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OZET: Tarimsal iiretimde geleneksel yontemlerin yerini DNA temelli modern biyoteknolojik yontemlerin
almasi1 diinyada hizla artan niifusun ihtiyaglarini karsilamak iizere 6nemli rol oynamaktadir. Bugiine kadar
DNA teknolojisinin tarimsal iiretimde uygulanmasi {izerine bir¢ok caligma yapilmigtir ve bu teknoloji
molekiiler biyolojideki gelismeler ile siirekli olarak giincellenmektedir. DNA dizi bilgisinin kullanilmasi, gen
aktivitesi, bitki yapis1 ve mekanizmas: ile ilgili bitki 6zelliklerinin genom ¢apinda analiz ile iyilestirilmesini
miimkiin kilmaktadir. Transgenik teknoloji, gen ekspresyon bilgisinin kullanimi ve DNA molekiiler
markorleri (isaretleyici) tarimda DNA uygulamalarinin mevcut araglari olup tarimsal {iretimde verimliligin ve
kalitenin artirilmasi, ¢esitli stres faktorlerinin neden oldugu kayiplarin azaltilmasi, germ plazma kaynaginin
kullaniminin tesvik edilmesi, etkin {ireme ve bitki biiylimesinin diizenlenmesi amaciyla yaygin olarak
kullanilmaktadir.

Anahtar Kelimeler — Tarim, DNA Teknolojisi, DNA Markérleri, Gen Ekspresyonu

DNA Applications in Agricultural Biotechnology

ABSTRACT: The adoption of DNA-based modern biotechnological methods to replace conventional
methods in agricultural production plays an important role in meeting the rapidly growing population in the
world. To date, many studies have been carried out on the application of DNA technology in agricultural
production and these studies have been continuously updated with advances in molecular biology. Use of
DNA sequence information makes it possible to improve the plant traits related to gene activity, plant
architecture and mechanism by genome-wide analysis. Transgenic technology, gene expression information
and DNA molecular markers are current tools of DNA applications, which have been widely used in
agricultural production to improve quality and efficiency, reduce losses caused by various stress factors,
promote the use of germ plasma sources and regulate effective reproduction and plant growth.
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1. Giris

Tarimda modern DNA tekniklerinin uygulanmasi verimliligin arttirilmasi, tiriin kalitesinin
gelistirilmesi, pestisit kullanimmin azaltilmasi, toprak ve suyun tarimsal Kirliliklerden
korunmasi gibi farkli imkanlar sunmaktadir. Germ plazmasiin genetik analizi, tiirlerin
tanimlanmasi, bliylime durumunun genetik yapi ile iligkilendirilmesi gibi DNA esash
biyoteknolojik teknikler artan diinya niifusu ile ortaya ¢ikabilecek gida ihtiyact, Kirlilik gibi
problemlerin 6niine gecilmesi konusunda alternatif bilimsel bir ¢alisma alanidir. Tarimsal
biyoteknolojinin en 6nemli uygulamalart DNA markoérlerinin kullanimi, gen ifadesi
bilgisinin kullanim1 ve transgenik {iirlinlerin gelistirilmesini kapsamaktadir.
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2. DNA Markorlerinin Tarimsal Uygulamalari

Molekiiler markor ¢alismalarinin 1980'li yillarda Restriksiyon Par¢a Uzunluk Polimorfizmi
(RFLP) ve Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) teknikleri ile sinirli olmasindan dolay1
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA/Rastgele Cogaltilmis DNA Polimorfizmi),
SNP (Single Nucleotide Polymorphism/Tek Niikleotid Polimorfizmi), AFLP (Amplified
Fragment Length Polymorphism/Cogaltilmig Parca Uzunlugu Polimorfizmi), SRAP
(Sequence-Related Amplified Polymorphism/Dizi Ile Iliskili Cogaltilan Polimorfizm) gibi
¢ok sayida molekiiler markor gelistirilmistir. Yeni nesil molekiiler markorler morfolojik,
sitolojik ya da biyokimyasal isaretleyicilere kiyasla yiiksek polimorfizm belirleme ve hizlh
sonu¢ verme, cevresel kosullardan ya da bitki gelisimsel siireglerinden etkilenmeme gibi
avantajlara sahiptir. Bu nedenle evrimsel genetik ¢alismalar, genetik cesitlilik analizi,
genetik haritalama, bitki gen kaynaklarimin korunmasi, tarimsal agidan onemli genlerin
klonlanmas1 ve markor destekli tireme c¢aligmalarinda siklikla kullanilmaktadir (Fang ve
ark., 2016).

2.1. Tohum Tanimlamasi ve Tohum Safliginin Analizi

Bitki tiirlerinin tanimlamasi ve tohum saflik testleri uzun yillar 6nce fenotipik 6zelliklerine
dayali olarak gerceklestirilmekteydi. Hizla artan iiriin ¢esitliligi ve bazi tiirler arasindaki
yakin evrimsel iligkiler, tiir isimlerinin ve onlarin yerel isimlerinin karigtirilmasi gibi
nedenler bitki kaynaklarinin bir araya getirilmesi, siniflandirilmasi ve korunmasini
zorlastirmaktadir. Geleneksel bitki ¢esidi tanimlama tekniklerinin yetersizligi daha kararls,
basit ve dogru bir teknigin gelistirilmesini gerekli kilmistir. DNA molekiiler markor
teknolojisi, yiiksek 6zgiilliik, segicilik, basitlik, dogruluk ve genetik kararliliga sahip olma
gibi avantajlarin yaninda cevresel etkilerden bagimsiz DNA diizeyindeki farkliliklar
yansitabilmektedir ve bu nedenle de tohum safliginin belirlenmesinde oldukga giivenilirdir.
DNA molekiiler markor teknolojisi, piring (Oryza sativa), bugday (Triticum aestivum),
musir (Zea mays), pamuk (Gossypium hirsutum), tiziim (Vitis vinifera) vb. bitki ¢esitlerinin
ve bu ¢esitlerin tohum safliklarinin tanimlanmasinda kullanilmistir.

DNA markérlerinin  kullanimi, DNA parmak izi bilgilerinin dogrudan kullanilarak
kullamish bilgiye doniistiiriilmesi ve farkli tiirlerin tanimlanmasi agisindan 6nemlidir. i1k
caligmalarda mevcut teknolojinin yeterli olmamasi ve DNA parmak izi bilgisine kolay
erisilememesi tarimsal liretimde tiirlerin tanimlanmasi ile ilgili aragtirmalarda kisitlamalara
neden olmustur. Daha 6nceki ¢alismalarda DNA markoérleri ile tanimlama g¢alismalarinin
sonuclari, elektroforez bantlar bilgilerini tasiyan veritabanlar ile ikili tablolar ve kiime
analizleri kullanilarak analiz edilmistir, fakat elde edilen bilgiler olduk¢a soyut olmak ile
birlikte siradan bir kiiltiiri tanimlamada kullanmak i¢in zor bir yOntem olarak
goriilmektedir.

Son zamanlarda, manuel kiiltivar tanimlama semasinin (Manual Cultivar Identification
Diagram-MCID) gelistirilmesi ve uygulanmasi ile (Nicolas ve ark., 2012; Zhang ve ark.,
2012) DNA markérleri kiiltivar tanimlamada daha kullanigli hale gelmistir. MCID'de, DNA
markor primer ve polimorfik bantlara ait bilgiler, yapay ¢izim yoluyla kiiltivar tanimlama
semasina (Cultivar Identification Diagram-CID) isaretlenmektedir. Bilim adamlart RAPD
molekiiler teknolojisini asma, nar, mandalina ve limon ¢esitlerinin tanimlanmasinda
kullanmislardir (Zhang ve ark., 2012; Zhao ve ark., 2011; Mu ve ark., 2012). Olusturulan
CID, iizim ve nar ekinlerinin tanimlamasinda kullanilabilecek primer ve polimorfik
bantlarin bilgilerini i¢ermektedir. DNA markorii ve MCID teknolojilerinin birlikte
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kullanimi kiiltivar tanimlamada DNA markoérlerinin avantajlarini agik sekilde ortaya
koymaktadir.

2.2. Bitkisel Gen Kaynaklarinin Degerlendirilmesi

Bitki gen kaynaklarinin korunmasi ve degerlendirilmesi, ebeveyn tiirlerinin ¢esitliliginin
korunarak germ plazma kaynagmin verimli ve dogru olarak kullanilmasi ag¢isindan
onemlidir. DNA molekiiler markor teknolojisi, bitki genetik kaynaklarmin korunmasi,
tanimlanmasi, degerlendirilmesi, arastirilmasi ve gelistirilmesi i¢in Onemli bir teknik
aractir. Piring ve asma gibi tarla bitkilerinin genetik c¢esitliligi Basit Tekrarli Diziler
(Simple Sequence Repeats-SSR) markor ile analiz edilmis ve elde edilen sonuglar bu
bitkiler i¢in 6nemli bir teorik temel saglamistir (Ram ve ark., 2007). DNA molekiiler
markdr teknolojisi, farklr bitkilerin germ plazma kaynaklarin1 degerlendirmek icin etkin bir
teknoloji haline gelmistir. DNA molekiiler markor kullanimi ile sadece bitkinin germ
plazma kaynaginin genetik biitlinliigii korunmakla kalmaz ayn1 zamanda genetik cesitlilik
ve germ plazma kaynaklarinin evrimsel siiregleri de incelenebilir. Germ plazma
kaynaklarinin DNA seviyesinde ¢esitliligi ve kokenleri ile bunlarin evrimsel iliskileri
hakkindaki bilgiler, en iyi Ozelliklere sahip germ plazma kaynaklarinin daha 1iyi
kullanilmast ve korunmasi i¢in Onemli bir bilimsel temel olusturulmasina yardimei
olmaktadir (Fang ve ark., 2016).

2.3. Melez Giicii (Heterosis) Tahmini

Melez giicli tahminleri ile tiirlerin yok olmas1 biiyiik 6l¢iide azaltilmakta, tireme dongiisii
kisaltilmakta ve tireme verimliligini arttirmak i¢in lireme yetenegi artirilmaktadir. DNA
markdr teknolojisi ile herhangi bir yasam donemine veya organa spesifik pozitif markorler
ya da pozitif lokus tespit edilebilir ve daha sonra bu lokusun heterozigotluguna dayanan
melez giici tahmin edilebilir. Bu teknik genetik yakinliga dayali melez giicii tahmininin
sapmasini ortadan kaldirmaktadir. Baz1 durumlarda genetik mesafenin heterosisle iligkisi
olmamaktadir. DNA markorleri 1izozime dayalt melez giicii tahminlerinin getirmis oldugu
kisitlamalar1 gidermektedir. Son yillarda, molekiiler markorlerin kullanimi, misir, piring,
pamuk, kolza ve diger mahsullerde melez giiciiniin 6ngoriilmesi i¢in kullanilmistir.
Ornegin, Percy ve arkadaslart (2006), koza sayist ve pamugun agirhigmin heterosisinin,
molekiiler markoriin genetik mesafesi ile nemli 6l¢iide iligkili oldugunu bulmuslardir.

2.4. Genetik Harita Olusturulmasi

Genetik harita, kromozom rekombinasyonu ve temel olarak genetik markorler ile nispi
uzunluk ve degisim oranmi kullanan kromozom dogrusal baglanti haritasidir. Kantitatif
karakter lokusu (Quantitative Trait Loci-QTL) haritalamasi, markor destekli seleksiyon,
gen haritasi tabanli klonlama ve karsilagtirmali genomik vb. alanlarda teorik ve uygulama
acisindan onemlidir. DNA molekiiler markor teknigi ile olusturulan genetik haritalar
molekiiler diizeyde genetik lokuslarn baglantilarini analiz etme imkani vermektedir.
Genetik haritadan elde edilen genetik lokus baglanti bilgileri, morfoloji, fizyoloji veya
biyokimyaya dayanan geleneksel genetik tekniklerinden elde edilebilecek bilgiden ¢ok
daha fazlasim1 vermektedir. Ayrica, daha kisa siirede sonu¢ verirken markdr yogunlugu
geleneksel yontemlere gore daha yiiksektir. Son yillarda, molekiiler markor teknolojisinin
hizli gelisimi ile birgok iiriin igin genetik haritalar ¢izilmistir. Ornegin, DArT markérleri
kullanilarak bugdayin (Solomon ve ark., 2007), SSR markorii kullanilarak pamugun (Cui
ve ark., 2006) baglant1 haritasi olusturulmustur. Tarla bitkileri ve ekonomik agidan énemli
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bitkilerin ¢ogunun, baglant1 haritalarinin olusturulmasi ¢alismalar1 tamamlanmistir ve bu
haritalarin genomik kompozisyon ve genetik yap1 bilgisinin anlasilmasi ile iirlin tiretimine
yardimei1 olacag diisiiniilmektedir.

2.5. Gen Haritalama, Klonlama ve Markor Destekli Islah

Molekiiler markorler hedef lokuslara baglanabilen, 6nemli genetik 6zelliklerle ilgili genleri
ortaya ¢ikarabilen, bu genlerin harita destekli klonlama ve markor destekli tiremeleri igin
kolaylik saglayabilen teknolojik araclardir. Ureticiler, DNA molekiiler markorlerini
kullanarak hedef genin kesin lokasyonuna dayali olarak hedef genlerin birbirleriyle
yakindan baglantili veya birlikte ayrilan molekiiler belirteglerden faydalanabilirler. Bu
markorler ile yavru bireylerde hedef genin varligi belirlenirken ayni zamanda arzu edilen
bireylerin elde edilip edilmedikleri de saptanabilmektedir. Molekiiler destekli iireme,
zaman alici, eksik ya da yanlis bilgi verme olasilig1 olan geleneksel 1slah yontemlerinin
eksikliklerini telafi etmektedir. Giiniimiizde molekiiler destekli 1slah teknolojileri, {iriin
yetistirmede yaygin olarak kullanilmaktadir ve bir dizi yeni {irlin ¢esidi ve hattinin
gelistirilmesine olanak saglamaktadir. Jena ve Mackill (2008) ve Shi ve arkadaslar1 (2009),
en yiksek trlin kalitesi Ozelliklerini se¢mek icin molekiiler markor destekli yetistirme
tekniklerini uygulamislardir ve pirinci riizgara karsi ve soya fasulyesinin ise soya fasulyesi
mozaik virlisine karst direngli olup olmadigini se¢meyi basarmiglardir. Genetik harita
tabanli klonlama teknolojisi, DNA molekiiler belirtegler ve markor genetik baglant: haritasi
temelinde gelistirilen gen klonlamasi i¢in uygun bir teknolojidir. Hedef genin molekiiler
belirtegler ile dogru yere lokasyonu, hedef gene yakindan baglantili molekiiler markdrlerin
prob olarak kullanilmasi ve hedef genin biiylik parcalarmin klonlanabildigi genomik
kiitiiphanenin taramasinda markor teknolojisinden yararlanilmaktadir. Harita temelli
klonlama teknikleri piring ve misirda en iyi agronomik, biiylime, gelisme ve direnglilik ile
iligkili genlerin tanimlanmasi ve klonlanmasinda basariyla kullanilmistir. Harita temelli
klonlama teknigi yontemi ile Tamura ve arkadaslar1 (2014) tarafindan, piringte tuz ve
sineklere direngli genler basar1 ile klonlanmistir.

3. Gen Ekspresyon Bilgilerinin Tarimsal Uretimde Uygulanmasi

Geleneksel tarimda bir bitkinin biiylime ve gelisme sartlari ile birlikte fenolojik donemi de
tarimsal iiretim acisindan olduk¢a onemlidir. Bu bilgiler {irlinlerin fenotipik 6zelliklerinin
gozlemlenmesi ve kaydedilmesi ile elde edilmektedir. Bu yontem, geleneksel tarimda
sezgisel, basit ve etkin bir sekilde kullanilmaktadir. Fakat fenotipik 6zelliklerin ortaya
¢ikmasi daima uzun zaman almaktadir ve tirlinlerin gercek biiyiime ve gelisme durumu ile
ilgili uzun siirecler sonunda bilgi edinilmesini ve sonrasinda tekrar gerektiren calismalarda
geri doniilmesini zorlastirmaktadir. Buna karsilik, bitkinin her 6zelligi genetik olarak
kontrol edilmekte ve gen bilgisi gergek biiyiime, gelisme ve metabolik durumunu es
zamanh olarak daha net yansitmaktadir. Ayrica, genin ekspresyonu her zaman fenotipin
ortaya ¢ikmasindan daha erkendir. Bu nedenle gen diizeyinde iirlinlerin biiylime ve gelisme
durumunun izlenmesi ve teshis edilmesi, ortaya cikabilecek olumsuz durumlart ve
zararlarim1 meydana gelmeden Once tahmin etmeyi ve Onleyici tedbirleri almayr miimkiin
kilmaktadir (Sekil 1). Modern molekiiler biyoloji tekniklerindeki ilerlemeler aragtirmacilara
son derece zengin ve hatta gereginden fazla gen bilgisi saglamaktadir. Gen ekspresyon
profili, ekolojik olarak etkilenmis veya hastalikli fenotiplerin hiicresel ekspresyon
modelleri arasindaki iligkiyi ele almak igin yaygin olarak kullanilsa da, bu bilgiler
laboratuvar denemeleri ile sinirhidir ve biiyiime ve geligsme ile ilgili gen bilgilerinin tarimsal
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iiretimde uygulanmas1 gereklidir. Bu nedenle, gen bilgilerini uygun ve kolay erisilebilir
bilgilere doniistiirecek teknikler veya yontemler gereklidir.

Fenotipik 6zelliklerde degisim
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Sekil 1. Gen ekspresyon bilgisinin bitki biiylime durumunu yansitmasi (Fang ve ark., 2016)
Figure 1. Gene expression information reflecting plant growth status (Fang ve ark., 2016)

Molekiiler biyoloji ile biyoteknolojinin i¢ i¢ce oldugu bilim c¢aginda, gen bilgilerinin
tarimsal iretimde kullanilmast kagmilmazdir. Arastirmacilar, bitkilerin  biiyiime
durumlarini gézlemlemek veya izlemek ve tarimsal alan yonetimine yol gosterebilmesi igin
genetik bilgileri kullanabilmektedirler. Boylece giibreleme ve sulama gibi tarimsal
Oonlemlerin verimliligi artirilabilir, {riinlerin biiyiime, olgunlasma ya da diger 6nemli
stirecgleri diizenlenebilir (Fang ve ark., 2016).

3.1. Bitki Fenolojisini Tamimlayan Gen Bilgisi

Bitki fenolojisi, bitkilerin iklimsel kosullara biiyiime, gelisme ve aktivite olarak cevap
vermesi buna bagli olarak tohum c¢imlenmesi, yaprak, ¢icek, meyve biiylimesi gibi
morfolojik 6zelliklerin ortaya ¢ikma zamanini ve bitki yasam dongiisiinde gelisimsel
safhalarin degisimini ifade etmektedir. Fenolojik olaylar gozlemlenerek, iriiniin ekimi,
mevsimsel degisimi, yetistirme yonetimi, hastaliklara ve zararli canlilara kars1 kontrolii ile
ilgili bilgiler elde edilebilmektedir. Ancak, fenolojik donemi gozlemlemek ve kaydetmek,
cok fazla zaman ve is giicli gerektirirken ayn1 zamanda olduk¢a maliyetlidir ve elde edilen
veriler, tarla, iklim, cografi ¢evresel etkiler, tarimsal faaliyetler gibi faktorler ile sinirlidir.
Boylece fenoloji ve fenolojik donem farkli yillarda farklilik gosterebilirken elde edilen
bilgiler cogu zaman bir sonraki yil i¢in referans olacak kadar yeterli degildir. Bu nedenle,
fenolojik olaylar, bitkilerin fenolojik sathalarinit dogru bir sekilde tanimlamak i¢in yetersiz
kalmaktadir. Bitki biiyiimesi ve gelisiminde rol oynayan genlerin ifadesi, bitki biiyiimesi ve
cevresel kosullarin birlikte diizenlemesinden etkilenmektedir, bu nedenle arastirmacilar,
gen bilgisini yani gen fenolojisini kullanarak, bitki biiyiimesinin fenolojik dénemlerini daha
dogru bir sekilde tanimlamakta ve gen fenolojisine bagli olarak erken biiylime planlari
olusturularak uygun yonetimler gelistirebilmektedirler.

Cevresel degisiklikler, bitki fenolojisinin ilerlemesine veya gecikmesine neden oldugunda,
molekiiler diizeyde ilgili genlerin ifadesi, fenolojik davranisin ortaya ¢ikisindan daima daha
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once gerceklesmektedir. Bu durum zamaninda ve uygun bir degerlendirme ile tarimsal
islemlerin planlanmasina olanak saglar. Wang ve arkadaslar1 (2014) {iziimde ¢igek gelisimi
ile iliskii APETALA1 ve APETALA3 genlerinin ekspresyonundaki degisimleri
incelemiglerdir. Elde ettikleri iiziim fenolojisine ait bilgiler {iziim {iretiminde giibreleme,
cicek ve meyve diismesini engelleme, ¢icek ve meyve gelisimini tesvik etmede yol
gosterici niteliktedir.

Bitki biiyiime ve gelisimi ile ilgili genlerin ortaya ¢ikarilmasi ile ilgili calismalar
arastirmacilarin, farkli gelisim asamalarindaki farkli fenolojik olaylar1 sistematik, kesin ve
hizli bir sekilde tanimlamalarini saglamaktadir. Bu durum fenolojiyi tanimlamak ve uygun
Onlemleri almak icin gen bilgisinin kullanimin1 daha basit, daha verimli ve daha diisiik
maliyetli hale getirmektedir (Wang ve ark., 2014).

3.2. Stres Altinda Bitki Biiyiime Durumunun Tahmini

Gen ekspresyonu bilgisi, c¢evresel kosullarin bitki biiylime ve gelismesi iizerindeki
etkilerinin tahmin edilerek uygun oOnlemlerin alinmasi igin kullanilmaktadir (Sekil 1).
Tarimsal tretimde bitkiler cesitli biyotik veya abiyotik stresler ile karsi karsiya
kalmaktadir. Bu durum tarimsal verimde azalma ve kalitenin diismesi ile sonuglanarak
tarimsal iiretimi dogrudan etkilemektedir.

Gecmis calismalarda iirlinlerin stres altinda biliylime durumlari fenotipik o6zellikleri
araciligiyla gozlenmistir. Bu fenotipik 0Ozelliklerin ortaya ¢ikmast belirli bir siire
gerektirmesinden dolayr stres durumlarinin {iriin iizerindeki etkisinin goézlemlenmesini
zorlagtirmaktadir. Stres altindaki tiriinlerin fenotipik ozellikler gozlemlendikten ve onlem
alindiktan sonra bitkinin normal duruma geri getirilmesi de cogunlukla zordur. Bu nedenle,
stres altindaki {irlinlerin 1iyilestirilmesinde biliylime durumunun fenotipik olarak
gbzlemlenmesi birgok dezavantaji beraberinde getirmektedir.

Bircok bitki tiirti kuraklik, yliksek tuz veya diisiik sicaklik gibi stres kosullarina karsi
transkripsiyonel seviyede cevap veren genlere sahiptir. Bu genlerin ekspresyon seviyeleri
stres kosularina bagli olarak artar veya azalir. Stres ile iligkili genlerin ekspresyon bilgileri,
bitkinin olumsuz biiyiime kosullar ile karsilagma durumlarinin tahminlenmesi ile dogru
zamanda gerekli onlemlerin alinabilmesine olanak saglamaktadir.

Krasensky ve Jonak (2012) kuraklik, yiiksek sicaklik ve tuzluluk sartlarinda strese baglh
genlerin ekspresyon modellerini incelemislerdir. Salisilik asit, jasmonik asit, absisik asit ve
kalsiyum iyonu gibi cevresel stresler ile iliskili bitki sinyalizasyonunda etkin genlerin
ifadelerindeki baslangi¢, son ve ara zamanlardaki degisimler, stres altindaki bir bitkinin
bliylime durumu ile ilgili bilgi vermektedir. Bir genin farkli ¢evresel kosullar altinda ve
gelisim asamalarinda, farkli dokulardaki ekspresyon bilgileri ile ilgili aragtirmalar,
molekiiler diizeyde stres altindaki bir bitkinin biiylime durumunun tahmin edilmesini
desteklemektedir. Bu arastirmalar, yalnizca stres altindaki bitkinin metabolik olaylarinin
anlasilmasina katkida bulunmakla kalmayip, ayni zamanda tarimsal iiretimin artirilmasinda
ve kaynak tiiketiminin azaltilmasinda da 6nemli bir rol oynamaktadir.

3.3. Giibre Etkisinin Degerlendirilmesi

Tarimsal iiretimde giibreleme zamani, gilibre c¢esidi ve giibre miktar1 bitkinin biiylime
sartlaria ve fenolojisine dayali olarak degismektedir. Giibreleme ile ilgili ¢alismalarda



KUDUGIGBAD, 2019, 8(2), 1-10 7

uzun deneysel siire¢ gerekmesi, cografi ve ¢evresel kosullarin 6nemli etkilerinden dolay1
giibrelemenin etkisini kesin bir sekilde tespit etmek olduk¢a zordur. Giibre uygulamalarinin
basarisizlikla sonuglanmasi ayni zamanda gilibre israfi ve ¢evre kirliligine neden
olmaktadir. Bu nedenle, uygun bir nutrient beslenmesi igin giibrelemeye nasil yatirim
yapilacagi, Uriinlerin kalitesini ve verimini nasil etkileyecegi, daha etkin giibrenin ya da
bilimsel giibreleme yonteminin nasil secilecegi konularinda modern tarim uygulamalari
tercih edilmelidir.

Modern DNA teknolojisi, bitki biiyiimesini ve gelisimini destekleyen giibrelemenin
etkilerinin molekiiler diizeyde anlasilmasini saglamaktadir. Chu ve arkadaslar1 (2012;
2013) tiziimde yapilan giibreleme sonrasinda azot metabolizmasina bagli olarak bazi
genlerin ekspresyon seviyeleri iizerinde meydana gelen degisiklikleri incelemislerdir.
Glutamin sentetaz (GS) ve glutamat dehidrojenaz (GDH) gibi baz1 genlerin ekspresyon
seviyelerinin analizi sonuglarina gore, GS geni en yiiksek ekspresyon seviyesine, yaprak
giibrelemesine kiyasla toprak giibrelemesinden 6 saat dnce ulagmistir ve gen ekspresyon
seviyeleri yilikselerek devam etmistir. Bu sonuglar, yaprak giibrelemesinin hizli bir sekilde
etkili olmasinin nedenini kismen ortaya koymustur. Genetik bilginin kullanimi, geleneksel
giibrelemenin iirlin biiylimesi ve gelismesi iizerindeki etkisini dogru bir sekilde acikliga
kavusturmakla kalmayip ayni zamanda giibrenin kullanim verimliligini, yaprak giibresi ve
toprak giibresi gibi farkli gilibreleme yoOntemlerinin performanslarini, farkli giibrelerin
etkilerini daha dogru bir sekilde degerlendirebilme imkan1 saglamaktadir. Gen ekspresyonu
bilgileri, gilibrenin bitki igindeki metabolizmasini ve taginmasini yansitabilmektedir.
Boylece ilgili genin bolgesel ve zaman ile iliskili ekspresyonu analiz edilerek, farkli
tiirlerdeki bitkilerin farkli biiylime donemlerinde farkli giibre konsantrasyonlarina kars1 gen
bilgileri elde edilebilmektedir (Yang ve ark., 2011). Sonug olarak, bitkinin biiyiime ve
gelismesinde gilibreleme siiresi, giibreleme tliri ve miktar1 gibi parametreler dikkate
alinarak daha uygun giibreleme yontemleri tespit edilebilmektedir. Bu onlemler, giibre
dozajinda biiyiikk oOl¢iide tasarruf saglanmasi, tarima yapilan gereksiz yatirimlarin
azaltilmasi, ciftci gelirinin artirilmast ve c¢evre kirliliginin azaltilmasi agisindan 6nem
tasimaktadir.

4. Tarimda Transgenik Teknoloji Uygulamalan

Transgenik teknoloji ile kalitesi ve verimi daha yiiksek, strese dayanikli (hastaliklara,
boceklere, soguga ve herbisitlere dayanikl) ve genetigi degistirilerek beslenme kalitesi
daha yiiksek iirlinlerin gelistirilmesi miimkiin olmaktadir. Genetigi degistirilmis iirlinlerin
ticarilestirilmesi, liretim maliyetini 6nemli ol¢iide diisiirmekte ayn1 zamanda ekonomik,
cevresel ve sosyal faydalar saglamaktadir (Fang ve ark., 2016).

4.1. Uriin Kalitesi ve Verimin Artirilmasi

Transgenik teknikler ozellikle genetik miihendisligi calismalari, iirlinlerin besin degeri,
lezzet ve dokusunu iyilestirerek kaliteyi artirmaya izin vermektedir. Protein igerigi, amino
asit bilesimi, nisasta bilesimi, polisakkarit bilesikleri, tohum ve diger depolama
organlarindaki (yumru, yumru kokleri vb.) lipit icerigi degistirilerek rtinlerin kalitesi
gelistirilebilmektedir (Stupak ve ark., 2006). Giiniimiizde peynir iiretiminin %60’ inda
buzag1 peynir mayasinin yerine kullanilan ve genetigi degistirilmis bakteriler ile elde edilen
kimozin kullanilmaktadir. Bu teknoloji 1960’11 yillardan itibaren daha saf ve giivenilir bir
enzim ile %50 daha diisiik maliyet ve yiiksek verimde peynir tiretimine imkan vermektedir.
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4.2. Gelistirilmis Direnclilik

Transgenik teknoloji ylksek kuraklik, tuz ve soguga dayamikli yeni tiirlerin
yetistirilmesinde yaygin olarak kullanilmaktadir  (Bhatnagar-Mathur, 2008). S-
adenosilmetiyonin dekarboksilaz (SAMDC) geni aktarilmis tiitiin, abiyotik stres altinda iyi
biiyiime gostermektedir (Wi ve ark., 2006). Benzer sekilde bakteriyel mannitol-1-fosfat
dehidrojenaz (mtID) geni aktarilmis transgenik domateslerin diisiik sicaklik stresine karsi
onemli bir direng gosterdigi bildirilmistir (Khare ve ark., 2010). Ayrica, transgenik teknik
ile tiretilen altin piring ve kurakliga dayanikli misir tiretim kiiltiirlerinde kullanilmaktadir.

Transgenik pamuk, diinyada ticari olarak kabul edilen ilk transgenik bitkiler arasindadir.
Transgenik pamuk, bocek ilaci kullaniminin azaltilmasi, dolaylt olarak verimin artirilmast,
cevre kirliliginin en aza indirilmesi, isgiicii ve maliyetin azaltilmasi dahil olmak {izere
birgok Onemli g¢evresel, sosyal ve ekonomik yararlar sunmaktadir. Hastaliga direngli,
abiyotik stres toleransina sahip ve lif kalitesi gelistirilmis transgenik pamuk bitkilerinin
yani sira son yillarda boceklere direngli ve herbisite toleransli pamuk tiirleri transgenik
pamuk pazarinda baskin iki transgenik pamuk tiiriidiir. Boylece, gelecekte transgenik
mahsullerin gelistirilmesine dayali ¢aligmalar strese dayaniklilik, kalite iyilestirme, verim
artisi, fonksiyonel bilesenler gibi amaclara odaklanacak, bu durum diinya tariminin
gelismesi icin firsatlar getirecektir.

4.3. Tarimsal Hastalik ve Zararhlarin Onlenmesi ve Kontrolii

Transgenik teknoloji, tarimsal hastalik ve bdcek zararlilarmi kontrol etmek, tarimsal
iiretimin maliyetini diisiirmek, hastalik ve bocek kontroliiniin etkisini artirmak, bocek ilaci
kirliligini azaltmak ve {iriin tiretimini artirmak i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir. Bugiine
kadar transgenik teknoloji ile pamuk, patates, misir, soya fasulyesi ve kolza gibi bir¢ok
herbisite dayanikli iiriin iiretilmis olup bunlarin bir¢ogu ticarilestirme asamasindadir. Son
yillarda, genetik miihendisligi caligmalar1 ile Fusarium solgunlugu ve Verticillium
solgunluguna direngli transgenik pamuk gibi bitki hastaliklarina direngli {iriinlerin sayisi
giderek artmaktadir (Cheng ve ark., 2005).

4.4. Molekiiler Tasarim Islahi

Son yillarda, DNA teknolojisinin tiir iyilestirme ¢aligmalari ile birlikte uygulanmasi sonucu
ortaya ¢ikan molekiiler tasarim 1slaht giderek ilgi ¢ekici hale gelmistir. Molekiiler tasarim
1slah1 saha denemelerinden Once 1slah programu ile ilgili bilgileri bilgisayara entegre eder
ve uygulama planim1 bir¢cok faktorii dikkate alinarak simiile eder. Bdylece olasi en iyi
ebeveyn ve soy secimi i¢in en iyi liretim stratejileri ortaya konularak verim 6nemli dlgiide
artirtlmaktadir.

Molekiiler tasarim 1slahinin bitki 1slahi teknolojisini biiyiik 6lgtide gelistirerek geleneksel
1slah teknolojisinin yerini alacagi timit edilmektedir. Gilinlimiizde molekiiler tasarim 1slah1
ile bugday, piring, soya fasulyesi ve kolza tiirleri lizerinde basariya ulasilmistir (Moose ve
Mumn, 2008). Molekiiler tasarim 1slah1 yeni ve diger alanlar ile yiiksek derecede entegre
olabilen bir arastirma alanidir; agronomik QTL haritalama ve analizi, 6nemli 6zellik ile
ilgili genlerin haritalanmasi ve klonlanmasi, genetik baglanti haritasinin olusturulmasi ve
heterosisin Ongoriilmesi gibi DNA teknikleri bu alanda en ¢ok kullanilan tekniklerdir.
Ayrica molekiiler markor destekli tireme ve genetik transformasyon molekiiler tasarim
1slahinin gelisiminde kullanilan en temel ve en 6nemli uygulamalardan ikisidir.
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Gelecekte molekiiler tasarim 1slahi, farkli disiplinleri birlestiren ve siirekli gelisen entegre
bir 1slah yontemi haline gelecektir. Bu teknolojinin iiriin 1slah teorisi ve teknolojisinin
gelisimi {izerinde derin bir etkiye sahip olacagt ve DNA teknolojisinin bu siirecte yeri
doldurulamaz bir rol alacagi beklenmektedir.
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