerini kullanmak
lizere evrimlesmis bakteri tiirleri tarafindan
gerceklestirilir. Mutualistik etkilesimlerde ise her iki
taraf da fayda saglar; bakteriler bitki salgilarinda
yasar, bitki patojenlerini baskilayarak bitkileri korur
veya bitki biiylimesini tesvik eden maddeler {iretir [5,
6]. Bitki Gelisimini Tegvik Edici Bakteriler (PGPB),
agir metal detoksifikasyonu, azot fiksasyonu,
fitohormon {iretimi ve fosfat ¢éziinmesi gibi ¢esitli
mekanizmalarla toprak kalitesine ve bitkilere dnemli
katkilar saglar [7, 8, 9].

Dogal ortamlarda bitkilerle etkilesime giren
bakteri tiirlerinin fenotipleri, laboratuvar kosullarinda
sergiledikleri fenotiplerden farkli olabilir. Bu
farklilik, laboratuvar ortamlarinda dogal
tetikleyicilerin bulunmamasi nedeniyle ekolojik islev
icin Oonemli olan birgok genin baskilanmasindan
kaynaklanir. Buna karsin bakterilerin tim genom
analizleri, simbiyotik azot fiksasyonu, bitki
biiyiimesi, toprak verimliligi ve antibiyotik gibi
ikincil metabolitler i¢in faydali enzimleri kodlayan
gen kiimelerini inceleme firsati sunar. Bu analizler,
bir mikroorganizmanin biyogiibre olarak kullanilma
potansiyelini ve genetik ¢esitliligini kesin olarak
ortaya cikarir [10, 11, 12]. Son yillarda, bitki ile
iligkili bakteriyel genom verilerinin artmasi hem
fitopatojenler hem de PGPB’ler hakkindaki bilgi
birikimimizi 6nemli 6l¢iide artirmig ve agroekoloji
alaninda yeni ufuklar agmustir.

BiTKi-BAKTERI ETKiLE§iMLERINiN
ARASTIRILMASINDA TUM GENOM
DIZILEME TEKNOLOJISIiNIN ROLU

Mikrobiyal —genomik, son yillarda Iizla
gelismistir. Bu gelisim, Next-Generation Sequencing
(NGS) teknolojilerindeki  teknik ilerlemeler,

maliyetlerin azalmas1 ve mikrobiyal topluluklarin
farkli ortamlardaki islevselligi hakkinda bilgi veren
yeni hesaplamali yaklagimlardan kaynaklanmaktadir.
Kiltlir bagimsiz yontemlerin  yaygin  olarak
benimsenmesi, mikrobiyal evrim, cesitlilik ve
ekosistem hakkinda bilgiler sunan genomik
analizlerin yapilmasini saglamigtir. Bir organizmanin

542

biyokimyasal, fizyolojik ve ekolojik islevlerini
anlamaya yonelik tim genom dizileme analizleri,
biyoteknoloji ~ alaninda  olaganiistii  firsatlar
yaratmaktadir. Bu analizler, 6zellikle tarim ve ¢evre
biyoteknolojisi alanlarinda stirdiiriilebilir
uygulamalarin gelistirilmesi igin biiylik potansiyel
tagimaktadir [13, 14].

Genom dizilerinin islevsel olarak karakterize
edilmesi, yatay gen transferlerinin tespit edilmesi ve
mikroorganizmalarin  bitki  beslenmesindeki ve
biyojeokimyasal dongiilerdeki rollerinin
anlagilmasinda Onemli araglar olarak kabul
edilmektedir. Ornegin, Pseudomonas sp. susu Pf-5’in
PGPB ozellikleri, yillardir biyolojik ve kimyasal
yontemlerle incelenmis olsa da tiim genom analizleri
biyokontrol faktorlerinin sentezinden sorumlu birgok
gizli gen kiimesini ortaya c¢ikarmistir. Genom
madenciligi teknikleri ile kesfedilen ve lektin benzeri
bakteriyosinleri kodlayan iki llpA-benzeri genin
islevselligi, bu genlerin farkli patojenik tiirleri inhibe
etme kapasitesini gosteren E.coli hiicrelerinde
heterolog ekspresyon yoluyla dogrulanmistir [15].
Benzer sekilde, P.agglomerans susu CPHN2 ve
genetik olarak yakin 10 susun karsilagtirmali
analizleri, fosfat ¢6zlinmesi, siderofor liretimi, azot
metabolizmas1 ve indol-2-asetik asit (IAA) {iretimi
gibi PGPB o6zelliklerine yonelik tahmin edilen gen
dizilerini tamimlamistir. P.agglomerans CPHN2’nin
tim genom analizi, bu susun biyogiibre olarak
kullanilma potansiyelini ortaya koymus ve
endofitlerdeki PGP mekanizmalarin1 agiklamigtir
[16]. Ayrica, Bacillus FZB42’nin tiim genom
dizilemesinden elde edilen veriler, antifungal
lipopeptitleri (stirfaktin, fengisin ve basillomisin D
gibi) kodlayan ii¢ gen kiimesini kolayca tanimlamig
ve bu genlerin ekspresyonu MALDI-TOF Kkiitle
spektrometresi analizleri ile dogrulanmistir [17].
Birgok ¢aligmada, kesfedilen gen kiimeleri hakkinda
toplanan bilgiler, hedef bilesiklerin izole edilmesi i¢in
Ozel stratejilerin gelistirilmesini saglamistir [18].
Ormegin, Paenibacillus  mucilaginosus ~ 678’in
genomik analizi, bu susun fosfat ¢ézlinmesi, ekzo-
polisakkarit (EPS) iiretimi, bitki hormonu iiretimi ve
biyofilm olusumu gibi temel &zelliklerini genom
diizeyinde ortaya koymustur. Ayni cinse ait 40 susta
nodiilasyonla ilgili genlerin karsilastirmali analizi, bu
suslarim PGPB o6zelliklerinin genomik temellerini
degerlendirmistir [ 19]. Karsilastirmali islevsel genom
analizi, farkli habitatlardan izole edilmis ayni tiirlerin
suslar1 arasindaki mikrobiyal evrimi, habitat
adaptasyon mekanizmalarint ve g¢esitli metabolik
yetenekleri ortaya ¢ikarmada en etkili yaklasimlardan
biri olarak 6ne ¢ikmaktadir.

Genomik yaklagimlar, simbiyotik konak-bakteri
Ozgilliginii  belirleyen  faktorleri, patojenlerin
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konaga adaptasyonunu, konak yelpazesindeki
degisiklikleri ve bitkilerle iligkili bu
mikroorganizmalarda yeni tiirlerin ortaya ¢ikisini da
aydinlatmistir.  Klasik  DNA  hibridizasyon
tekniklerine ek olarak, tiim genom dizisi analizine
dayanan  biyoinformatik  yaklagimlarin  yeni
prokaryotik taksonlarin tanimlanmasi igin asgari
standartlar olarak kullanilmasi 6nerilmektedir. Yeni
tirlerin genomlar1 ile yakindan iligkili tiirlerin tip
suslar1 arasinda yeterli niceliksel karsilastirmalar
yapilmalidir. Glinlimiizde bakteriyel suslar arasindaki
genomik benzerlikleri degerlendirmek i¢in en yaygin
kullanilan kriterler, Ortalama Niikleotid Kimligi
(ANI) ve dijital DNA-DNA hibridizasyonu (dDDH)
gibi tekniklerle elde edilmektedir [20, 21]. Bu
baglamda prokaryotlarin taksonomik
karakterizasyonunu gerceklestirmek icin giincel
genomik yontemleri ve in silico veri analizi tabanl
metabolik ¢esitlilik analizini birlestiren minimal bir i
akig1 onerilmektedir (Sekil 1).

Fonksiyonel Anazer
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gendiz anali
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|

Genom bzl aksonomi - Biyoteknolojk potansiyzi
Sekil 1. Prokaryotik taksonomik karakterizasyon ve
biyoteknolojik  uygulama  potansiyelinin
degerlendirilmesinde kullanilmasi  dnerilen
minimal i akisi

Omegin, bu kriterler izlenerek, Rhizobium
ecuadorense, yeni bir tiir olarak tanimlanmigtir [22].
Yeni bir tiir olan Ensifer aridi’nin alti susu Asya,
Afrika ve Hindistan’da izole edilmistir [23]. Anthyllis
vulneraria nodiillerinden izole edilen iki yeni tiir,
MLSA, ANI ve dDDH teknikleri kullanilarak
tanmimlanmigtir [24]. Benzer sekilde, Onobrychis
viciifolia kok nodiillerinden izole edilen iki yeni tiir,
ANI ve dDDH teknikleri kullanilarak tanimlanmustir.
A flavescens’in ~ kok  nodiilinden yeni  bir
Phyllobacterium tiirii izole edilmistir. izole edilen
tirler tim genom analiziyle incelenmis ve Bitki
Gelisimini Tesvik Eden Rizobakterilerin (PGPR)
ozellikleri agiklanmistir [25, 26].

BIiTKi GELiSiMINI TESVIK EDEN
BAKTERILER (PGPB) UZERINE
GENOMIK SON GELiSMELER

Son yillarda Next-Generation Sequencing (NGS)
gibi teknolojik ilerlemeler hem toprak {istii hem de
toprak alti mikrobiyal topluluklarin taksonomik ve
islevsel diizeyde incelenmesini biliylik Olglide
genisletmistir. Genomik calismalar, bitki
beslenmesine katki saglayan metabolik yollara sahip
spesifik mikrobiyal suslarin ortaya c¢ikarilmasini
miimkiin kilmaktadir. Ornegin, rizosfer
mikrobiyomlar1 iizerine yapilan arastirmalar, bu
topluluklarin dinamiklerini ve ¢evresel degisimlere
olan tepkilerini aciklayabilmektedir [27].
Mikrobiyom islevselligi {izerine yapilan bu genomik
yaklasimlar, siirdiiriilebilir {irlin {iretimi igin biiylk
potansiyele sahip mikrobiyal adaylarin
kesfedilmesine olanak saglamaktadir. Son yillarda,
cesitli PGPB suslarimin genomik karakterizasyonu,
bu bakterilerin faydali etkilerinin molekiiler temelleri
ve PGPB-bitki etkilesimlerinde rol oynayan genlerin
ayrmtili olarak incelenmesine olanak tanimistir [28,
29, 30]. Bu galismalar, bircok PGPB susunun ¢ok
yonlii islevi oldugunu ve farkli bitki tiirleri igin
faydali  ozelliklere  sahip  oldugunu, farkli
mikroorganizmalar arasinda korunan genlerin de
varligini gostermektedir [31].

Bitkiler ve onlarla iliskili mikroorganizmalar,
ekosistemler {izerinde olumlu etkileri olan karsilikli
fayda saglayan iliskiler gelistirmistir. Bu iligkiler,
metal toleransi/direnci, bitki biiylimesinin tesviki,
azot fiksasyonu, fitohormon iiretimi ve fosfat
coziinmesi gibi mekanizmalar1 kapsamaktadir.
PGPR, etkilerini enzimler ve ikincil metabolitler
aracilifiyla gostermektedir. Son donemde gelistirilen
genomik yaklagimlar ve biyoinformatik araglar, bu
suslarin genomlarmin ayrintili olarak incelenmesine
firsat tanimustir [32, 33]. Ornegin, vermikomposttan
izole edilen ve piring, sorgum, nohut ve giivercin
bezelyesi  gibi  bitkilerde @ PGP  aktiviteleri
potansiyeline sahip 16 Streptomyces susunun
genomik dizileri, yaklasik 1.850 molekiiler islevi
ortaya koymustur. Bu islevlerin yaklasik %50’sinin
Streptomyces genomlarinda korundugu, %10’unun
susa Ozgii oldugu ve geri kalanmin ise c¢esitli
kombinasyonlarda bulundugu belirlenmistir. Genom
organizasyonu ayrica sideroforlar, oksinler, hidrojen
siyaniir, kitinaz ve seliiloz {iretimi gibi PGP ve
biyokontrol  ozellikleriyle ilgili  genleri de
tanimlamistir [34]. Bir baska g¢alismada, aycicegi
bitkilerinden izole edilen Bacillus cereus T4S’nin
tam genom dizilimi, petrobaktin, basilibaktin,
basitrasin, molibden faktorii, zwittermisin ve
fengyisin gibi ikincil metabolitlerin iiretiminden
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sorumlu genleri agiga ¢ikarmis ve bu bakteriyel

biyokontrol  ajanlarinin  fitopatojenlere  kars1
etkinligini gostermistir. T4S susu ile aycicegi
tohumlarinin  ve koklerinin sera kosullarinda

asilanmasi, aycicegi verimine katkida bulunmus ve
bitki biliylimesini tesvik eden genlerin Onemini
vurgulamigtir ~ [35].  Ayrica,  Saccharibacillus
brassicae ATSA2’nin genom analizi, demir alim
(fhuABD, afuABC, fbpABC, fepCDG) ve fosfat
cozlinmesi (pstABCHS, phoABHLU, phnCDEP) ile

indol-3-asetik asit (trpABCDEFG) ve diger
fitohormon biyosentezi genleriyle ilgili gen
kiimelerini tanimlamustir. Genomda, bitki

bliyiimesini tesvik eden surfaktin, karotenoidler,
sideroforlar (stafilobaktin) ve basilen gibi ikincil
metabolitler de bulunmus, bu susun PGP
oOzelliklerinin altinda yatan mekanizmalar hakkinda
kapsaml1 bilgiler saglanmistir [36].

Baklagiller ile Rhizobia arasindaki simbiyotik
azot fiksasyon sistemi, siirdiiriilebilir yesil tarimin
gelistirilmesinde biiyiikk Oneme sahiptir. Farkli
suslardaki konak 6zgiilliigiinden sorumlu olan birgok
gen, karsilastirmali genomik yontemler kullanilarak
incelenmistir. B.diazoefficiens 113-2’nin genomu
dizilenmis ve bu susun genomik Ozellikleri, farkli
tirlerden ve konaklardan alinan alt1 rizobiyal susla
kargilagtirilmigtir. NodW, NolK, NoeJ, NifB, FixK ve
FixJ gen aileleri, tiir ve konak 6zgiilliigii hakkinda
onemli molekiiler Dbilgiler saglamigtir [37].
Bradyrhizobium sediminis sp. nov., temel nodiilasyon
ve fotosistem genlerinden yoksun simbiyoz
adaciklarina sahip ii¢ sus olarak tanimlanmistir. Bu ii¢
sus, serbest yasayan Bradyrhizobium izolatlari
arasinda en kii¢iik genomlara sahip olup, yeni bir tiir
olarak onerilmistir. Bu {i¢ izolat ve diger yaymlanmig
genomlar arasindaki islevsel farkliliklar,
Bradyrhizobium cinsinin oldukga heterojen oldugunu
ve topluluk i¢inde ¢esitli roller oynadigini, simbiyotik
olmayan azot fiksasyonu da dahil olmak {izere farkli
islevler {stlendigini gostermistir [38]. Konak
ozgiilliigiinden sorumlu genetik bilgiler,
Rhizobia’nin baklagiller arasinda konak yelpazesini
genisletmek i¢in 6nemli roller oynayacak ve baklagil
dis1 bitkilerle simbiyozunun genetik determinantlari
hakkinda yeni bilgiler saglayabilecektir.
Agrobacterium AB2/73’lin tim genomu
dizilendiginde, ta¢ gall timorlerinin indiiksiyonu igin
benzersiz bir konak araligina sahip oldugu ve 500
kbp’den biiyiik, olaganiistii bir mega Ti (Tumor
indiiksiyonu) plazmidi igerdigi saptanmistir. Bu
plazmit, viriilans faktorleri ile bitki biiylime
diizenleyicileri  olan,  sitokinin  ve  oksin
biyosentezinde yer alan tzs, iaaM ve iaaH genlerini
icermektedir. Bu bakterinin spesifik konak araligi
Ozellikleri lizerine yapilacak c¢aligmalar ig¢in
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pTiAB2/73’{in benzersiz genomik yapisinin ayrmtili
analizi gereklidir [39].

Bitki hormon diizeylerini diizenleyen ve
simbiyotik  etkilesimleri  kolaylastiran  faydali
enzimleri kodlayan genlere ek olarak, antibiyotik gibi
aktif bilesikleri kodlayan biyosentetik gen kiimeleri
de tlim genom analizleri ile ortaya ¢ikarilmigtir. Chen
vd. [40], genomunda varsayilan antimikrobiyal etkiye
sahip ikincil metabolitlerin ribozomal ve ribozomal
olmayan sentezinde yer alan 13 gen kiimesi tespit
edilmistir. Xu vd. [41], rizosfer susu B.velezensis
SQR9’un, Fusarium oxysporum’a kars1 antagonistik
aktivitede 6nemli rol oynayan bir lipopeptit bilesigi
(basilomisilin D) iiretebildigini ve ayrica biyofilm
olusumunda rol oynayan genlerin ifadesini
etkiledigini  bildirmistir. ~ Biyolojik  kontrol
faaliyetleri, bazilar1 bitkilerde sistemik direng
kazandirabilen poliketidler ve dongiisel lipopeptitler
gibi bakteriyel ikincil metabolitlerden
kaynaklanmaktadir [42].

TARIMSAL UYGULAMALARDA
GENOMIK VERILERIN KULLANIMI

Bakteriyel genomlarda karmagik metabolik yollari
diizenleyen yeni genlerin kesfi, endosimbiyont
biyolojisinin ~ve  bu  organizmalarin  {irlin
iyilestirmedeki ¢ok islevli rollerinin anlagilmasi igin
genetik bir temel sunmaktadir. Avantajli mikrobiyal
organizmalarin biyogiibre olarak kullanilmasi, gida
giivenligini saglamada ve iirlin iretimini artirmada
tarim i¢in vazgecilmez Oneme sahiptir [43]. Stres
direngli Bacillus megaterium STB1 Kkarakterize
edilmis ve bu bakterinin hem normal hem de stres
kosullarinda bitki biiyiimesini  destekleyebilme
kapasitesi gosterilmistir. STB1 genomu, ¢ok yonli
stres direnci, ksenobiyotik ayristirma, patojen kargiti
aktiviteler ve toprak ile rizosfer kolonizasyonuna
baghh ozelliklerle iligkili birgok genetik 0ge
barindirmaktadir. Ayrica, oksinler ve sitokininlerin
biyosentezi ile poliaminler, GABA,
brassinosteroidler ve etilen seviyelerinin
diizenlenmesiyle ilgili genler de tespit edilmistir. Bu
ornek c¢alisma, B.megaterium’un PGPB roliine yeni
bir bakis acist sunmus ve tarimsal uygulamalara
yonelik yeni bulgular ortaya koymustur [44].

Biyogiibre  {iretiminde = rekombinant DNA
teknolojisi gibi molekiiler biyoteknoloji araglarimin
kullanilmasi, faydali bitki gelisimini tesvik eden

mikroorganizmalara ~ 6nemli  bitki  biiylime
faktorlerinin, Ornegin  fitohormonlarin, iretim
yollarmin  gelistirilmesiyle metabolik  yollarin

iyilestirilmesini saglayabilir. Bu teknoloji bir¢ok
fayda sunmaktadir, ¢iinkii biyolojik yollar hassas bir
sekilde kontrol edilebilir ve mikroorganizmalarin
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verimli biyogiibreler iiretmesi i¢in tamamen yeni
islevler tasarlanabilir [45]. AcdS geninin klonlanmasi
ve ifade edilmesi, onemli ACC deaminaz aktivitesine
sahip rekombinant Azoarcus sp. CIB susunun
gelistirilmesine yol agmistir; bu da Rhodocyclaceae
ailesine ait bu 6zellige sahip ilk PGPB’yi meydana
getirmistir. Rekombinant CIB susu, Cd (kadmiyum)
maruziyetinin neden oldugu stres kosullarinda piring
bitkilerini koruma yetenegini gostermis ve piring
fidanlarinda Cd konsantrasyonunu artirmistir. Piring
koklerindeki reaktif oksijen tiirlerinin seviyesindeki
diisiis, bu koruyucu etkiyi dogrulamaktadir. Genis
konake¢1 araligimma sahip pSEVA237acdS plazmidi,
stres  kosullariyla  karsilasabilecek  bitkilerin
bliylimesini iyilestirmek i¢cin ACC deaminaz
aktivitesine sahip PGPB miihendisliginin yolunu
acmistir [46].

Azot, bitki {iretimi i¢in en Onemli faktorlerin
baginda gelir. Faydali rizobakterilerden
Pseudomonas protegens Pf-5, Pseudomonas stutzeri
A1501’den X940 kozmidine eklenen nitrojenaz
kodlayan genler kullanilarak genetik olarak azot
baglayici hale getirilmistir. Arabidopsis, yonca, uzun
yumak ve misirin Pf-5 X940 ile agilanmasi, toprakta
amonyum konsantrasyonunu artirmis ve azot yetersiz
kosullarda bitki verimliligini artirmistir [47]. Bir
baska calismada, A.vinelandii genomu boyunca
dagilmig 17 nif ile ilgili gen, Ortiisen- uzatma
(overlap-extension) PCR ve kesintisiz klonlama
yontemleri kullanilarak sentetik gen kiimelerine
birlestirilmis ve Escherichia coli’de ifade edilmistir.
Nif ile ilgili 17 genin transkripsiyonu ve translasyonu
sirastyyla RT-qPCR  ve LC-MS/MS kullanilarak
degerlendirilmis ve sonug olarak E.coli’nin anaerobik
ve mikroaerofilik kosullarda nitrojenaz aktivitesi
gosterdigi goriilmiistiir. Bu sus, A.vinelandii’den
gelen diger genlerin azot baglama iizerindeki
etkilerini arastirmak igin yararli bir model olarak
kullanilmistir.  A.vinelandii, oksijene duyarli bir
nitrojenaz iiretmesine ragmen aerobik kosullar
altinda bile azot baglayabilmektedir; bu nedenle
A.vinelandii’nin nif ile ilgili genlerinin heterolog
ifadesi, biyolojik azot baglama yoOntemlerinin
gelistirilmesi i¢in umut verici bir strateji olarak
degerlendirilmektedir [48]. Bu c¢alismalar, ¢esitli
iriinlerde etkili rekombinant inokiilantlar gelistirme
potansiyelini gostermektedir.

Mikrobiyal genomik alanindaki arastirmalar,
tarimsal uygulamalarin gelistirilmesinde son yillarda
giiclii bir ara¢ olarak one c¢ikmaktadir. Bununla
birlikte, bu derlemede tartisilan  genomik
yaklagimlarin saha uygulamalarina entegrasyonu,
multidisipliner caligmalar ile daha da
giiclendirilebilir. Cevresel faktorler,
mikroorganizmalarin gen ekspresyonlarini, biiylime

oranlarini ve islevselliklerini dogrudan
etkilemektedir [49]. Mikroorganizmalarin belirli
cevrelerdeki basarili performansi, bu ortamlarin
ekolojik ve fiziksel 6zellikleri ile yakindan iligkilidir.
Ornegin, bir bolgede yiiksek verim saglayan bir
mikrobiyal sus, farkli bir ekosistemde etkisiz veya
islevsiz  hale gelebilir. Bu baglamda, yerel
ekosistemlere 6zgii mikroorganizmalarin izolasyonu,
genomik karakterizasyonu ve genetik optimizasyonu,
saha uygulamalarinin basarisi agisindan kritik 6neme
sahiptir. Saha caligmalar1 6ncesinde kapsamli yerel
mikrobiyom  analizlerinin  gergeklestirilmesini
oneriyoruz. Ote yandan laboratuvar ortaminda etkili
oldugu goriilen mikrobiyal ¢ozlimlerin, gergcek saha
kosullarinda test edilmesi zorunludur. Bu dogrultuda,

kiigtik Olcekli pilot saha denemeleri,
mikroorganizmalarin cevresel faktorlere
dayanikliligini  degerlendirmek  ve  genetik

islevselliklerini dogrulamak i¢in 6nemli bir adim
olacaktir. Mikroorganizmalarin genetik kararliliginin
saglanmasi, saha uygulamalarimin uzun vadeli
basarist icin elzemdir. Dogal ortamlarda meydana
gelebilecek genetik degisiklikler veya gen kayiplar,
mikrobiyal = ¢6ziimlerin  etkinligini  zamanla
azaltabilir. Bu nedenle, saha denemeleri siiresince
kullanilan bakteriyel suslarin genetik kararliligi da
diizenli olarak takip edilmelidir.

SONUC

Son zamanlarda post genomik teknolojiler,
prokaryotlarin  taksonomisine ~ ve  metabolik
kapasitelerine yeni genom temelli tanimlar getiren
cesitli algoritmalarin olusturulmasini saglamistir. Bu
algoritmalar mikrobiyal tiirlesme ve fonksiyonel
cesitlilik hakkinda degerli bilgiler saglamaktadir. Bu
gelismelerin ardindan artik prokaryotik taksonlarin
tanimlanmasi ig¢in belirli genlerin filogenileri ve
klasik DNA hibridizasyon tekniklerinin yani sira tiim
genom dizi analizine dayali biyoinformatik
yaklasimlarin kullanimi Onerilmektedir. Genomik
teknolojiler, taksonomik 6zellikler olarak molekiiler
belirteclerin yan1 sira virlilans faktorleri veya bitki
gelisimini destekleyici 6zellikleri kapsayan genoma
O0zgi  Onemli  bilgiler de  saglamaktadir.
Biyogesitliligin -~ ekosistem  iizerindeki  katma
degerinin hesaplanamayacak kadar biiyik oldugu
dikkate alindiginda, bitki gelisimini destekleyen
bakteriler ve bunlarin tiim zirai bitkilere adapte
edilebilme Ongdriisiiniin gergeklesmesinin ilk adimu,
bitki ile iliskili bakterilerin tim genomik
Ozelliklerinin ortaya ¢ikarilmasidir. Elde edilen
genomik veriler, genetik kaynaklarin korunmasi ve
kullanimi i¢in depolanmali ve tarimsal agidan 6nemli
bitkiler ile verimli simbiyozlar olusturabilecek
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popililasyonlarin  ¢esitlendirilmesi
kaynak olarak kullanilmalidir.

caligmalarinda
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