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Biyotik ve abiyotik stres faktörleri ülkemizde ve tüm dünyada tarımsal verimi olumsuz 

etkilemektedir. Önemli abiyotik stres faktörlerinden biri olan bor toksisitesi, Türkiye dahil dünyanın 

kurak ve yarı kurak bölgelerinde ciddi bir sorundur. Buğdayın bor toksisitesine duyarlı olduğu ve 

üretiminin de bor toksisitesinden önemli ölçüde etkilendiği bilinmektedir.  

Bu nedenle, bor toksik ortamlarda başarıyla yetiştirilebilen, bor toleransı yüksek buğday 

çeşitlerinin geliştirilmesi gerekmektedir. Bununla birlikte, yoğun buğday ıslah programları, yetiştirilen 

buğday popülasyonlarında homojenliği geliştirmiş ve onları yüksek bor dahil çevresel streslere karşı daha 

duyarlı hale getirmiştir. Bu nedenle, daha iyi sürdürülebilirlik için modern buğday genotiplerinin bor 

toleranslı yeni çeşitlerle değiştirilmesi gerekmektedir. Bor toleranslı yeni buğday genotiplerinin 

geliştirilmesi için bor toksisite toleransı yüksek buğday genetik kaynaklarının tespit edilmesi ve 

kullanılması gerekmektedir. Buğday genetik kaynakları geniş bir genetik tabana sahip olup, biyotik ve 

abiyotik stres koşullarına dayanıklı genotiplerin geliştirilmesi için önemli bir potansiyele sahiptir. Yabani 

türlerde farklı stres toleranslarında yer alan moleküler mekanizmayı belirlemek ve bunu ekili tahıl 

mahsullerine uygulamak, adaptif bir strateji olabilir.  

Buğday genetik kaynakları arasında yabani Gernik buğdayı (Triticum dicoccoides) binlerce 

yıldır olumsuz koşullara maruz kalmış ve günümüze kadar gelmiştir. Yabani Gernik buğdayı, tarımsal 

ekonomik değere sahip olmasa da, çevreye uyum ve farklı stres koşullarına tolerans için önemli olan 

genleri içerir. Modern buğday çeşitlerinin öncüsüdür ve buğdayın atası olduğu için bu özelliklerini 

buğday ıslahında kullanmak faydalı ve kolay olacaktır. Pek çok stres koşuluna toleranslı genlerin kaynağı 

olmasına rağmen, T. dicoccoides genotipleri, Bor toksisite toleransı açısından kapsamlı bir şekilde 

taranmamıştır. Ne bora toleranslı yabani Gernik buğdayı genotipi daha önce bildirilmiş ne de genlerinin 

yüksek bor altında diferansiyel ekspresyonu çalışılmıştır. 

Bu amaç doğrultusunda, bu tez kapsamında, Bor toksik koşullarında yetiştirilen bor toleranslı bir 

T. dicoccoides genotipi olan PI362036'nın diferansiyel olarak eksprese edilen genleri, RNA Dizileme ve 

RT-qPCR tabanlı ekspresyon analizi ile tanımlanmıştır. Çalışmamızda, T. dicoccoides, PI362036 

genotipinin Bor-toksisite toleransı düzeyi, B-toksisite toleransı iyi bilinen bir genotip olan kontrol çeşidi 

Bolal 2973 ile karşılaştırılarak belirlenmiştir. T. dicoccoides, PI362036'da yüksek bor uygulaması altında 
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sadece yapraklarda daha az sararma gözlenmemiş, aynı zamanda kök uzunluğu dışındaki tüm büyüme 

parametreleri Bolal 2973'e kıyasla yüksek bor’dan daha az etkilenmiştir. RNA dizileme sonuçlarında 

toplam 2663 yeni gen ve 9.869 yeni transkript tanımlanmıştır. 

PI362036'nın gövdelerinde yüksek bor altında toplam olarak 2783 gen önemli ölçüde 

diferansiyel olarak ifade edilmiştir. Önemli ölçüde düzenlenen bu genlerden 134'ünün aşağı regüle 

edildiği, 2649 genin ise yukarı regüle edildiği bulunmuştur. Bunlardan, transkriptom sıralama sonuçlarına 

dayalı olarak RT-qPCR analizi için önemli ölçüde diferansiyel olarak eksprese edilen 8 gen seçilmiştir. 

Çalışılan sekiz gen arasında Kontrol ile karşılaştırıldığında α-DOX, NAS, GELPs, FTSH 9, DCAF13, 

ILK1 ve UXS1 genleri yukarı regülasyon gösterirken, SFR1 geni bor toksik büyüme koşulu altında aşağı 

regülasyon göstermiştir. RT-qPCR ve RNA dizileme deki tüm genlerin diferansiyel ekspresyonu 

birbiriyle uyumluydu. T. dicoccoides genotipinin yüksek B toleransına ilişkin ilk transkriptomik çalışma 

olduğundan, elde edilen sonuçlara odaklanılmalı ve yüksek bor’a tolerans sağlamadaki gen fonksiyonunu 

aydınlatmak için potansiyel aday genlerin fonksiyonel karakterizasyonu yapılmalıdır. 

 

 

Anahtar Kelimeler: Abiyotik stres, Bor toksisitesi, Buğday, Gen Ekspresyonu, RNA 

Sekanslaması, RT-qPCR, T. dicoccoides 
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Abstract 

Biotic and abiotic stress factors negatively affect agricultural yield in our country and the entire 

world. Boron toxicity, which is one of the important abiotic stress factors, is a serious problem in arid and 

semi-arid regions of the world, including Turkey. It is known that wheat, is sensitive to boron toxicity and 

its production is also significantly affected by boron toxicity. Therefore, it is necessary to develop high 

boron tolerant wheat varieties that can be successfully grown in boron toxic environments. However, 

intensive wheat breeding programs have developed homogeneity in the grown wheat populations and 

have made them more susceptible to environmental stresses, including high boron. Therefore, it is 

necessary to replace cultivated wheat genotypes with new boron tolerant varieties for better sustainability. 

For the development of new boron tolerant wheat genotypes, it is necessary to identify and use wheat 

genetic resources with high boron toxicity tolerance. Wheat genetic resources have a wide genetic base 

and have an important potential for the development of genotypes resistant to biotic and abiotic stress 

conditions. Identifying the molecular mechanism involved in different stress tolerances in wild species 

and applying it to cultivated cereal crops can be an adaptive strategy. Among the wheat genetic resources, 

wild emmer wheat (Triticum dicoccoides) has been exposed to adverse conditions for thousands of years 

and has survived to the present day. Although wild emmer wheat have no agricultural economic value, 

they contain genes that are important for adaptation to the environment and tolerance to different stress 

conditions. It is the precursor to modern wheat varieties, and since it is the wheat ancestor, it will be 

useful and easy to use these features in wheat breeding. Despite being the source of tolerant genes for 

many stress conditions, T. dicoccoides genotypes have not been thoroughly screened for boron toxicity 

tolerance. Neither boron tolerant wild emmer wheat genotype has been previously reported nor 

differential expression of its genes under high boron has been studied. Aiming this issue, within the scope 

of this thesis, differentially expressed genes of a boron tolerant T. dicoccoides genotype, PI362036 grown 
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under boron toxic condition have been identified via RNA Sequencing and the RT-qPCR based 

expression analysis. In our study, Boron-toxicity tolerance level of T. dicoccoides, PI362036 genotype 

was determined by comparing with the check cultivar Bolal 2973, which is a well-known B-toxicity-

tolerant genotype. Not only less yellowing of the leaves was observed in T. dicoccoides, PI362036 under 

high-Boron treatment, but also all the growth parameters, other than root length were less influenced by 

high boron as compared to Bolal 2973. In RNA sequencing results, total 2663 novel genes and 9,869 

novel transcripts were identified. A total of 2783 genes were significantly differentially expressed in the 

shoots of PI362036 under high boron. Out of these significantly regulated genes, 134 were found to be 

downregulated, while 2649 genes were up-regulated. Among these, 8 significantly differentially 

expressed genes were selected for RT-qPCR analysis based on transcriptome sequencing results. Among 

the studied eight genes, while α-DOX, NAS, GELPs, FTSH 9, DCAF13, ILK1, and UXS1 genes showed 

an upregulation, SFR1 gene showed downregulation under boron toxic growth condition as compared to 

Control. The differential expression of all the genes in RT-qPCR and RNA sequencing was in accordance 

with each other. Being the first transcriptomic study on the high boron tolerance of the T. dicoccoides 

genotype, the obtained results should be focused, and the functional characterization of potential 

candidate genes should be conducted to elucidate the gene function in providing tolerance to high boron.  

 

Keywords: Abiotic stress, Boron toxicity, Gene Expression, RNA Sequencing, RT-

qPCR, T. dicoccoides, Wheat 
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1. GİRİŞ 

 

Tarım, dünya ekonomisi için önemli bir sektördür. Tarım, ormancılık ve 

balıkçılığın yarattığı küresel katma değer, 2000 ile 2019 arasında reel olarak yüzde 73 

artarak 2019'da 3,5 trilyon dolara ulaşmıştır. (FAOSTAT 2021). Küresel ana mahsul 

üretiminin yarısı mısır, buğday pirinç ve şeker kamışı gibi sadece dört mahsulden 

oluşmaktadır.Buğday, dünya çapında insan beslenmesinin ana bileşeni olarak tüketilen 

başlıca tahıl ürünlerinden biridir. Küresel buğdayın üçte ikisinden fazlası gıda için, 

beşte biri ise hayvan yemi için kullanılmaktadır (Grote ve ark., 2021). Küresel üretimi 

yıllık ortalama yaklaşık 750 milyon tondur (2016–2018, OECD/FAO, 2019). Türkiye, 

küresel üretimin yaklaşık %3'ünü oluşturan dünyanın en büyük 10. tarım ihracatçısıdır 

(FAOSTAT, 2021). Tahıllar söz konusu olduğunda en çok tüketilen ve üretilen ürün 

buğdaydır (Demirbaş ve Atış, 2005). Türkiye, dünya buğday üretiminin yaklaşık 

%3'ünü gerçekleştirmekte ve işlenmiş buğday (buğday unu) ihracatında dünyada ilk 

sırada yer almaktadır (FAOSTAT, 2021). Türkiye'nin tahıl ekim alanının yüzde 44'ü 

buğday üretimine ayrılırken (TÜİK, 2021), buğday ihracatında hem ham, hem de 

işlenmiş buğday ürünlerinde lider konumdadır (FAOSTAT, 2021). Türkiye'de buğday 

bin yıldan fazla süredir yetiştirilmektedir (HELİCKE, 2019). 1971'de 10.7 milyon ton 

olan Türkiye'nin buğday üretimi, 2020'de yıllık ortalama %1,85 oranında artarak 18.25 

milyon tona yükselmiştir. Üretilen gıda miktarındaki artışa rağmen, 2019'daki yüzde 

8,4'e kıyasla dünya nüfusunun yaklaşık yüzde 10'u 2020'de açlık sorunu yaşamıştır 

(FAOSTAT 2021). Birleşmiş Milletler'e göre 15 Kasım 2022'de dünya nüfusundaki 

artış 8 milyara ulaş olup. Gıda ve Tarım Örgütü (FAO), 2050 yılına kadar dünya 

nüfusunun yaklaşık 9,1 milyara ulaşacağını (günümüzden %34 daha fazla) ve hızla 

artan dünya nüfusunu beslemek için tahıl üretiminin artmaya devam etmesi gerektiğini 

belirtmektedir (Foley ve ark., 2011). 

Dünyada ve Türkiye'de buğday üretimini engelleyen birçok faktör bulunmaktadır. 

Dünyada, her yıl toprak bozulmasının tahminen 12 milyon hektar tarım arazisinin 

kaybına ve bu da yılda en az 20 milyon ton tahıl kaybına neden olmaktadır. Nkonya ve 

ark. (2016) küresel arazi alanının yaklaşık %30'unun bozulmuş olduğunu ve bozulmuş 

arazide tahmini üç milyar insanın yaşadığını belirtmektedir. Bu nedenle, bitkisel üretim, 

bitki örtüsünün ve toprak verimliliğinin kaybı, çölleşme, erozyon, asitleşme ve tuzlanma 

dahil olmak üzere arazi bozulmasından çeşitli şekillerde etkilenmektedir. Ek olarak, 

mahsul üretimi, özellikle (alt) tropik bölgelerde artan sıcaklıklar ve kuraklık, sel ve 
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değişen tarımsal ekolojik koşullar (örn. ürün mevsimleri) gibi daha şiddetli ve sık aşırı 

hava olayları ile ilişkili olan hava değişkenliği ve iklim değişikliği nedeniyle giderek 

daha fazla bozulmaktadır (Challinor ve ark., 2014). Yarı kurak iklim kuşağında yer alan 

Türkiye, iklim değişikliğinden en çok etkilenen bölgelerden biridir. İklim değişikliği, 

buğday üretilen bölgelerde ortalama güneşlenme süresinin artması nedeniyle buğday 

ekim alanlarının giderek azalmasına neden olabilir (Karapinar ve Özertan, 2020). 

Uzmanlara göre, Orta Anadolu ve Güneydoğu Anadolu da dahil olmak üzere 

Türkiye'nin buğday üreten bölgelerinin çoğu, önümüzdeki yıllarda daha şiddetli ve sık 

kuraklıklarla karşı karşıya kalacak gibi görünüyor. İklim değişikliğinin 2050 ve 2080 

yıllarında Türkiye'nin yedi bölgesinde buğday ekim alanını, buğday üretimini ve verimi 

azaltacağı tahmin edilmektedir (Dellal ve ark., 2011; Dellal ve Unuvar, 2019). Buğday 

üretimi üzerindeki iklim değişikliği etkileri genellikle doğrudan biyotik ve abiyotik 

streslerle ilişkilidir (Ortiz ve ark., 2008; Cairns ve Prasanna, 2018; Deutsch ve ark., 

2018). 

Bor toksisitesi, Türkiye, Güney Avustralya, Irak, Şili, İspanya ve ABD dahil 

olmak üzere, sulama suyu veya toprakta bor seviyesinin yüksek olduğu dünyanın çeşitli 

kurak ve yarı kurak bölgelerinde bitkisel üretim için en önemli abiyotik stres 

faktörlerinden biridir (Cartwright ve ark., 1984; Nable ve ark., 1997; Kalayci ve ark., 

1998; Jefferies ve ark., 2000; El-Shazoly ve ark., 2019). Türkiye'de İç Anadolu bölgesi 

tarım alanlarının %26,6'sında (yaklaşık 800.000 hektarlık) B toksisitesi önemli bir sorun 

teşkil etmektedir (Gezgin ve ark., 2002). Toprakta mevcut yüksek bor nedeniyle 

bitkiler, Karbonhidrat metabolizması, antioksidan savunma stratejisi, hücre duvarı 

stabilitesi, hücre bölünmesi, fotosentez biyokimyasal, fizyolojik ve moleküler 

mekanizmalara zarar görmektedir (Landi ve ark., 2012). Bor toksisitesi sadece kök 

gelişimi ve büyümesini olumsuz etkilemekle kalmayıp, zamanla yaprak uçlarındaki 

hücrelerin ölümü ile bitkide sararmalar da neden olmaktadır (Sakamoto ve ark., 2011; 

Çatav ve ark., 2018). Bitkiler bor’u yetersiz veya yeterli koşullarda pasif difüzyon 

yoluyla alırken, eksik ve fazla bor arzı altında bor’u taşımak için borat tasiyicilarina ve 

borik asit kanallarına ihtiyaç duyarlar (Pandey ve ark., 2020). Bor açısından zengin 

sulama suyu ve azaltılmış yıkanma ile bor açısından zengin toprak, borun toprağın en 

üst katmanında çökelmesine neden olarak mahsul üretimini azaltır (CamachoCristóbal 

ve ark., 2008; Khan ve ark., 2022). Ürünlerdeki bor noksanlığı, Bor gübrelerinin 

uygulaması ile çözülebilse de, arazideki toprağın yıkanması gerçekçi olmadığı için bor 

toksisitesinin üstesinden gelmek zordur (Reid ve ark., 2004). Bu nedenle, bor’a 
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toleranslı genotipleri belirlemek, moleküler mekanizmalarını anlamak ve bunları 

toleranslı hatlar üretmek için ıslah programlarında kullanmak, Bor toksisitesini ele 

almak için önemli bir yaklaşımdır (Reid, 2010; Hua ve ark., 2021).Yabani buğday 

akrabaları ve mevcut ilkel biçimlerinin, çevresel stres koşullarına karşı büyük bir 

tolerans kaynağı olduğu bilinmektedir. Potansiyel kaynaklardan biri, kültüre alınmış 

durum buğdayının (T. durum) doğrudan atası olan yabani Gernik buğdayı (T. turgidum 

ssp. dicoccoides) ve ekmeklik buğdayın (T. aestivum)A ve B genomlarıdır . Yabani 

Gernik buğdayının, genetik introgresyon yoluyla buğday ıslahı için kullanılabilecek iki 

soya sahip olduğu belirlenmiştir: İsrail, Suriye, Lübnan ve Ürdün'de dağıtılan batı soyu 

ve Türkiye, Irak ve İran'da dağıtılan orta doğu soyu (Ozkan ve ark., 2005; Matsuoka, 

2011; Peng ve ark., 2011) buğdayın çevresel streslere karşı iyileştirilmesi için iyi bir 

kaynaktır (Peng ve ark., 2013). Birkaç T. dicoccoides popülasyonunun yaprak pası, 

gövde pası, şerit pası, külleme, fusarium baş yanıklığı, kuraklık ve tuz stresi gibi farklı 

streslere karşı tolerans gösterdiği bildirilmiştir (Huang ve ark., 2016). Buna karşın, T. 

dicoccoides örnekleri, bor toksisitesi stresine karşı tolerans açısından kapsamlı bir 

şekilde araştırılmamıştır. Yabani Gernik buğdayında bugüne kadar Bora toleranslı ve 

bor toksisite stresi altında diferansiyel olarak eksprese edilen genlerin belirlenmesi 

üzerine bir çalışma bulunmamaktadır. Araştırma açığını kapatmak için TÜBİTAK 1001 

projesi (Proje No. 119O455) kapsamında yaklaşık 150 yabani ve yerli buğday çeşidinin 

bor toksisite tolerans düzeyi incelenmiş ve fizyolojik ve biyokimyasal analiz 

sonuçlarına göre bor toleransı yüksek bir T. dicoccoides genotipi, PI362036 

belirlenmiştir. Bu tez çalışmasında, ilk kez, yüksek derecede toksik bir Bor ortamında 

(10 mM B) yetiştirilen Bor-toksisiteye toleranslı T. dicoccoides , PI362036 genotipinin 

sürgünlerindeki transkriptomik değişiklikleri, RNA dizilimi ve RT-qPCR kullanan bir 

kontrol (3.1 μM B) uygulamasını rapor ediyoruz. Elde edilen sonuçlar, yalnızca bor 

toksisiteye toleranslı T. dicoccoides buğday yanıtının altında yatan moleküler 

mekanizmalar hakkında daha fazla bilgi sağlamakla kalmayacak, aynı zamanda 

fonksiyonel karakterizasyon için potansiyel aday genler ve bor toksisitesine buğday 

toleransını iyileştirmek için ıslah yetiştirme programlarında kullanımı alternatif öneriler 

sunulmasını sağlayacaktır. 
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2. KAYNAK ARAŞTIRMASI 

 

2.1. Buğdayın Önemi, Üretimi, Buğday Genetik Kaynakları ve Evrimi 

Buğday, dünyanın en çok tüketilen tahılı olup bunu çeltik ve mısır takip 

etmektedir. Buğday iki ana türe ayrılır: (1) hekzaploid ekmeklik buğday (2n = 6x = 42, 

BBAADD) ve (2) tetraploid durum buğdayı (2n = 4x = 28, BBAA). Şu anda, küresel 

düzeyde ekmeklik buğday, üretilen tüm buğdayın %95'ini karşılamaktadır. Yetiştirilme 

şartlarına bağlı olarak buğday, küresel buğday üretim alanının sırasıyla yaklaşık %65 ve 

%35'ini kapsayan yazlık ve kışlık buğday olarak sınıflandırılır (Braun ve ark., 2010). 

Ekmeklik buğday unu, Fransız ekmeği, Arap ekmeği, Chapatti, bisküvi, pastacılık 

ürünleri ve ticari nişasta ve gluten üretiminde kullanılır. Durum buğdayının yetişrilmesi, 

makarna ve makarna ürünlerinde kullanılmak üzere irmik üretimi için kullanılmaktadır. 

İnsan hayatında buğday temel bir role sahiptir ve küresel, bölgesel düzeylerde gıda 

güvenliğini geliştirmiştir. Küresel düzeyde günlük insan gereksinimlerinin yaklaşık 

%19'unu ve protein ihtiyacının %21'ini karşılar (Braun ve ark., 2010). Başta Avrupa, 

Kuzey Amerika ve Asya'nın batı ve kuzey bölgelerinde olmak üzere dünya nüfusunun 

%40'ı için temel gıda maddesidir. Doğu ve güney Afrika (%5,8), Batı ve Orta Afrika 

(%4,7) ve Güney Asya ve Pasifik (%4,3) gibi dünyanın yeni buğday yetiştirilen 

bölgelerinde buğday talep giderek hızla artmaktadır. Orta Asya (%5,6), Avustralya 

(%2,2) ve Kuzey Afrika'nın (%2,2) geleneksel buğday yetiştirme bölgelerinde de talep 

giderek artmaktadır (Shiferaw ve ark., 2013). 

Buğday, 144 milyon ton ticaret hacmi ve toplam değeri 36 milyar ABD doları ile 

küresel düzeyde en çok ticareti yapılan tarımsal emtiadır (Shiferaw ve ark., 2013). 

Temel ürün olarak buğdaya bağımlı olarak gelişmekte olan ülkelerin çoğu, buğday 

üretiminde kendi kendine yeterli değildir ve bu nedenle de buğday, onların en önemli 

ithal ürünüdür. Buğdayın artan ekonomik önemine paralel olarak, hükümetler yıllar 

içinde buğday verimliliğini artırmak için önemli yatırımlar yapmıştır. 2013 yılında 

ortalama 218,5 milyon hektarda 3,3 t/ha verimlilik düzeyiyle yaklaşık 732 milyon ton 

buğday üretilmiştir (Yashavanthakumar ve ark., 2021); Buğday üretimindeki hızlanan 

artışın, çiftçiler tarafından Yeşil Devrim teknoloji paketlerinin benimsenmesi ile 

özellikle girdilere (ör. gübreler) daha iyi yanıt veren geliştirilmiş yüksek verimli çeşitler, 

iyileştirilmiş sulama sistemleri ve iyileştirilmiş hastalık direnci ve pestisitlerin yanı sıra 

iyi yönetim uygulamaları, elverişli politikalar ve daha güçlü kurumlarla birlikte 
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başarıldığı ifade edilmektedir (Baum ve ark., 2015). Bununla birlikte, Yeşil Devrim'den 

bu yana mega çeşitlerin geniş çapta yetiştirilmesi ve benimsenmesi, evcilleştirilmesinin 

neden olduğu genetik erozyonu güçlendirerek, önemli genetik erozyona ve çeşitlilik 

kaybına neden olmuştur (Peng ve ark., 2011). İklim değişikliklerinin ortaya çıkmasıyla, 

genetik erozyon, buğdayın çevresel streslere, haşerelere ve hastalıklara karşı 

duyarlılığını ve savunmasızlığını artırmıştır (El Solh ve ark., 2012). 

Buğday genetik kaynakları, özellikle birincil, ikincil ve üçüncül gen havuzları 

dahil olmak üzere yabani akrabaları, daha yüksek verim, daha iyi adaptasyon, daha 

yüksek besinsel son ürün kalitesi ve biyotik ve abiyotik streslere karşı direnç için 

yetiştirme yoluyla genetik kazanımları sürdürmek için korunması ve akıllıca 

kullanılması gereken önemli kaynaklardır. Buğdayın birincil gen havuzu, ekmeklik 

buğday ve durum buğdayına A ve D genomunun ekili ve diploid donörleri ile doğrudan 

melezleşen yerel buğday türlerinden, erken evcilleştirilmişlerden ve yabani türlerden 

oluşur. Birincil gen havuzu, buğday ile kolay çaprazlanabilmesi nedeniyle sıklıkla tercih 

edilmektedir (Mujeeb-Kazi, 2003). Bu türlerin kromozomları ıslah yöntemiyle 

kolaylıkla kullanılabilir çünkü yetiştirilen türlerle homologtur (Feuillet ve ark., 2008). 

Son on senedir, Buğdayda ki iyileştirilmeleri sebebiyle belirli ortamlar için birçok 

yararlı gen kaybolmuş olabilir; bu kayıp genlerden bazıları birincil gen havuzundan geri 

kazanılabilir. Birincil gen havuzu, buğday açısından oldukça çeşitli, coğrafi olarak 

yaygın ve döllenme açıdan önemli bir germplazm taşır (Feuillet ve ark., 2008). Bir çok 

kültür bitkisi için birincil gen havuzunun mevcut genetik çeşitliliğinin sadece küçük bir 

kısmının o kültür bitkisinin iyileştirilmesi için kullanıldığını not etmek önemlidir 

(Tanksley ve McCouch, 1997). Buğdayın ikincil gen havuzu, poliploid Triticum ve 

Aegilops gibi türlerle en az bir homolog genomu paylaşan poliploid türler içerir. 

Üçüncül gen havuzu, homolog olmayan genomlara sahip daha uzaktan ilişkili 

diploidlerden ve poliploidlerden oluşur. Yetiştirilen türlerin genom yapılarına sahip 

değildirler ve genetik materyalin transferi oldukça karmaşıktır (Feuillet ve Eversole, 

2007). Üçüncül gen havuzu kaynaklarının kullanımı son derece karmaşık olsa da, yeni 

buğday çeşitleri geliştirmek için önemli bir araç olma potansiyeline sahiptirler (Mujeeb-

Kazi ve ark., 2009). 

Buğday gen havuzlarını verimli bir şekilde anlamak için buğdayın evrim 

sürecini anlamak gerekir. Buğday, Bereketli Hilal'de yaklaşık 12.000 ila 10.000 yıl önce 

kültüre alınan ilk bitkiler arasındaydı (Nesbitt ve Samuel, 1996; Tanno ve Willcox, 

2006). Tüm kültürü yapılan buğdaylar, Schulz (1913) tarafından sırayla üç ana 
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taksonomik gruba (Siyez, Gernik ve Spelta; kavuzlu) ayrılan Triticum cinsine aittir. 

Sakamura (1918), Schulz'un üç buğday grubunun da kromozom sayılarında farklılık 

gösterdiğini buldu; siyezler diploidlerdir (2n = 2x = 14), Gernik tetraploidlerdir (2n = 4x 

= 28) ve spelta hekzaploidlerdir (2n = 6x = 42), Her üç grubun temel genomik  

kromozom sayısı x = 7'dir. Kısa bir süre sonra, daha fazla sitogenetik analize dayanarak, 

Kihara (1924) kültürü yapılan siyez (Triticum monococcum L., 2n = 2x = 14), Gernik 

(Triticum turgidum L. 2n = 4x = 28) ve Ekmeklik Buğdayın (Triticum aestivum, 2n = 6x 

= 42) sırasıyla AA, AABB ve AABBDD genomunda olduğunu rapor etmiştir. 

Diploid siyez buğdayının (T. monococcum;2n = 2x = 14, AmAm), yabani formu 

olan T. monococcum ssp. aegilopoides (2n = 2x = 14, AmAm) Bereketli Hilal'de, 

muhtemelen Türkiye'nin güneydoğusundaki Karacadağ sıradağlarında mevcuttur (Heun 

ve ark., 1997). Siyez buğdayı temel olarak kültürü yapılan tetraploid ve hekzaploid 

buğdaylarla değiştirilmiş ve şu anda sadece birkaç Akdeniz ülkesinde yem için ve özel 

amaçlı yetiştirilen eskiden kalma bitki durumundadır (Nesbitt ve Samuel, 1996). T. 

urartu buğdayi, hiçbir zaman üretilmemesine rağmen, Bereketli Hilal'in bazı 

kısımlarında bulunmuş ve tüm tetraploid ve hekzaploid buğdaylardaki AuAu genomuna 

katkıda bulunarak buğday evriminde önemli bir rol almıştır (Dvorák ve ark., 1993). 

Gernik buğdayı Triticum dicoccum (2n = 2x = 28, BB AuAu), yabani Gernik Triticum 

dicoccoides'ten (2n = 2x = 28, BBAuAu) evcilleştirilmiştir (Johnson ve Dhaliwal, 1976; 

Dvorak ve Akhunov, 2005; Feldman ve Levy, 2005) (Şekil 2.1). Ayrıca kültür formu 

Triticum timopheevii'ye (2n = 4x = 28, GGAtAt) benzeyen başka bir yabani tetraploid 

buğday, Triticum araaticum (GGAuAu) çesidi de bulunmaktadır. T. timopheevii ise çok 

sınırlı bir ölçüde yetiştirilmiş olup Yabani Gernik buğdayından evcilleştirildiğine 

inanılıyor, (Feldman ve Millet, 2001). Ekmeklik buğday T. aestivum'un (2n = 6x = 42, 

BBAADD) evrimi, uzun yıllar birçok araştırmanın konusu olmuştur ve şimdiki 

hekzaploid buğdayın, tetraploid buğday türleri T. turgidum (2n = 4x = 28, BBAA) ile 

diploid Aegilops tauchii’nin (2n = 2x = 14, DD) melezlenmesi sonucu ortaya çıktığı 

kabul edilmektedir (Dvorak ve ark., 1998). Diğer hekzaploid buğday Triticum 

zhukovsky’nin (2n = 6x = 42, AtAt AmAm GG), T. timopheevii (2n = 4x = 28, AtAtGG) 

ile T. monococcum (2n = 2x = 14, AmAm) melezlenmesinden ortaya çıktığı belirtilmiştir 

(Upadhya ve Swaminathan, 1963). 

Yetiştiriciler, evcilleştirme ve geliştirme döneminde ortaya çıkan buğdayın 

yabani akrabalarını kullanarak, farklı tarım sistemleri için daha iyi bir genetik geçmişe 

sahip yeni çeşitler yaratmak için birçok fırsata sahiptir (Glaszmann ve ark., 2010). 
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Yabani buğday türleri, çok çeşitli fiziksel ve tarımsal özelliklere sahiptir ve etkin 

iyileştirme için kullanılabilecek daha fazla genetik çeşitliliğe sahiptir (Dempewolf ve 

ark., 2014; Henry ve Nevo, 2014; Brozynska ve ark., 2016; Kilian ve ark., 2021). Bu 

türlerin çeşitli ekolojik bölgelerde yayılması sonucunda kendine özgü özelliklere sahip 

birçok tür geliştirilmiştir. Buğdayın ataları ve yabani akrabalarındaki genetik çeşitliliği 

değerlendirmek için son otuz yılda çeşitli moleküler işaretleyici sistemlerin kullanıldığı 

çok sayıda araştırma yapılmıştır. Bu nedenle, yeni, üstün ekmeklik buğday çeşitleri 

geliştirmek için, buğdayın atalarının gen havuzundan yararlanmak faydalı olacaktır. 

Buğdayın yabani akrabaları, sert olabilen doğal ortamlarına iyi uyum sağlamıştır. Bu 

nedenle abiyotik stres toleransı için yararlı özellikler taşırlar (Henry ve Nevo, 2014). Bu 

faydalı özellikler, (ön) ıslah programları aracılığıyla modern buğday çeşitlerine dahil 

edilebilir (Kilian ve ark., 2021; Sharma ve ark., 2021) ve bu gen havuzunun degeri ile 

gelecekteki bugday ekimi güvence altina alinabilir. 

 

 

             Şekil 2.1. Modern tetraploid ve hexaploid buğdayın kökeni ve evrimi 
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2.2 Bir Buğday Genetik Kaynağı Olarak Triticum dicoccoides'in Önemi ve Stres 

Toleransını Geliştirmede Kullanımı 

 

Kültürlü yapılan polyploid bugdaylar, yabani tetraploid atasi T. dicoccoides dan 

turetilmistir. T. dicoccoides, Poaceae familyasına aittir ve BBAA olarak adlandırılan iki 

homolog kromozom setine sahiptir. Bereketli Hilal'de bir yerlerde doğal olarak 

evrimleşmiştir (Dvorak ve Akhunov, 2005), yabani diploid buğday T. urartu'nun 

(2n = 2x = 14, AA genomu) polen donörü olarak modern Aegilops speltoides Tausch 

(SS) (2n = 2x = 14, BB genomu) ile yakından ilişkili bilinmeyen bir türle hibritlenmesi 

yoluyla doğal olarak gelişmiştir (Dvorak ve Akhunov, 2005). Bu genotip günümüzden 

yaklaşık 300.000–500.000 yıl önce (BP yılı) anne ebeveyn olarak B genomuna katkıda 

bulunmuştur (Kilian ve ark. 2007a; Johnson ve Dhaliwal, 1976; Dvorak ve Akhunov, 

2005; Feldman ve Levy, 2005) T. dicoccoides Bereketli Hilal'de doğal olarak 

yetişmektedir ve 1906'da Doğu Celile'de Aaron Aaronsohn tarafından yeniden 

keşfedilmiştir. T. dicoccoides'in evcilleştirilmesi, Levant bölgesinde birbirinden 

bağımsız olarak birden çok yerde gerçekleşmiş gibi görünmektedir (Peng ve ark., 2011). 

Islahçılar tarafından yapılan evcilleştirme ve seçme süreciyle, Gernik (T. dicoccum veya 

dicoccon) olarak bilinen başka bir buğday, yaklaşık 10.000 yıl önce ortaya çıkmış olup 

(Peng ve ark., 2011), büyük olasılıkla güneydoğu Türkiye'de (Ozkan ve ark., 2005). 

Yaklaşık 8.500 yıl önce, daha kolay harmanlanabilen bir tür olan T. durum, muhtemelen 

seçilim ve kendiliğinden mutasyonların bir sonucu olarak ortaya çıkmıştır (Ozkan ve 

ark., 2005). T. dicoccoides'in coğrafi dağılımı, evcilleştirme süreci boyunca değişmiştir; 

şu anda T. dicoccoides batı Bereketli Hilal'de, güneydoğu Türkiye'nin orta kesiminde ve 

doğu Irak ile batı İran'daki dağlık alanlarda yetişmektedir (Özkan ve ark., 2011). Yabani 

Gernik yıllık en az 400 mm yağış gerektirir (Willcox, 2005) ve esas olarak birincil 

habitatlarda bulunur (Harlan ve Zohary, 1966). Tür, çeşitli jeolojik koşullara uyum 

sağlamış gibi görünmektedir; bugün T. dicoccoides, Türkiye'de esas olarak bazalt 

bölgelerinde (Özkan ve ark., 2011), aynı zamanda sert kireçtaşı ana kayalarda ve terra 

rossa topraklarda da yetişmektedir (Schweinfurth, 1908; Nevo, 2002). Güneydoğu 

Türkiye ve kuzeybatı Suriye'deki dağılımı düzensizdir ve kireçli topraklarda nadirdir 

(Willcox, 2005). Einkorn'a benzer şekilde, Gernik buğdayı da Neolitik dönemde Yakın 

Doğu'da ve antik Mezopotamya ve Mısır'da başlıca buğday ürünüydü. Türkiye'de 

yaklaşık 5.000 yıl önce Tunç Çağı'nda çıplak buğdayların (T. durum ve/veya T. 

aestivum) yerini almasıyla azalmaya başladı. Avrupa'da bu değişiklik daha sonra 
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gerçekleşti (Nesbitt ve Samuel, 1996). Bugün Gernik buğdayı Türkiye, İran, 

Ermenistan, Etiyopya, Umman, İtalya ve İspanya'da yalnızca izole edilmiş bazı 

geleneksel tarım topluluklarında bulunabilir (Hammer ve ark., 2004; Teklu ve Hammer, 

2006). Yabani Gernik buğdayı, büyük uzun taneleri ve olgunlaştığında başakçıklara 

ayrılan kırılgan başakları olan, ağırlıklı olarak kendi kendine tozlaşan bir türdür. Hem 

tetraploid hem de hekzaploid buğday çeşitleriyle verimli yavrular üretebilir (Xie ve 

Nevo, 2008; NEVO ve CHEN, 2010). T. dicoccoides'in zengin gen havuzu ve doğrudan 

ataları, faydalı özelliklerin seçkin çeşitlere nispeten kolayca aktarılmasını sağlar. T. 

dicoccoides'in (Avni ve ark., 2017) yüksek kaliteli tam genom düzeneklerinin 

mevcudiyeti, bunların buğday ıslah programlarında kapsamlı bir şekilde kullanılma 

olasılığını ortaya koymaktadır. Yabani Gernik buğday genotipleri, herbisitlere karşı 

tolerans ve biyotik streslere karşı direnç genleri göstermiştir (Xie ve Nevo, 2008; 

NEVO ve CHEN, 2010). Yabani Gernik genotipleri, yüksek taneli protein içeriği ile 

ilgili genin (GPC-B1) iyi tanınan bir kaynağı olmanın dışında, dünya çapında ciddi 

verim kayıplarından sorumlu olan farklı abiyotik streslere karşı kayda değer bir tolerans 

sergiler (Uauy ve ark., 2006; Li ve ark., 2009; Shavrukov ve ark., 2010; Budak ve ark., 

2013). Buğdayda sarı pasa dayanıklı YR-36 (WKS1) ve YR-15 genleri sırasıyla 6B ve 

1B kromozomlarında yer almaktadır (Uauy ve ark., 2005; Fu ve ark., 2009; Klymiuk ve 

ark., 2018). Fu ve ark. (2009) ve Klymiuk ve ark. (2018), bu genlerin yabani Gernik 

buğdayından türetildiğini göstermiştir. Yr36 ve YR15, yabani buğdayda doğal olarak 

bulunur, ancak modern buğdayda bulunmaz. Bu nedenle farklı araştırmacılar bu genleri 

modern genotiplere aktarmışlar ve sarı pasa dayanıklı buğday genotipleri 

geliştirmişlerdir. Gernik buğdayının DREB (TdicDRF1) ve membran proteini 

(TdicTMPIT1) genleri, buğdayda kuraklığa toleransın kaynak genleri olarak 

tanımlanmıştır. Ayrıntılı bir çalışmada, yabani Gernik buğdayının DRE-bağlayıcı 

proteini TdicDRF1, kuraklık stresi altında kuraklığa dayanıklı T. dicoccoides girişinin 

köklerinde artan bir şekilde ifade edilmiştir (Lucas ve ark., 2011). Genler, yabani 

Gernik buğdayında doğal olarak işlevseldir, ancak kültürü yapılan T. durum ve T. 

aestivum'da değildir. Daha sonra araştırmacılar bu genleri modern genotiplere aktararak 

kuraklığa dayanıklı buğday genotipleri geliştirdiler. Kantar ve ark. (2011) kuraklık 

stresine yanıt olarak T. dicoccoides genotiplerinin köklerinde ve sürgünlerinde 

diferansiyel olarak düzenlenen mRNA'ları tanımladı. T. dicoccoides TdAtg8'in otofaji 

ile ilişkili bir geninin, ozmotik ve kuraklık stresi tepkisinde yer aldığı bulunmuştur 

(Kuzuoglu-Ozturk ve ark., 2012). Budak ve ark. (2013) diferansiyel olarak eksprese 
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edilen proteinleri aydınlatmak ve transkriptlerin translasyon sonrası modifikasyonlarını 

daha iyi anlamak için 9 günlük kuraklık stresinde iki yabani Gernik ve bir modern 

durum buğdayı genotipinin tam yaprak proteom profillerini karşılaştırdı. Yabani Gernik 

buğdayının tuza duyarlı 88 korunmuş ve 124 yeni miRNA'sı tanımlanmış ve Feng ve 

ark. (2017) tarafından karakterize edilmiştir. Yabani Gernik buğdayından (Triticum 

dicoccoides) kalsinörin B benzeri bir gen olan TdCBL6'nın, tuz ve düşük K+ streslerine 

yanıtta yer aldığı bulunmuştur (Chen ve ark., 2015). Suneja ve ark. (2019) kuraklık 

stresi altındaki diğer buğday genotipleriyle birlikte 26 yabani Gernik buğdayı türünü 

taradı ve iki T. dicoccoides türünü, 5259 ve 7130'u strese uyumlu plastisitenin 

potansiyel donörleri olarak bildirdi. Yang ve ark. (2022) tuz toleransı ile ilişkili 

miRNA-mRNA modüllerini tanımlamak için hem tuza dayanıklı (ST) hem de tuza 

duyarlı (SS) Yabani Gernik genotiplerinin küçük RNA, transkriptom ve degradome 

dizilimini gerçekleştirdi. Rui ve ark. (2023) RNA-seq kullanılarak tuz stresi altında tuza 

dayanıklı bir T. dicoccoides genotipinin NAC transkripsiyon faktörlerinin (TF'ler) 

ekspresyon modellerini gözlemledi. Çeşitli çalışmalarda, farklı stres tepkilerinde yer 

alan ve seçkin çeşitlere giriş için hedeflenebilen birkaç T. dicoccoides geni 

tanımlanmıştır. Ne yazık ki, bor toksisitesi stresi için bu tür genlerin hiçbiri 

tanımlanmamıştır. 

 

2.3 Borun Bitkiler İçin Önemi ve Bitkilerdeki Hareketi 

 

Bor, hem eksikliği hem de toksisitesi bitkilerde yaygın olan, bitki büyümesi ve 

gelişmesi için gerekli olan temel bir mikro besin maddesidir (Landi ve ark., 2019). 

Bitkiler tarafından normal büyüme için 1 μg/g ila 1 mg/g arasında değişen küçük 

miktarlarda gereklidir. Ayrıca bitkilerde bor noksanlığı ile toksisite arasındaki aralık 

değeri çok azdır. Yüksek pH'da borat iyonlarına dönüşebilen borik asit  nötr çözünen 

formda bitki köklerine giren tek mikro elementtir. Küçük boyutu ve yüksüz yapısı 

nedeniyle fosfolipit zarına kolayca girer ve bitkide rastgele dağılır (Brown ve ark., 

2002; Brdar-Jokanović, 2020; Pandey ve ark., 2020). Başlangıçta, lipit çift 

katmanlarının geçirgenliği nedeniyle Bor’un plazma zarı boyunca borik asit formundaki 

pasif difüzyonunun köklerden Bor adsorpsiyonunun tek yöntemi olduğu düşünülmüştür. 

Bununla birlikte, hücre duvarı ile ilgili birkaç genin, Bor taşıyıcılarının ve sinyal iletim 

mekanizmalarının keşfedilmesiyle, Bor’un bitkilere girişi yeniden tanımlanmıştır 

(Wang ve ark., 2015). Bor, normal ile yüksek konsantrasyonlarda topraklarda mevcut 
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olduğunda pasif difüzyon yoluyla kök hücrelere girer. Ancak, Bor konsantrasyonları 

düşük topraklarda, borat tasiyicilari ve borik asit kanalları Bor girişini 

kolaylaştırmaktadır (Stangoulis ve ark., 2001; Tanaka ve Fujiwara, 2008; Miwa ve 

Fujiwara, 2010). Sadece alım için değil, aynı zamanda Bor taşıyıcıları da Bor toksik 

koşulları altında Bor’un dokulardan dışlanmasında rol oynar (Miwa ve ark., 2007; 

Sutton ve ark., 2007; Schnurbusch ve ark., 2010). 

Bor toksisitesi belirtileri tipik olarak olgun yaprakların kenarlarında ortaya çıkar, 

ancak Bor eksikliği belirtileri ilk olarak genç yapraklar gibi meristematik dokularda 

ortaya çıkar (Marschner, 1995). Bor’un floemdeki hareketliliğinin azalması nedeniyle, 

vejetatif büyümesi sırasında bitki tarafından sürekli olarak gereklidir. Yüksek sorbitol 

içeriğine sahip olanlar ve fotoasimilat olarak sükroz (Suc) içerenler gibi bazı bitkilerde 

Bor, kompleksler oluşturarak floem yoluyla geçerek genç yapraklarda daha hızlı 

birikmeye neden olur (Brown ve Shelp, 1997; Hu ve ark., 1997; Stangoulis ve ark., 

2001; Stangoulis ve ark., 2010). Bu tür bitkilerde Bor toksisite stresinin belirtileri daha 

çok meyve hastalıkları, gövde ölümü gibi olabilir. Bor toksisitesi köklerde gözlenemese 

de kök boyunun uzamasını gözlemlenebilir bir parametredir (Wang ve ark., 2010). 

Bitkilerde bor alımının stoma iletkenliği ile ilişkili olduğu da belirtilmiştir (Macho-

Rivero ve ark., 2018). Aşırı bor arzı altında, bor konsantrasyonları, yaprakların ve orta 

damarların ve yaprak saplarının kenarları ve uçları arasında önemli ölçüde değişebilir. 

Ayrıca floem eksüdalarındaki Bor konsantrasyonu yapraklara göre daha düşüktür 

(Brown ve Shelp, 1997). Buğdayda başak taslağı tamamen yaprak kını ile örtüldüğü için 

terleme yoluyla su kaybı minimuma indirilir. Bu, bor’un ksilem yoluyla sürgün ucuna 

minimum düzeyde taşınmasına yol açar (Rawson, 1996). Daha sonra Bor ve şekerler 

floem yoluyla sağlanmalıdır. Böylece buğdayda Bor, bis-Suc borat kompleksinin 

oluşumu yoluyla floemden geçer ve böylece Suc'u ana fotoasimilatları olarak yer 

değiştirir. Sükrozun boşaltılması sırasında Bor da bu kompleksten salınır ve organlarına 

ulaşır. Bu nedenle, buğdayda bis-Suc borat kompleksi oluşumu, üreme gelişimini 

sürdürmede büyük önem taşımaktadır (Rerkasem ve ark., 2004; Stangoulis ve ark., 

2010). 
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2.4. Bitkilerde Metabolik Değişikliklerin Düzenlenmesinde Bor’un Rolü 

Bor’un buğday büyümesi ve metabolizmasındaki rolüne olan ilgi yaklaşık bir 

asırdır devam etmektedir (Çatav ve ark., 2018; Brdar-Jokanović, 2020). Bor’un ana 

rolü, hücre duvarının bütünlüğünü, yapısını ve stabilitesini korumakla bilinir. 

Sitoplazmik pH da (7.0-7.5) veya daha düşük (yaklaşık 5.0), bitkilerde Bor’un çoğu (% 

98'den fazla) borik asit formunda bulunur. Hem borik asit hem de borat anyonları 

sorbitol, riboz, apioz gibi cis-hidroksil grupları içeren moleküllere bağlanabilir (Matoh 

ve Kobayashi, 2002). Matoh ve ark. (1993) turp köklerinin hücre duvarlarından ilk kez 

izole edilmiş bor-polisakkarit kompleksi ve dahası, Kobayashi ve ark. (1996), 

polisakkariti pektik bir polisakarit rhamnogalacturonan II (RGII) olarak 

sınıflandırmıştır. Bor’un ester bağları oluşturan RG II molekülleri ile çapraz 

bağlanması, hücre duvarının gücüne katkıda bulunur (O'Neill ve ark., 2004; Funakawa 

ve Miwa, 2015). Hücre duvarlarında daha fazla pektin bulunan dikotlar, monokotlara 

göre daha yüksek Bor gereksinimlerine ve Bor toksisitesine karşı daha yüksek toleransa 

sahiptir (Hu ve ark., 1996; O'Neill ve ark., 2004). Bor ayrıca amino asitler, fenolikler, 

üronik asitler ve polialkoller dahil olmak üzere diğer bileşiklerle kompleksler oluşturur 

(Hu ve ark., 1996; Brown ve ark., 2002). 

Sadece hücre duvarında değil, B-RGII yapıları ile glikosil inositol fosforil 

seramid bazlı komplekslerin oluşumu yoluyla plazma zarının hücre duvarına 

bağlanmasında da çok önemli bir rol oynar (Wang ve ark., 2015). Bor, zarın 

işleyişindeki rolü nedeniyle, zar boyunca enzimatik reaksiyonlara, hormonlara ve 

iyonların taşınmasına katılır (Brown ve ark., 2002; Goldbach ve Wimmer, 2007; Mosa 

ve ark., 2016). Proton pompalayan ATPaz aktivitesini kontrol ederek zar boyunca 

proton gradyanını korumaya Bor’un dahil olduğu gözlemlenmiştir (Goldbach ve 

Wimmer, 2007; Rossini Oliva ve ark., 2018). Bor, hidroksil radikallerinin birikmesiyle 

plazma zarındaki su kanallarının aktivitesini düzenler (Yu ve ark., 2002). Bor nitrat 

metabolizmasını, nitrak birikimini ve  redüktaz (NR) aktivitesinin diferansiyel 

düzenlemesi kontrol ettiği bulunmuştur (Eraslan ve ark., 2007; Cervilla ve ark., 2009; 

Seth ve Aery, 2017). Protein biyosentezi, hücresel taşıma, proteoliz, detoksifikasyon ve 

antioksidan savunma ile ilişkili yüksek moleküler ağırlıklı proteinlerin ekspresyonunu 

Bor düzenlemektedir (Sang ve ark., 2015). Bor, şeker içeriğini ve şeker gereksinimlerini 

karşılamak için kökler, meyveler gibi hızlı büyüyen organlara taşınmasını artırır. B-

polyol komplekslerinin oluşumu ve Bor’un toprağa boşaltılmak üzere köklere hareketi 

büyük ölçüde B-karbonhidrat etkileşimleri tarafından düzenlenir. B, oksin üretiminin 
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metabolik yollarıyla, özellikle de kök uzunluğunu düzenleyen indol-3-asetik asitle 

ilişkilidir. Ek olarak, kök dokularda hücre bölünmesi ve meristematik aktivite için 

sürekli bir Bor kaynağı gereklidir (Tariq ve Mott, 2007). Bor, polenin çimlenmesini ve 

polen tüpünün büyümesini, polen tüpü duvarındaki kallozun eşit dağılımını 

düzenleyerek, pektin ile birleşerek hücre duvarının plastik uzayabilirliğini koruyarak ve 

hücre duvarında daha az fenolik birikimini etkileyerek etkiler (Wang ve ark., 2003). 

Ayrıca Bor, hem transkripsiyon hem de translasyon seviyelerinde biyolojik hücre 

aktivitelerine katkıda bulunur (Dzondo-Gadet ve ark., 2002). Bor’un oksinlerin endojen 

seviyesini artırmadaki ve embriyogenezde yer alan proteinlerin transkripsiyonel yukarı 

regülasyonundaki rolü birkaç çalışmada doğrulanmıştır (CamachoCristóbal ve ark., 

2008; Brdar-Jokanović, 2020). 

 

2.5. Yüksek Bor’un Buğday Büyümesine Etkisi Üzerine Farklı Çalışmalar  

Yüksek bor konsantrayonu,buğdayın enzimatik aktivitelerini ve biyokimyasal 

bileşenlerini etkileyerek en sonunda veriminin düşmesine neden olur. Buna ilaveten 

yüksek bor konsantrasyonu buğdayın prolin, çözünür şeker içeriği, toplam fenol içeriği 

ve çözünür protein içeriğini arttırır. Enzimatik aktivitelerin ve biyokimyasal analizlerin 

sonucunda benzer Bor konsantrasyonlarına sahip farklı çeşitlerin neden Bor 

toksisitesine farklı tepkiler gösterdiğine dair bir fikir verir. Yüksek Bor, fenolik 

bileşiklerin biyogenezi için eritroz-4-fosfat sağlayan pentoz fosfat yolunun (PPP) 

seviyesini artırarak buğday yapraklarında fenolik bileşiklerin birikmesine neden olur 

(Seth ve Aery, 2014; Pardossi ve ark., 2015; Mishra ve Heckathorn, 2016; Seth ve Aery, 

2017). Daha yüksek Bor seviyeleri, amino asit metabolizmasında, hücresel taşımada, 

proteolizde ve antioksidan üretiminde yer alan proteinlerin prolin yıkımının azalmasına 

ve ekspresyonunun artmasına yol açar (Sang ve ark., 2015; Seth ve Aery, 2017). Prolin 

ozmoprotektan görevi görür ve hücresel dengeyi koruyarak bitkinin B stresine karşı 

toleransını kolaylaştırır (COSTA ve ark., 2011; Kayıhan ve ark., 2016). Buğday 

genotiplerinin, B-polyol komplekslerinin oluşumu ve Bor’un kaynaktan alıcı organlara 

hareketi ile Bor stres koşullarına adapte olduğu gözlemlenmiştir. Bu, çözünür şeker 

içeriğinin artmasına ve dışa akış taşıyıcılarının ekspresyonunun artmasına yol açar, 

sonunda fazla B'yi toprağa pompalar ve doku Bor konsantrasyonlarını en aza indirir 

(Reid ve ark., 2004; Miwa ve ark., 2007; Martinez-Cuenca ve ark., 2015; Wakuta ve 

ark., 2016). Yine yüksek bor konsantrasyonu, nükleik asitlerin, proteinlerin ve lipidlerin 

oksidatif hasarına neden olan hidrojen peroksit (H2O2) ve süperoksit anyonu (•O2) gibi 
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ROS üretimine yol açar (Ardıc ve ark., 2009). Bu, hücresel hasarı en aza indiren ROS 

türlerinin süpürme sistemini uyarır. Prolin gibi osmoprotektif moleküller ve POX, SOD 

ve CAT gibi antioksidan enzimler bitkinin ROS hasarıyla başa çıkmasına destek olur. 

Bor toksisitesi, buğdayda peroksidaz enzimi bazlı gen ekspresyonunu etkileyerek 

peroksidaz aktivitesini ve hidrojen peroksidin detoksifikasyonunu arttırır (Kayıhan ve 

ark., 2016). Duyarlı çeşitlere kıyasla toleranslı buğday genotiplerinde daha düşük ROS 

üretimi ve gelişmiş antioksidan enzim aktiviteleri, Bor toksisitesi altında •O2 ve 

H2O2'nin yeterli şekilde temizlenmesine ve dolayısıyla Bor toksisitesine karşı daha 

fazla toleransa katkıda bulunabilir. Antioksidan enzim aktiviteleri dışında malonialdehit 

(MDA), membran lipitlerinde oksidatif hasarın potansiyel bir göstergesidir. Ancak 

toleranslı çeşitlerin MDA'sı, Bor toksisitesi altındaki hassas çeşitlere göre daha az 

artabilir (Erdal ve ark., 2014). Bor toksik büyüme koşullarının buğday bitkileri üzerinde 

fizyolojik ve biyokimyasal etkilerinin yanı sıra genotoksik sonuçları da bulunmaktadır 

(Kekec ve ark., 2010; Çatav ve ark., 2018). Genotoksik etkiler, moleküler belirteçler 

kullanılarak ve toleranslı ve duyarlı genotipler için bant profillerinin yoğunluğu veya 

varlığı karşılaştırılarak tahmin edilebilir. Ayrıca Bor toksisitesinin, dokulardaki Bor 

birikiminin belirgin hızı nedeniyle kök ve sürgün numuneleri üzerinde farklı genotoksik 

etkileri vardır (Çatav ve ark., 2018). 

 

2.6. Buğday Genleri İfadesi: Bor Toksisite Toleransında Önemli Bir Adım 

Bor toksisitesi altında borik asit kanalları ve plazma zarındaki Bor taşıyıcıları 

devreye girerek dokularda daha az Bor birikmesine veya dokulardan daha fazla Bor 

atılımına katkıda bulunarak Bor toksisitesinin etkilerini azaltır (Nable, 1988; Miwa ve 

Fujiwara, 2010). Birkaç çalışma, plazma zarı intrinsik proteinleri (PIP) aquaporin 

seviyelerindeki azalmanın, borik asidin taşınmasını kontrol ederek borik asit 

toksisitesinin sonuçlarını azaltabileceğini öne sürdü (Martinez-Ballesta ve ark., 2008). 

Nodulin 26 benzeri intrinsik proteinlerin (NIP'ler) ikinci grubunun borik asit için 

permeaz görevi gördüğü ve aktif olarak Bor hareketine dahil olduğu varsayılmaktadır 

(Takano ve ark., 2006; Miwa ve Fujiwara, 2010; Yoshinari ve Takano, 2017). NIP 

familyası geni NIP5;1, düşük Bor kaynağı altında Arabidopsis köklerinde aşırı eksprese 

edildi ve borik asit kanalı olarak tanımlanan ilk gen oldu (Takano ve ark., 2006). 

Bununla birlikte, yüksek Bor kaynağı altında, NIP5;1'in mRNA'sı, NIP5;1'in ifadesini 

düzenleyerek bozulur ve bitkinin Bor toksik durumuna adaptasyonu için aşırı Bor 

taşınmasını engeller (Tanaka ve ark., 2011). Bor, borat tasiyicilarinin Bor toksisitesinin 
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kontrolünde önemli bir rolü olduğu bilinmektedir (Schnurbusch ve ark., 2007; Yoshinari 

ve Takano, 2017). Bugüne kadar, BOR tipi borat taşıyıcıları (BOR1–BOR7) kodlayan 

Arabidopsis thaliana'da yedi gen rapor edilmiştir (Yoshinari ve Takano, 2017). Borat 

tasiyicisi BOR1, düşük Bor altında Bor’un sürgünlere doğru hareketini destekler; 

bununla birlikte, yüksek Bor altında, BOR1 proteini seçici olarak aşağı regüle edilir ve 

BOR1 ekspresyonu, transkripsiyonel olarak baskılanır. BOR1'in bu transkripsiyon 

sonrası kontrolü, bitkilerin Bor toksisitesinden kurtulmasını destekler (Aibara ve ark., 

2018). Buğdaydaki Saccharomyces cerevisiae'nin BOR1 ortologlarının klonları (Ta-

BOR2), gelişmiş ekspresyonları üzerinde kök Bor konsantrasyonlarını azaltmıştır 

(Takano ve ark., 2002; Reid, 2007; Sutton ve ark., 2007).Bor çıkışıyla ilişkili olarak, 

Bor taşıyıcılarının çoğu, düşük Bor isteği altında Bor alımını düzenlese de, AtBOR4 

temel olarak, yüksek Bor isteği altında gelişmiş Bor toleransı sağlayan dokulardır 

(Miwa ve ark., 2007; Miwa ve ark., 2014; Lv ve ark., 2017). Sadece köklerde değil, 

yapraklarda da Bor taşıyıcıları toksik Bor’un sitoplazmadan nispeten daha fazla Bor’un 

birikebileceği apoplazmaya gönderilmesinde rol oynar (Reid ve Fitzpatrick, 2009). Kök 

dokularının dış plazma zarında eksprese edilen AtBOR4 ile daha yüksek sekans 

benzerliğine sahip TaBor2, B toksisitesinden kaçınarak ksileme Bor girişini azaltır 

(Miwa ve ark., 2007; Nakagawa ve ark., 2007; Reid, 2007; Miwa ve ark., 2014). 

Buğdayda Arabidopsis'in Bor taşıyıcı gen ailesinin birkaç homologu rapor edilmiştir 

(Sutton ve ark., 2007; Leaungthitikanchana ve ark., 2013; Pallotta ve ark., 2014; Reid, 

2014). Bahsedilen Bor taşıyıcıları arasında Reid (2007), ekmeklik buğdayın Bor akış 

taşıyıcısı TaBOR2 geni (D genomu) ile çalıştı; burada tam uzunluktaki cDNA, pGEM-T 

kolay vektörlerine klonlandı ve ekspresyon analizi, buğdaydaki TaBOR2 gen 

ekspresyonunun Bor toksisite toleransı ile ilişkili olduğunu doğruladı. Buğdaydaki 

AtBor1'in ortolojisi olan TaBOR1, Bor’un sürgüne hareketini ve köklere girişini 

düzenler. Üç Triticum aestivum BOR1 geni, TaBOR1.1, TaBOR1.2 ve TaBOR1.3 

(sırasıyla 5D, 5A ve 5B buğday kromozomlarında bulunur), pirincin Bor toksisiteye 

toleranslı genine ortolog olan OsBOR1, Bor dışa akış taşıyıcıları olarak işlev görür 

(Leaungthitikanchana ve ark., 2013). Tütün ve Arabidopsis'te TaBOR1-GFP 

füzyonlarının geçici ekspresyonu ve bu genlerin farklı Bor stres koşulları altında 

diferansiyel birikimi gözlendi. Bu genler arasında, kök sürgünü dokularında yüksek Bor 

kaynağı altında TaBOR1.2'nin aşırı ekspresyonu, yüksek Bor toleransı sağlayan Bor 

akış taşıyıcıları olarak rollerini göstermiştir. Bu üç genin fonksiyonel 

karakterizasyonları yapılmış olmasına rağmen sadece ekmeklik buğdaya atanmıştır ve 
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bu genlerin makarnalık buğday genotiplerinde ve diğer buğday türlerinde de 

fonksiyonel analizlerinin yapılması gerekmektedir. Arpa ve buğdayda yüksek Bor 

toleransı için QTL'ler keşfedilmiş olsa da, 2014 yılına kadar sadece arpa genlerinin Bor 

toleransında önemli rollere sahip olduğu gösterilmiştir (Paull ve ark., 1991; Jefferies ve 

ark., 2000). NIP aquaporin ailesinin bir üyesini ve anyon geçirgen bir taşıyıcıyı 

kodlayan arpanın HvNIP2;1 (6H) ve HvBot1 (4H) genleri, B stres tepkilerinde rol oynar 

(Schnurbusch ve ark., 2010). Bununla birlikte, ortologları buğdayda farklı konumlarda 

haritalanmıştır ve başlıca Bor toleranslı buğday QTL'leri, Bo1 (7BL) ve Bo4 (4AL) ile 

ilişkilendirilmemiştir (Jamjod, 1996; Jefferies ve ark., 2000). 2014 yılında yapılan bir 

çalışmada Pallotta ve ark. (2014) üç köke özgü B taşıyıcı genin (Bot genleri) rolünü 

bildirmiş ve Bot-B5 alellerinin (Bot-B5b), (Bot(Tp4A)-B5c) ve (Bot-B5c) makarnalık 

ve ekmeklik buğdayda varlığını ve işlevini maya hücrelerinde dönüştürerek doğrulamış 

ve bunların geçici ekspresyonu soğan epidermal hücrelerinde gözlenmiştir. Bor genleri 

sadece makarnalık ve ekmeklik buğday çeşitlerinde rapor edilmiştir. Bununla birlikte, 

Pallotta ve ark. (2014) daha önce Bot-B5b alelini Aegilops aracılığıyla tanımlamıştır. 

Ae. tauschii girişleri ve Aegilops'un kültür buğdayda Bor toleransının kaynağı 

olabileceğini ve ayrıntılı olarak araştırılması gerektiğini önermiştir. Kayıhan ve ark. 

(2017), toksik Bor (B) ortamında yetiştirilen iki buğday çeşidinin yaprak ve köklerinin 

transkriptomik tepkilerini incelemiştir. Yaprak ve kök dokularında yaptıkları çalışmada, 

Bor toksisitesi, Bor’a duyarlı çeşit olan Atay'da, Bor toleranslı çeşit olan Bolal'dakinden 

daha fazla protein parçalanmasıyla ilgili geni indüklemiştir. Çalışmalarında 

transkriptomdaki farklılıklar, yüksek düzeyde metabolik uyum gerektiren hassas çeşitte, 

daha yüksek Bor birikimine bağlanmıştir. Kayıhan ve ark. (2021), yüksek bor seviyeleri 

altındaki performanslarındaki farklılıkları ele almak için iki buğday çeşidi Bolal-2973 

(Bor-toleranslı) ve Atay-85'te (Bor-hassas) miR319, miR172 ve miR398'in ve bunların 

makul hedef genlerinin transkripsiyon sonrası gen düzenlemesini bildirmişlerdir. 

Araştırma grubumuzdan, toksik Bor ortamında (10 mM Bor) yetiştirilen Bor toksisiteye 

toleranslı bir hekzaploid buğday türü olan bir Triticum zhukovskyi genotipinin 

köklerinin transkriptomik tepkisini gözlemlenmiştir (Pandey ve ark., 2022). 

Çalışmalarında, sırasıyla 1679 ve 4313 yukarı ve aşağı regüle edilmiş gen ile 5992 

genin önemli ölçüde diferansiyel olarak ifade edildiği bulunmuştur. Benzer şekilde, 

Khan ve ark. (2023b), Bor toleranslı T. dicoccum sürgünlerinde, Bor toksisitesine 

duyarlı genleri RNA dizilimi kullanılarak tanımlanmış olup 450'den fazla gen, incelenen 

genotipin sürgünlerinde yüksek Bor altında önemli ölçüde diferansiyel olarak eksprese 
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edilmiştir. Çalışmada toplam 3237 yeni gen ve 12.206 yeni transkript belirlenmiştir. 

AP2-EREBP, MYB ve C3H, Bor toksisitesi altında diferansiyel olarak ifade edilen 

transkripsiyon faktörlerinin (TF'ler) en yüksek yüzdelerine sahip aileler olduğu 

belirlenmiştir. KEGG yolu fotosentez-anten proteinleri en önemli artışı göstermiştir. 

Bor’un toksisitesini düzenlemek için diferansiyel olarak eksprese edilen bir dizi gen 

tanımlanmış olsa da, bunların yetiştirme programlarındaki kullanımı ve tarladaki nihai 

fonksiyonel analizleri henüz yapılmamıştır. 

 

2.7. RNA Sekanslaması 

RNA sekanslaması (RNA-Seq), belirli koşullar altında biyolojik bir örnekde 

RNA'nın varlığını, miktarını ve yapısını ortaya çıkarmak için kullanılır. Transkriptom 

boyunca ifadeyi ölçmek için oldukça hassas ve doğru bir araçtır (Şekil 2.2). 

Transkriptom dizileme, mevcut bir genom dizisini gerektirmez ve belirli bir stresten 

etkilenmiş bitki dokularında genlerin, yeni transkriptlerin ve ilgili transkripsiyonel 

yolların ve faktörlerin genom çapında diferansiyel düzenlemesini saptayabilir. Bor 

toksisitesi altında yetiştirilen tetraploid ve hekzaploid buğday türleri de dahil olmak 

üzere birçok bitkideki transkripsiyon değişikliklerini değerlendirmek için bu yöntemi 

birçok araştırıcı kullanmıştır (Kayıhan ve ark., 2017; Khan ve ark., 2023b). Ayrıca, 

kontrollü büyüme koşulları ile karşılaştırıldğında Bor toksisitesine maruz bırakılarak 

yetiştirilen herhangi bir Bor toleranslı T. dicoccoides genotipindeki transkripsiyonel 

farklılıkları anlamak için halihazırda bir literatür bulunmamaktadır. 
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Şekil 2.2 Deney örneklerinde diferansiyel olarak ifade edilen genleri 

belirlemek için izlenen prosedürü gösteren diyagram 

 

2.8. Konunun Önemi ve Tezin Amaci 

 

Giriş bölümünde de belirtildiği gibi, Bor toksisitesi stresi, Türkiye, Güney 

Avustralya, Irak, Şili, İspanya ve ABD'yi kapsayan dünya çapında su eksikliği çeken 

tarım bölgelerinin büyük bir kısmına zarar vermektedir (Cartwright ve ark., 1984; Nable 

ve ark., 1997; Kalayci ve ark., 1998; Jefferies ve ark., 2000; El-Shazoly ve ark., 2019). 

Türkiye'de de Orta Anadolu bölgesinin tarım alanlarının %26,6'sını oluşturan yaklaşık 

800.000 ha'lık bir alan topraktaki yüksek Bor nedeniyle zarar görmektedir (Gezgin ve 

ark., 2002) (Şekil 2.3). Bor açısından zengin sulama suyu ve azaltılmış yıkanma ile Bor 
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açısından zengin toprak, Bor’un toprağın en üst katmanında çökelmesine neden olarak 

verimi azaltır (Camacho-Cristóbal ve ark., 2008; Khan ve ark., 2021).  

 

 

Şekil 2.3. Bor toksisitesi (sarı) ve çok yüksek toprak Bor toksisitesi (kırmızı) 

olan bölgeleri gösteren Türkiye haritası (https://www.boren.gov.tr/Sayfa/tarim-bor-

arastirma-uygulama-programi/19) 

 

Bitkilerdeki bor eksikliği, bor gübrelerinin temini ile çözülebilse de, tarım 

toprağının yıkanması gerçekçi olmadığı için toksisitenin üstesinden gelmek zordur 

(Reid ve ark., 2004). Bu nedenle, Bor’a toleranslı genotiplerin belirlenmesi ve bunların 

toleranslı hatlar üretmek için ıslah programlarında kullanılması, tarım bölgelerindeki 

Bor toksisitesi sorunuyla başa çıkmanın tek olası çözümüdür (Reid, 2010; Hua ve ark., 

2021). Bununla birlikte, yüksek tane verimine odaklanan ıslah program elit 

germplazmdaki genetik çeşitliliği azalttığı ve bu durumun yalnızca genotiplerin 

iyileştirme yeteneğini azaltmakla kalmayıp aynı zamanda onları stres koşullarına karşı 

daha duyarlı hale getirdiği daha önce belirlenmiştir (Rauf ve ark., 2010). Bu nedenle, 

yüksek Bor toleransı oluşturmaktan sorumlu olan yeni genetik kaynakları ve bunlardaki 

olası genleri belirlemek, Bor toksisitesine dirençli yeni buğday genotipleri oluşturmak 

için önemlidir (Rasheed ve ark., 2018). Buğdayın yabani akrabaları ve mevcut ilkel 

formları, bir dizi potansiyel gene sahiptir ve çevresel stres koşullarına karşı büyük bir 

tolerans kaynağı oldukları bilinmektedir (McCouch ve ark., 2013; Khan ve ark., 2021). 

Modern buğday çeşitlerinin Bor toksisitesine tolerans düzeylerinin belirlenmesi ve 

https://www.boren.gov.tr/Sayfa/tarim-bor-arastirma-uygulama-programi/19
https://www.boren.gov.tr/Sayfa/tarim-bor-arastirma-uygulama-programi/19
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transkriptomik değişimlerinin araştırılmasına yönelik farklı çalışmalar yapılmış olsa da, 

buğdayın yabani akrabaları en az araştırılmış ve bu yönde kullanılmıştır (Schnurbusch 

ve ark., 2008; Emon ve ark., 2012; Emon ve ark., 2015; Khan ve ark., 2021; Pandey ve 

ark., 2022; Khan ve ark., 2023b). Yabani Gernik buğdayı ve durum buğdayı aynı genom 

formülüne sahiptirler ve ekmeklik buğdaya iki genom kazandırmıştır. T. dicoccoides 

buğdayın evcilleştirilmesinde temel bir rol sahiptir (Peng ve ark., 2011). T. 

dicoccoides'in genom dizilimi, ilgili genlerin tanımlanması ve izolasyonu için yardımcı 

olabilir. T. dicoccoides'in çevresel streslere farklı adaptif kompleksleri, ekmeklik 

buğdayın ıslahı için büyük önem taşımaktadır (Peng ve ark., 2011). T. dicoccoides'in 

buğday ıslahı için sahip olduğu büyük potansiyel onlarca yıldır kabul edilmiş olsa da, 

bu potansiyel bugüne kadar büyük ölçüde kullanılmamıştır. Çeşitli biyotik ve abiyotik 

strese tolerans sağlamaktan sorumlu genlerin kaynağı olarak tanımlanmasına rağmen, T. 

dicoccoides bugüne kadar Bor toksisitesi stres tepkilerinde yer alan genleri belirlemek 

için hiç çalışılmamıştır. Sonuç olarak, bu araştırma alanındaki boşluğu doldurmak için 

TÜBİTAK 1001 projesi (Proje no. 119O455) kapsamında farklı buğday türleri taranmış 

ve bor-toksisiteye dayanıklı bir T. dicoccoides türüne ait bir genotip, PI362036 

belirlenmiştirBu tez araştırmasının amacı, normal ve yüksek bora maruz bırakılan T. 

dicoccoides genotipinde sürgün transkriptomun RNA dizilimi (RNA seq) analiziyle 

yüksek bor toleransın sağlaya moleküler mekanizmaları araştırmakır.  
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

 

Daha önceki bölümlerde de bahsedildiği gibi TÜBİTAK 1001 projesi (119O455) 

kapsamında ABD, Ankara ve İzmir Gen Bankası'ndan temin edilen tohum materyali 

tohum çoğaltma amacıyla tarla ve serada yetiştirilmiştir. Ayrıca, farklı yabani ve 

buğday türlerini içeren 158 çeşit, Bor toksisitesi toleransı açısından taranarak fizyolojik 

ve biyokimyasal analiz sonuçlarına göre yüksek Bor’a toleranslı bir T. dicoccoides, 

PI362036 genotipi tanımlanmıştır. Bu tez çalışmasında, bu genotip moleküler düzeyde 

Bor toksisite stresi altında daha detaylı araştırılmıştır. Deneyin amacı, normal büyüme 

koşullarıyla karşılaştırıldığında yüksek Bor ortamı altında yetiştirilen T. dicoccoides 

genotipinin diferansiyel olarak eksprese edilen genlerini (DEG'ler) bildirmekti. 

 

3.1. Bitki Materyali, Bor Toksisite Uygulaması ve Büyüme Parametrelerinin 

Ölçümü 

 

Bu tezde kullanılan ve Psendogord olarak da adlandırılan Bor toksisitesine 

dayanıklı tetraploid yabani buğday genotipi, PI362036 [taksonomi Triticum turgidum L. 

subsp. Bu tezde kullanılan dicoccoides (Körn. ex Asch. & Graebn.) Thell.], Cluj, 

Romanya'ya aittir. Dr. Öğr. Üyesi Anamika Pandey, TÜBİTAK 1001 (No. 119O455) 

projesi kapsamında tohum materyalini ABD Tarım Bakanlığı-Tarımsal Araştırma 

Servisi, Ulusal Küçük Tane Koleksiyonu (NSGC) tarafından teslim almıştır . 

PI362036'nın Bor toleransının seviyesini belirlemek için önceki çalışmalarda Bor 

toksisitesi toleransı gösteren Türk ekmeklik buğday çeşidi Bolal 2973 (Mahboobi ve 

ark., 2001; Pallotta ve ark., 2014) referans çeşit olarak kullanılmıştır. 

           Hidroponik deneyde bitkiler, %45-55 nem, 16/8 saat aydınlık/karanlık 

fotoperiyodu, 22 ± 10 °C sıcaklık ve 16.000 Lx/gün ışık yoğunluğuna sahip bir odada 

büyütülmüştür. T. dicoccoides genotipi ve Bolal 2973 üç tekerrürü olarak hem kontrolde 

[1/5th Hoagland with 3.1 μM B] hem de oldukça toksik bor uygulamasında [10 mM B] 

yetiştirilmiştir (Şekil 3.1). Başlangıçta, tohumlar %5 sodyum hipoklorit, ardından %75 

etanol ve steril distile su ile sterilize edilmiştir. Yüzey sterilizasyonu tamamlandıktan 

sonra tohumlar 4-5 saat suda bekletilmiş ve çimlenene kadar 22°C'de karanlıkta 

bekletilmiştir. Ayrıca, her bir çeşidin çimlenmiş beş fidesinin üç tekerrürü, iki farklı 

sette (her uygulama için bir set) 1/5 Hoagland solüsyonu içeren saksılara taşınmıştır. 
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Böylece, bir biyolojik tekerrür, beş bitkiden oluşturulmuştur ve üç tekerrür, her 

uygulama için genotip başına toplam 15 bitkiden oluşmuştur. 1/5'lik Hoagland 

solüsyonunda 3 günlük büyütmeden sonra Bor uygulamalarına (Kontrol ve 10 mM) 

başlanmıştır. Uygulama 7 gün devam etmiş olup solüsyonlar üç günde bir 

değiştirilmştir. Bitkiler 7 gün sonra hasat edilmiş ve gövde uzunluğu (GU), kök 

uzunluğu (KU), gövde yaş ağırlığı (GYA), kök yaş ağırlığı (KYA), gövde kuru ağırlığı 

(GKA) ve kök kuru ağırlığı (KKA)  KYAGKA dahil olmak üzere genotiplerin büyüme 

parametrelerin (KKA) ölçümleri alınmıştır. Ayrıca, moleküler analiz için, sıvı nitrojen 

ve RNasezap kullanılarak her iki uygulamadan T. dicoccoides genotipinin üç tekerrür 

alınmış ve RNA izolasyonu için -80 °C'de saklanmıştır. 

 

3.2. T.dicoccoides Genotipinden Toplanan Gövde Örneklerinin RNA İzolasyonu 

 

      T. dicoccoides genotipi PI362036'nın üç tekerrürden yaprak örneklerinin RNA 

izolasyonu, Pandey ve arkadaşları tarafından sağlanan manuel toplam RNA 

ekstraksiyon metodu kullanılarak yapılmıştır (Pandey ve ark., 2022). RNA izolasyonu 

için ilk olarak kullanılacak olan havan ve topuz DEPC ile 10 saat muamele 

edilmektedir. DEPC’den çıkarılan havan ve topuz otoklavda steril edildikten sonra 

kullanılmıştır. -80°C den alınan bir miktar (0.1-0.2 g) örnek havan içerisine koyularak 

üzerine sıvı azot dökülerek ezme işlemi gerçekleştirilmiştir. Ezilen bitki örneği 2ml 

eppendorf tüpüne alınarak üzerine 1000 µL QIAzol-Lysis Reagent konulmuştur. 

Örnekleri vortex yapıp ve 5 dakika boyunca karanlık ortamda bekletip daha sonra 

üzerine 200 µL Chloroform ilave edilerek 5 dakika boyunca karanlık ortamda 

bekletildikten sonra 12000 rpm’de 15 dakika boyunca 4°C’de santrifüj edilmişdir. 

Santrifüjden çıkarılan örneklerden süpernatant alınarak ve üzerine 500 µL izopropanol 

koyularak karışım haline getirilmiş ve 5 dakika boyunca karanlık ortamda 

bekletilmektedir. Daha sonra 12000 rpm’de 10 dakika  boyunca  4°C’de santrifüj 

edilmektedir. Santrifüjden çıkarılan örneklerin üzerindeki süpernatant dökülerek ve alt 

kısımda kalan pellet üzerine 500 µL %70’lik etil alkol ilave edilerek 10 dakika boyunca 

7500 rpm’de  4°C ‘de santrifüj edilmektedir. Santrifüj edilen örneklerden etil alkol 

dikkatli bir şekilde dökülmüştür ve altında kalan RNA pelleti üzerine 100 µL distile su 

ilave edilmiştir.  
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Şekil 3.1. Kontrol ve Bor toksik büyüme koşulları altında hidroponik sistemde 

yetiştirilen PI362036 ve Bolal 2973 genotipleri 

 

 

3.3. İzole Edilen Total RNA Örneklerinin Kalite Okumalarının Gerçekleştirilmesi 

İzole edilmiş total RNA örneklerinin RNA bütünlük skoru (RIS) değerleri ile birlikte 

miktar ve kalite, sırasıyla bir QIAxcel gelişmiş fragman analizör, nanodrop 

spektrofotometre, ve %1 agaroz jeli kullanılarak belirlenmiştir ve örnekler -80°C'de 

saklanmıştır. 

 

3.4. T. dicoccoides Genotipinin Sürgün Örneklerinin RNA Dizilimi ve Farklı 

Eksprese Edilen Genlerin Değerlendirilmesi 

           T. dicoccoides PI362036 genotipinin üç biyolojik tekerrürünün tümü kullanılarak 

ve toplam RNA'larının eşit miktarlarını karıştırarak iki uygulamadan alınan örnekler 

(kontrol ve yüksek B) RNA dizilimi için hazırlanmıştır. RIN değerleri 7'den yüksek 
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olan örneklerin her ikisi de cDNA kütüphanesi hazırlamak için kullanılmış ve 

hazırlanan örneklerin MGI dizilimi DNBseq platformu (Illumina, San Diego, CA, ABD) 

kullanılarak yapılmıştır. Q20 bazlarının >%97'si ve Q30 bazlarının >%90'ı ile, oligoDT 

seçimi kullanılarak örnek başına ~96 milyon yüksek kaliteli eşleştirilmiş son okuma 

geliştirilmiştir. Referans genom haritalaması ve transkriptlerin miktarının belirlenmesi 

için her iki uygulama örneğinden alınan phred skoru >30 olan iyi kalitede okumalar, 

temiz okumalar olarak konuşlandırıldı. Elde edilen temiz okumaları T. aestivum referans 

genomu (IWGSC_CS_RefSeq_v2.1) ile hizalamak için HISAT2 (Spliced Alignment of 

Transcripts için Hiyerarşik İndeksleme) yazılımı kullanılırken, temiz okumaları referans 

genlerle hizalamak içi Bowtie2 kullanılmıştır.  

İlaveten, her örneğin gen ifadesi RSEM kullanılarak değerlendirilmiştir. 

Genlerin/transkriptlerin ekspresyonunu normalleştirmek için transkriptin her kilobazlık 

bölge başına kaç okuma düştüğü ve bu okuma sayısının bir milyona bölünmesi (FPKM) 

yöntemi dayalı Cufflinks v2.2.2 yazılımı kullanılmıştır. Genlerin diferansiyel kat 

değişimini ve FDR (yanlış keşif oranı) değerlerini belirlemek için FPKM değerleri 

kullanılmıştır. Genlerin daha küçük FDR değerleri, daha yüksek kat değişikliklerini ve 

önemli ifade farklılıklarını gösterir. Önemli ölçüde diferansiyel olarak eksprese edilen 

genler (DEG'ler), ayarlanmış p değeri ≤ 0.01, yanlış keşif oranı (FDR) ≤ 0.001 ve 

log2FoldChange ≥ 1 olanlardır. iDEG R paketi, iki uygulama altında genlerin 

diferansiyel ekspresyonunun istatistiksel önemini belirlemek için kullanılmıştır. 

 

3.6. T. dicoccoides'in Gövdelerinden İzole Edilen RNA Örneklerinin Ters 

Transkripsiyonu Kontrol ve Bor Toksik Koşulu Altında Yetiştirilen Genotip 

Ters transkripsiyonu yürütmek için üç biyolojik tekerrür alınan RNA örnekleri 

kullanılmıştır. İzole edilen total RNA’ların cDNA’ya dönüştürülmesi, Transcriptor First 

Strand cDNA Synthesis Kit (Roche) ve oligo-dT primerleri kullanılarak mRNA Reverse 

transkripsiyonu (RT) kit prosedürüne uygun olarak gerçekleştirilmiştir. RNA 

örneklerinden 1.5 µL alındıktan sonra sırasıyla 25 µM RT primerden 1 µL ve 10.7 µL 

RNaz-free su eklenerek hacim 13.2 µL’ye tamamlanmıştır. Bu aşamayı takiben farklı bir 

eppendorf tüpünde RT miks hazırlanmıştır. RT miksin her bir örnek bileşimi 

Tablo3.1.’de gösterilmektedir. Her örnek için 13.2 µL’lik RNA karışımına 6.8 µL RT 

miks eklenerek toplam hacim 20 µL olarak ayarlanmıştır. Hazırlanan örneklerin RT 

reaksiyonu Thermal Cycler cihazında işlemler sırasıyla 55°C’de 30 dk, 85°C’de 5 dk ve 
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4°C’de tutulmasıyla gerçekleştirilmiştir. Elde edilen cDNA’lar qRT-PCR analizine kadar 

-20°C’de depolanmıştır. 

 

Tablo 3.1 RT miks bileşenleri 

 

Bileşen 
Miktar 

(µL) 

5X TRT buffer 4.0 

RNaz inhibitör 0.5 

10 µM dNTP miks 2.0 

Reverse Transcriptase Enzim (RT Enzim) 0.3 

Toplam hacim* 6.8 

*Bir örnek için miktarı 

 

3.7. RNA Dizileme Sonuçlarından Seçilen Hdef Genlerin Ayrıntıları ve Bunların 

RT-qPCR Tabanlı Ekspresyon Analizi  

 

Kontrol ile karşılaştırıldığında bor toksisitesi altında anlamlı ifade gösteren sekiz 

gen, RNA dizileme sonuçlarından seçildi ve genlerin diferansiyel ifadesini doğrulamak 

için RT-qPCR yapılmıştır. Hedef genlerin standartlaştırılması, içeren kontrol olarak 

Gliseraldehit-3-fosfat dehidrojenaz geni (TaGAP) kullanılarak gerçekleştirilmıştır 

(Pallotta ve ark., 2014; Kayıhan ve ark., 2017). RT-qPCR için seçilen genlere primerler 

tasarlamak üzere NCBI Primer-BLAST programı kullanılmıştır (Tablo 3.2).  

RT-qPCR'ler, Maxima SYBR Green RT-qPCR Master mix (Thermo Scientific) 

kullanılarak Pandey ve ark. (2022) tarafından tanımlanan malzemeleri ve yöntemleri 

takiben LightCycler® 96'da (Roche, Almanya) yapılmıştır. PCR Master miksinin 

bileşimi Tablo 3.3’de verilmiştir. Her bir örnek için toplam Master miks hacmi 18 µL 

olarak ayarlanmıştır. Tüm cDNA örneklerinin 1:40 oranında hazırlanmış 

dilüsyonlarından 2 µL alıp ve 18 µL qPCR miksi ile karıştırıp, toplam hacim 20 µL’ye 

ayarlanmıştır. Her iki uygulama her bir genin qPCR reaksiyonları için üç tekerrür 

kullanılmıştır. Reaksiyonlar için takip edilen qRT-PCR koşulları Tablo 3.4 ’de 

verilmiştir. 
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Tablo 3.2. RT-qPCR analizi için transkriptom sekanslama sonuçlarına dayalı 

olarak T. dicoccoides genotipinden seçilen DEG'lerin listesi ve tasarlanan 

Primerlerin Dizilimleri (*TdsG – T. dicoccoides Geni) 

Gen 

Kodu  

Seçilmiş 

Gen  

Gen Bilgileri Primer Türü Sekans (5'->3') 

TdsG

1 

TraesCS

3B02G5

49000 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides alpha-dioxygenase 

1-like (LOC119326475), 

transcript variant X1, mRNA 

İleri primer 
GGCATGGGTTGAGCC

TCTT 

Ters primer 
AACCCATGGCTCTGG

TAGAA 

TdsG

2 

TraesCS

6A02G0

93000 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides probable 

nicotianamine synthase 4 

(LOC119314969), mRNA 

İleri primer 
CAGGTACCAAGGCAA

GAACAC 

Ters primer 
TGATCTTCTGGACCA

GGGCA 

TdsG

3 

TraesCS

3B02G0

01500 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides swi5-dependent 

recombination DNA repair 

protein 1 homolog 

(LOC119274246), mRNA 

İleri primer 
CCACTGTAAACGGCG

CTAGA 

Ters primer 
GGATCGGTTGGGGTT

GCTTT 

TdsG

4 

TraesCS

3B02G2

19300 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides GDSL 

esterase/lipase At4g10955-like 

(LOC119275874), mRNA 

İleri primer 
AACAGGGAAGTTGA

AGGGGA 

Ters primer 
CAATTACCAGCCCTC

CCCAG 

TdsG

5 

TraesCS

3B02G2

52900 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides ATP-dependent 

zinc metalloprotease FTSH 9, 

chloroplastic/mitochondrial 

(LOC119276292), mRNA 

İleri primer 
GCTGAGAAGTGCATC

ACGCT 

Ters primer 
GTTTCCTTTAAACAAT

GGCGAGGCA 

TdsG

6 

TraesCS

3B02G1

91500 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides DDB1- and 

CUL4-associated factor 13-like 

(LOC119275595), mRNA 

İleri primer 
CTTGCAAACCTTGGA

CAGCG 

Ters primer 
ACAGCGATTGATTGA

CGGAGG 

TdsG

7 

TraesCS

3B02G3

06500 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides integrin-linked 

protein kinase 1-like 

(LOC119276811), transcript 

variant X1, mRNA 

İleri primer 
TGAGCTTCGAAGGTT

TGCGGAAG 

Ters primer 
TTATCGCGATGAGCG

TGACGAG 

TdsG

8 

TraesCS

3B02G3

88100 

PREDICTED: Triticum 

dicoccoides UDP-glucuronic 

acid decarboxylase 1-like 

(LOC119277519), mRNA 

İleri primer 
GCCGCGTGGTTAGCA

ATTTT 

Ters primer 
GCCATCAATCCAGCA

ACCAG 
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Tablo 3.3 qRT-PCR Master miksi bileşenleri 

Bileşen 
Miktar 

(µL) 

10 µM forward primer 2 

10 µM  reverse primer 2 

Syber green miks 8 

RNaz free su 6 

Toplam hacim* 18 

 

Tablo 3.4 qPCR reaksiyon döngüsü 

 

 

Sıcaklık (o 

C) 

Ramp Hızı 

(oC/s) 

Zaman 

(s) 

Tutunma  95 5 600 

3 Adımda 

Amplifikasyon 

(40-45 Döngü) 

95 5 10 

50-60* 5 30 

72 5 30 

Erime Noktası  
50 4 20 

95 0,1 20 

 

3.8. İstatistiksel Analiz 

 

Büyüme parametreleri için, Kontrol ile karşılaştırıldığında 10 mM bor 

uygulaması altında ölçülen fizyolojik özelliklerin her birindeki yüzde değişimleri (3 

tekerrüre dayalı olarak) MS Excel 2010 kullanılarak hesaplanmıştır. RT-qPCR'de hedef 

ve referans genlerin ifade düzeyleri ve iki uygulama için ortalamaların ortalama hataları  

MS excel programı kullanılarak hesaplanmıştır. Erime eğrileri sayesinde, bireysel 

örneklerin hassasiyeti ortaya çıkmıştır. Bağıl ölçümü belirlemek için Livak ve 

Schmittgen (2001) tarafından tavsiye edilen DCt yöntemi kullanılmıştır.  
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI VE TARTIŞMA  

 

4.1. Bor Toksisitesi Stres Altında T. dicoccoides, PI362036 ve Bolal 2973'teki 

Fizyolojik Değişiklikler 

Kök-gövde büyüme parametreleri, buğday genotiplerinin tolerans düzeylerini 

belirtmek için önemli bir kriter olarak kabul edilmiştir (Schnurbusch ve ark., 2008; 

Metwally ve ark., 2012; Coskun ve ark., 2014; Pallotta ve ark., 2014).  Çalışmamızda, 

T. dicoccoides, PI362036 genotipinin Bor-toksisite toleransı, Bor-toksisite toleransı 

yüksek bir genotip olan kontrol çeşidi Bolal 2973 ile karşılaştırılarak belirlenmiştir. 

Bolal ile karşılaştırıldığında yüksek Bor uygulaması altında T. dicoccoides, PI362036'da 

yapraklarda daha az sararma gözlenmiştir. Yüksek Bor, tüm büyüme parametrelerini 

önemli ölçüde etkilemiş olup, kök uzunluğu dışında tüm büyüme parametrelerinde 

PI362036'nın Bolal 2973'e kıyasla yüksek Bor dan daha az etkilendiği ortaya çıkmıştır 

(Tablo 4.1 ve 4.2.). Bolal'ın KU ve GU kontrole ile karşılaştırılma yapılarak yüksek Bor 

altında sırasıyla %50 ve %38 azalırken, PI362036'nın KU yüksek bor altında %56 

azalmış ve GU %12 artmıştır. Benzer şekilde Bolal'ın KYA ve GYA'sinde %108 ve 

%30'luk bir azalma gözlenmiştir. Ancak PI362036 iki parameter için yüksek Bor altında 

sırasıyla yalnızca %53'lük bir düşüş ve %5'lik bir artış göstermiştir. Yüksek Bor, Bolal 

köklerinin KA'sini kontrol koşullara kıyasla %53 azaltırken, KKA'de %6'lık bir artış 

göstererek PI362036'nın köklerini olumsuz etkilememiştir. Bolal'ın GKA'si Bor 

toksisitesi altında ne artış ne de azalış, PI362036 ise yüksek Bor altında %34'lük bir 

artış göstermiştir. 
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Tablo 4.1. Yüksek Bor (10 mM Bor) koşullarında yetiştirilen Triticum dicoccoides 
genotipi, PI362036 ve kontrol çeşidi Bolal 2973'ün fizyolojik parametrelerindeki 
Ortalama, Standart Sapma ve Standart Hata Ortalaması. 

 

 

Tablo 4.2 Kontrol ile karşılaştırıldığında yüksek Bor (10 mM Bor) koşullarında 
yetiştirilen Triticum dicoccoides genotipi, PI362036 ve kontrol çeşidi Bolal 2973'ün 
fizyolojik parametrelerindeki yüzde değişimleri. 

 

Çeşitler Bolal 2973 PI362036 

Özellikler/Türler Triticum aestivum Triticum dicoccoides 

Gövde Uzunluğu (GU) -38 12 

Kök Uzunluğu (KU) -50 -56 

Gövde Yaş Ağırlığı (GYA) -30 5 

Kök Yaş Ağırlığı (KYA) -108 -53 

Gövde Kuru Ağırlığı (GKA) 0 34 

Kök Kuru Ağırlığı (KKA) -53 6 

 

Bolal 2973 ile karşılaştırıldığında, T. dicoccoides, PI362036, Bor toksisitesinin 

azaltılmış fizyolojik etkilerini göstermiştir. Bitki büyüme parametreleri, buğday 

genotiplerinde Bor toleransını tahmin etmek için büyük ölçüde kullanılmaktadır (Torun 

ve ark., 2006; Schnurbusch ve ark., 2008; Metwally ve ark., 2012; Coskun ve ark., 

2014; Pallotta ve ark., 2014; Khan ve ark., 2021; Khan ve ark., 2022; Khan ve ark., 

2023a).  

PI362036'nın tüm büyüme parametreleri Bolal 2973 ile karşılaştırıldığında 

yüksek Bor’dan daha az etkilendiğini ortaya koymuştur. PI362036'nın büyüme 

  Bolal 2973  PI362036 

  Av_SL SD SEM  Av_SL SD SEM 

Gövde 

Uzunluğu(cm) 

Kontrol 39.17 3.82 2.20  29.83 3.88 2.24 

Yüksek 

B 
28.33 1.53 0.88  33.83 1.26 0.73 

         

Kök Uzunluğu(cm) 

Kontrol 26.17 1.76 1.01  23.67 1.26 0.73 

Yüksek 

B 
17.50 3.77 2.18  15.17 2.93 1.69 

         

Gövde Yaş 

Ağırlığı(g) 

Kontrol 0.50 0.02 0.01  0.43 0.08 0.05 

Yüksek 

B 
0.38 0.17 0.10  0.45 0.04 0.02 

         

Kök Yaş Ağırlığı(g) 

Kontrol 0.14 0.05 0.03  0.22 0.05 0.03 

Yüksek 

B 
0.07 0.02 0.01  0.15 0.02 0.01 

         

Gövde Kuru 

Ağırlığı(g) 

Kontrol 0.053 0.008 0.004  0.046 0.007 0.004 

Yüksek 

B 
0.053 0.016 0.009  0.070 0.004 0.002 

         

Kök Kuru 

Ağırlığı(g) 

Kontrol 0.011 0.003 0.002  0.011 0.003 0.002 

Yüksek 

B 
0.007 0.001 0.001  0.012 0.003 0.002 
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parametreleri, kontrol çeşidiyle karşılaştırıldığında yüksek Bor altında ya artmış ya da 

çok az azalmıştır. Bu sonuçlar, Bor toksisitesinin kontrol çeşitlerine kıyasla yabani veya 

ihmal edilmiş buğday genotiplerinin büyüme parametreleri üzerinde daha az etkiye 

sahip olduğunu gösteren önceki deneylerle karşılaştırılabilir (Khan ve ark., 2021; Khan 

ve ark., 2022). Kök-gövde kuru maddesi, genotiplerin farklı streslere karşı tolerans 

düzeylerini anlamak için önemli bir kriterdir (Metwally ve ark., 2012; Nejad ve ark., 

2015; Khan ve ark., 2021).  

Yüksek Bor altında kontrol çeşidine kıyasla daha toleranslı T. dicoccoides 

genotipinin sürgün uzunluğunda daha fazla artış gösteren sonuçlarımız Schnurbusch ve 

ark. (2007) ve Pallotta ve ark. (2014) ile uyumlu bulunmuştur. Kök-gövde biyokütlesi 

için bizim çalışmamıza benzer şekilde, Torun ve ark. (2006) toleranslı genotiplerin 

GKA'sinin daha az toleranslı genotiplerle karşılaştırıldığında daha yüksek olduğunu 

bulmuşlardır. Başka bir çalışmada, bor toleranslı Aegilops genotipleri, Bor toksisitesi 

altında GKA ve KKA'de sırasıyla yüksek artış ve daha az azalma göstermiştir. 

Sonuçlarımızla uyumlu olarak, Bor toleranslı T. zhukovskyi genotipi, kontrol genotipi 

Bolal ile karşılaştırıldığında Bor toksisitesinin kök-gövde kuru maddesi üzerindeki 

etkisini daha az göstermiştir (Pandey ve ark., 2022). PI362036 ve kontrol çeşidinin 

KKA'sinde GKA'ye kıyasla Bor toksisitesi altında sırasıyla daha az artış ve daha büyük 

azalmaya dayalı olarak, Bor toksisitesinin, genotipin Bor tolerans seviyesinden 

bağımsız olarak gövdelere kıyasla kökler üzerinde daha fazla azaltıcı etkiye sahip 

olduğu görülmektedir (Kalayci ve ark., 1998; Pandey ve ark., 2022).  

4.2. T. dicoccoides Genotipinin Toplanan Gövde Örneklerinden İzole Edilen 

Toplam RNA Örneklerinin Konsantrasyon ve Kalitesi 

Materyal ve yöntemlerde bahsedildiği gibi, her iki uygulamdan T. dicoccoides 

genotipinin üç tekerrürü, RNA izolasyonu ve ileri moleküler analiz için -80°C'de 

saklanmıştır.Bu örneklerin RNA izolasyonu metodoloji bölümünde bahsedildiği gibi 

gerçekleştirilmiş ve izole edilen RNA örneklerinin konsantrasyonu ve saflığı Tablo 4.3 

ve 4.4 de verilmiştir. Tablo 4.3 incelendiğinde A260/A280 oranlarının 1.88-1.97 

arasında değiştiği görülmektedir. Yüksek saflıktaki RNA izolasyonunda A260/A280 

oranı 1.7-2.2 arasında olması gerekliliği dikkate alınmıştır. Ayrıca, her iki uygulamadan 

T. dicoccoides genotip, PI362036 gövdelerinin üç tekerrüründan izole edilen RNA 

örneklerinin agaroz jel resmi verilmiştir (Şekil 4.1). 
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Tablo 4.3 T. dicoccoides, PI362036 yaprak örneklerinin RNA ölçümleri ve 

saflık değerleri. 

Numune Örnek Tipi ng/µL 260/280 260/230 

1. Kontrol_Tek.1 513.07 1.95 1.77 

2. Kontrol__Tek.2 603.18 1.97 1.74 

3. Kontrol__Tek.3 633.05 1.96 1.93 

4. 
Yüksek 

B_Tek.1 
430.13 1.88 1.85 

5. 
Yüksek 

B_Tek.2 
485.59 1.93 1.45 

6. 
Yüksek 

B_Tek.3 
399.07 1.89 1.95 

 

 

Şekil 4.1 Kontrol ve bor toksik uygulamalarında yetiştirilen T. dicoccoides, 

PI362036 genotipinin gövdelerinin üç tekerrürden izole edilen RNA örneklerinin 

Agaroz Jel resmi. 

Tablo 4.4 RNA dizilimi için gönderilen Kontrol ve yüksek bor uygulamalarından T. 
dicoccoides gövdelerinin iki RNA örneğinin RNA Bütünlük Skoru (RIS) değeri 

Örnek RIS 
Toplam 

Konsantrasyon(ng/µL) 

Kontrol 8.7 437.95 

Yüksek B 7.5 590.67 

 

 

4.3. RNA Dizilimi ve Sıralı Okumaların Genom Haritalaması   
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Her iki uygulama için Bor toleranslı PI362036 genotipinin gövdelerinin her biri 

toplam 15 bitkiden oluşan üç biyolojik tekerrüründan alınan RNA örnekleri 

karıştırılarak RNA dizileme analizi için Genoks, Ankara'ya gönderilmiştir. Kontrol ve 

yüksek Bor uygulamasından alınan RNA örneklerinin dizilimi, her örnekten ortalama 96 

milyon okuma ile toplam 192,18 milyon temiz okuma vermiştir (Tablo 4.5). Kontrol ve 

Bor uygulanan örneklerinde Q20 ve Q30'de ortalama temiz okumalar sırasıyla %97,2 ve 

%90,4 belirlenmiştir (Tablo 4.5). T. aestivum referans genomu 

(IWGSC_CS_RefSeq_v2.1), sırasıyla %3,60 ve %4,45 benzersiz eşleme oranıyla iki 

kütüphaneden 12,29 ve 13,53 yüksek kaliteli temiz okumayla eşlenmiştir (Tablo 4.5). 

Kontrol ve uygulama kütüphanelerinde sırasıyla 33.612 ve 42.724 gen, ve 36.519 ve 

47.693 transkript bulunmuştur (Tablo 4.5). RNA dizilemenin en önemli faydası, yeni 

genlerin ve transkriptlerin belirlenmesidir (Amirbakhtiar ve ark., 2021). Bu çalışmada 

sırasıyla toplam 2663 yeni gen ve 9.869 yeni transkript belirlenmiştir. 

 

 

Tablo 4.5 Kontrol (3.1 µM Bor) ile karşılaştırıldığında yüksek Bor (10 mM 

Bor) koşullarında yetiştirilen T. dicoccoides (Td) sürgünlerinin dizileme verilerinin 

kalite tahmin sonuçları ve referans genom dizilimi verileri 

Değişkenler/ Numuneler Td_Kontrol Td_YB 

Değerlendirme 

 
Değişkenler/ 

Numuneler 

Td_Kontrol Td_YB_ 

Değerlendirme 

 

 

Toplam Temiz Okuma (M)   

97.11 95.07  
Eşsiz Genom 

Haritalama Oranı 

(%) 

41.88 38.63 

Toplam Temiz Bazlar (Gb) 
9.71 9.51  Toplam Gen 

Sayısı 
33612 42724 

 

Temiz  

Okumalar Q20  

(%) 

97.43 97.02  Bilinen Gen  

Sayısı 
32452 41221 

 

Temiz Okumalar Q30 (%)  
91.08 89.82  Yeni Gen 

Numarası 
1160 1503 

Toplam Genom Haritalama 

Oranı (%)  
12.29% 13.53%  Toplam 

Transkript Sayısı 
36519 47693 

Eşsiz Genom Haritalama Oranı 

(%)  3.60% 4.45%  
Bilinen 

Transkript 

Numarası 

32230 42113 

Toplam Genom Haritalama 

Oranı (%) 
76.02 73.81  Yeni Transkript 

Numarası 
4289 5580 

 

 

4.4 Yüksek Bor Altında T. dicoccoides Gövdelerinin Diferansiyel Olarak 

Düzenlenmiş Genleri 
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İki gövde kütüphanesi, toplam 46.426 genin diferansiyel regülasyon 

göstermiştir. Bunlar arasında 2783 gen, yüksek Bor altında PI362036'nın gövdelerinde 

önemli ölçüde diferansiyel olarak eksprese edilmiştir. Bu önemli ölçüde düzenlenen 

genlerden 134'ünün aşağı regüle edildiği, 2649 genin ise yukarı regüle edildiği 

bulunmuştur (Şekil 4.2). 

 

 
Şekil 4.2 3.1 µM Bor (kontrol) uygulamasına kıyasla T. dicoccoides (Tds) 

genotip PI362036'nın yüksek Bor (TB 10 mM) uygulanmış gövdelerinde 

diferansiyel olarak ifade edilen genleri (mavi ve kırmızı noktalar) gösteren MA 

çizimi. X ekseni (A) ve Y ekseni (M), sırasıyla log2 dönüştürülmüş kat değişimini 

ve log2 dönüştürülmüş ortalama ifadenin seviyesini gösterir. 

 

 

 

4.5. RT-qPCR Analizi İçin T. dicoccoides Genotipinden Seçilen Transkriptom 

Sıralama Sonuçlarına Dayalı Olarak Önemli Ölçüde Diferansiyel Olarak Eksprese 

Edilmiş 8 Genin Seçimi (*TdsG – T. dicoccoides Gene) 

RNA sıralama sonuçlarına dayanarak, kontrol ile karşılaştırıldığında yüksek Bor 

altında önemli ölçüde diferansiyel olarak ifade edilen 8 gen rastgele seçilmiş ve RT-
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qPCR yoluyla ekspresyon düzeyleri doğrulanmıştır. Bu genlerin eksprasyonlarındaki kat 

değişiklikleri ve RNA dizilemesindeki ekspresyonlarının anlamlılık derecesini gösteren 

p değeri Tablo 4.6’da verilmiştir.  

 

 

Tablo 4.6  RT-qPCR analizi için T. dicoccoides genotipinden seçilen transkriptom 

sıralama sonuçlarına dayalı DEG listesi (*TdsG – T. dicoccoides Gene) 

 

Gen 

Kodu  
Seçilmiş Hedef Gen  

log2 

Fold 

Chang

e 

log1

0 

padj 

Gen 

Kısa 

Formu 

 

 

TdsG1 TraesCS3B02G549000 14.84 2.46 α-DOX 

PREDICTED: Triticum dicoccoides alpha-

dioxygenase 1-like (LOC119326475), 

transcript variant X1, mRNA 

TdsG2 TraesCS6A02G093000 14.70 2.40 NAS 

PREDICTED: Triticum dicoccoides 

probable nicotianamine synthase 4 

(LOC119314969), mRNA 

TdsG3 TraesCS3B02G001500 -8.12 2.96 SFR1 

PREDICTED: Triticum dicoccoides swi5-

dependent recombination DNA repair 

protein 1 homolog (LOC119274246), 

mRNA 

TdsG4 TraesCS3B02G219300 13.86 2.37 GELP 

PREDICTED: Triticum dicoccoides GDSL 

esterase/lipase At4g10955-like 

(LOC119275874), mRNA 

TdsG5 TraesCS3B02G252900 13.79 2.35 FTSH9 

PREDICTED: Triticum dicoccoides ATP-

dependent zinc metalloprotease FTSH 9, 

chloroplastic/mitochondrial 

(LOC119276292), mRNA 

TdsG6 TraesCS3B02G191500 13.86 2.37 DCAF13 

PREDICTED: Triticum dicoccoides DDB1- 

and CUL4-associated factor 13-like 

(LOC119275595), mRNA 

TdsG7 TraesCS3B02G306500 13.74 2.31 ILK1 

PREDICTED: Triticum dicoccoides 

integrin-linked protein kinase 1-like 

(LOC119276811), transcript variant X1, 

mRNA 

TdsG8 TraesCS3B02G388100 13.26 2.01 UXS1 

PREDICTED: Triticum dicoccoides UDP-

glucuronic acid decarboxylase 1-like 

(LOC119277519), mRNA 

 

 

4.6. TdsG1. (Triticum dicoccoides, 4X), α-DOX - TraesCS3B02G549000- 

[PREDICTED: Triticum dicoccoides alpha-dioxygenase 1-like (LOC119326475), 

transcript variant X1, mRNA] 

 

TdsG1 geni (TraesCS3B02G549000), Kontrol ile karşılaştırıldığında B 

toksisitesi altında yaklaşık bir kat artış göstermiştir. Yukarı regülasyon, TdsG1 

ekspresyonunun yüksek B büyüme koşulları altında etkilendiğini göstermiştir. Bu 
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yukarı regülasyon, ekspresyonda 14,84 kat değişiklik gösterdiği RNA dizilemesinde 

elde edilen gen ekspresyonu sonucu ile uyumluydu. (Tablo 4.7; Şekil 4.3). 

Haem peroksidaz (ailesi) ait protein kodlayan gen, TdsG1, Kromozom 3B'de 

(ters sarmal) bulunur. Gen ontolojisi analizinde, bu genin moleküler fonksiyonu 

peroksidaz aktivitesi, oksidoredüktaz aktivitesi ve heme bağlanması ile ilişkiliyken, bu 

genin biyolojik süreci yağ asidi biyosentetik süreci, oksidatif strese yanıt, oksilipin 

biyosentetik süreci ve hücresel oksidan ile detoksifikasyon ilgilidir. 

Bitkilerde α-DOX genlerinin diferansiyel ekspresyonu, ağır metal stresi 

(Koeduka ve ark., 2005), yaralanma (Tirajoh ve ark., 2004), yüksek tuzluluk stresi (Wei 

ve ark., 2000), otçul saldırısı (Hermsmeier ve ark., 2001), hücre ölümüne aracılık eden 

hücresel sinyaller (De León ve ark., 2002), ve bakteriyel enfeksiyon (Sanz ve ark., 

1998) gibi farklı stres koşullarında rapor edilmiştir. Bunların arasında, birkaç çalışma, 

sonuçlarımızla uyumlu olarak α-DOX geninin yukarı doğru düzenlenmiş ifadesini 

göstermiştir. Zhang ve ark. (2014), kontrol ile karşılaştırıldığında külleme 

enfeksiyondan 24 saat, 48 saat ve 72 saat sonra enfeksiyonuna yanıt olarak buğday hattı 

N9134'te bu genin yukarı regüle edildiğini ortaya çıkarmıştır. Benzer şekilde, Fusarium 

graminearum ile aşılamadan 50 saat sonra ekmeklik buğdayın NIL2'si (Yakın izojenik 

hattı2), kontrol işleme kıyasla bu genin ifadesinde 2,8 kat değişiklik göstermiştir 

(Nussbaumer ve ark., 2015). Başka bir çalışmada, iki haftalık düşük sıcaklık (4°C) 

uygulaması, kontrol (23°C) ile karşılaştırıldığında ekmeklik buğday çeşidinde bu genin 

ekspresyonunu yukarı doğru düzenlemiştir (Li ve ark., 2015). Bu tür çalışmalar, α-DOX 

genlerinin bitkilerde stres toleransı geliştirmede önemli bir role sahip olabileceğini ve 

daha fazla karakterize edilmesi gerektiğini göstermektedir. 

Tablo 4.7 Kontrole göre normalize edilmiş TdsG1 Geninin RT-qPCR tabanlı 

ortalama Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

TdsG1 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama sem 

Kontrol BC 1.00 0.08 

10 mM B BT 1.41 0.19 
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Şekil 4.3 Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG1 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 

 

 

4.7. TdsG2. (Triticum dicoccoides, 4X), NAS - TraesCS6A02G093000- [TAHMİN 

EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides Olası Nikotianamin Sentaz 4 

(LOC119314969), mRNA] 

TdsG2, RT-qPCR'de kontrol ile karşılaştırıldığında Bor toksisitesi altında 

ifadede bir kat artış göstermiştir. Bulunan yukarı düzenleme, TdsG2'nin ifadesinin Bor 

stres koşulları altında etkilendiğini göstermiştir. Bu upregülasyon, ekspresyonda 14.7 

kat değişiklik gösterdiği transkriptom dizilemesinde elde edilen gen ekspresyonu 

sonucu ile uyumluydu (Tablo 4.8; Şekil 4.4). 

Muhtemel bir nicotianamine sentaz (NAS) olan TdsG2 geninin, bitki içindeki 

fizyolojik demir durumu için bir sensör olarak yardımcı olan ve demirin taşınmasında 

yer alabilecek bir poliamin olan nikotianamini sentezlediği bilinmektedir. Kromozom 

6A'da (ters sarmal) bulunur ve nikotiyanamin sentaz (NAS) benzeri aileye aittir. Gen 

ontolojisi analizinde, bu genin moleküler fonksiyonu transferaz aktivitesi ve 

nikotiyanamin sentaz aktivitesi ile ilişkiliyken, bu genin biyolojik süreci nikotiyanamin 

biyosentetik süreci ile ilgilidir. Gen, sistein ve metiyonin metabolizması, çeşitli bitki 

sekonder metabolitlerinin biyosentezi, metabolik yollar ve sekonder metabolitlerin 

biyosentezi dahil olmak üzere farklı KEGG yollarına katılır.  

Bizim çalışmamızın aksine, Chinese Spring ekmeklik buğday çeşidinde fosfor 

eksikliği stresi altında kontrole göre NAS geninde yaklaşık bir kat aşağı regülasyon 

gözlenmiştir (Oono ve ark., 2013). Bununla birlikte, buğday fidelerinde demir 

noksanlığında NAS genlerinin yukarı doğru düzenlendiği bulunmuştur (Kaur ve ark., 

2021). Ayrıca, NAS genlerinin aşırı ekspresyonunun tatlı patates, pirinç ve soya 
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fasulyesi bitkilerinde Fe eksikliği toleransı geliştirdiği bildirilmiştir (Lee ve ark., 2009; 

Nozoye ve ark., 2014; Nozoye ve ark., 2017). Yeni bir buğday nikotianamin sentaz 

geni, TaNAS-D'nin transgenik Arabidopsis bitkilerinde tuz toleransı geliştirmedeki rolü 

zaten doğrulanmıştır (Han ve ark., 2017). Bu tür çalışmalar, çalışmamızda tanımlanan 

Nicotianamine sentaz geninin Bor toksisitesi toleransına yönelik fonksiyonel 

karakterizasyonunun gerekliliğini vurgulamaktadır. 

 

Tablo 4.8 Kontrole normalize edilmiş TdsG2 Geninin RT-qPCR tabanlı ortalama 

Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

 

TdsG2 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama sem 

Kontrol BC 1.00 0.68 

10 mM B BT 1.50 0.21 

 

 

 
 

Şekil 4.4. Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG2 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerrürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 
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4.8. TdsG3. (Triticum dicoccoides, 4X), SFR1 - TraesCS3B02G001500- 

[TAHMİN EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides swi5'e bağlı rekombinasyon 

DNA onarım proteini 1 homologu (LOC119274246), mRNA] 

 

RT-qPCR Triticum dicoccoides swi5'e bağlı rekombinasyon DNA onarım 

proteini 1 (LOC119274246) (SFR1) geninin bir homologu olan TdsG3 geninin 

(TraesCS3B02G001500) aşağı regülasyonunu doğrulamıştır (Tablo 4.9 Şekil 4.9). 

TdsG3 geni, Kromozom 3B'de (ters sarmal) bulunur. Gen, transkriptom 

sekanslamasında ve RT-qPCR'de sırasıyla 8 kat ve 1 kat aşağı regülasyon göstermiştir. 

Bu çalışmanın aksine, düşük sıcaklığa tepki olarak bu geninin ifadesinde kontrole 

kıyasla iki kat yukarı regülasyon gözlenmiştir (Li ve ark., 2015). Ayrıca, Bor toksisitesi 

stresine yanıt olarak Bor toleranslı T. dicoccum genotipinde bu genin ekspresyonunda 

kontrole kıyasla 0,5 katlık bir upregülasyon kaydedilmiştir (Khan ve ark., 2023b). Bu 

tür çalışmalar, swi5'e bağlı rekombinasyon DNA onarım proteini 1 homolog genlerinin 

bitkilerde stres toleransının geliştirilmesinde önemli bir role sahip olabileceğini ve 

ayrıca karakterize edilmesi gerektiğini yönlendirir. 

Tablo 4.9 Kontrole normalize edilmiş TdsG3 Geninin RT-qPCR tabanlı ortalama 

Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

 

TdsG3 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama  sem 

Kontrol BC 1.00 0.44 

10 mM B BT 0.63 0.07 

 

 
 

Şekil 4.5 Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG3 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, kontrole göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 
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4.9. TdsG4. (Triticum dicoccoides, 4X), GELP - TraesCS3B02G219300- 

[TAHMİN EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides GDSL esteraz/lipaz At4g10955 

benzeri (LOC119275874), mRNA] 

TdsG4 geni (TraesCS3B02G219300), Kontrol ile karşılaştırıldığında B 

toksisitesi altında ifadede yaklaşık dört kat artış göstermiştir. Bu yukarı regülasyon, 

TdsG4 ekspresyonunun yüksek B büyüme koşulları altında oldukça etkilendiğini 

göstermiştir. Bu upregülasyon, ekspresyonda 13.86 kat değişiklik gösterdiği RNA 

dizilemesinde elde edilen gen ekspresyonu sonucu ile uyumludur   (Tablo 4.10; Şekil 

4.6). 

GDSL esteraz/lipaz At4g10955 benzeri gen olan TdsG4 geni, Fungal lipaz 

benzeri alan içeren proteini kodlar. Gen, Kromozom 3B'de (ileri sarmal) bulunur ve 

GDSL esteraz/lipaz protein (GELP) ailesine aittir. Gen ontolojisi analizinde bu genin 

moleküler fonksiyonu hidrolaz aktivitesi ile ilişkiliyken, bu genin biyolojik süreci lipid 

metabolik süreci ile ilişkilidir. GDSL esteraz/lipazlar (GELP'ler), büyüme, gelişme ve 

stres tepkilerinde hayati roller oynayan bitkilerde büyük ölçüde dağılmıştır. Çalışmamız 

doğrultusunda GELP (GDSL esteraz/lipaz At4g10955-like), Obuda biber virüsü 

(ObPV) aşılamasından sonra biber bitkilerinde 6 kat yukarı regüle edilmiştir (Kalapos 

ve ark., 2021). Benzer şekilde, soya fasulyesinde GELP28'in aşırı ekspresyonunun 

bitkilerde kuraklık toleransını indüklediği rapor edilmiştir (Su ve ark., 2020). Ayrıca, 

aşırı GELP ekspresyonuna sahip soya fasulyesi bitkilerinin de tuz stresine karşı 

toleranslı olduğu bulunmuştur (Su ve ark., 2020). Bizim çalışmamızın aksine gen, 

Xanthomonas translucens ile enfekte olmuş buğday yapraklarında enfeksiyon olmaması 

durumuyla karşılaştırıldığında 1.9 kat aşağı regülasyon göstermiştir. Bu tür çalışmalar, 

GELP genlerinin bitkilerde stres toleransı geliştirmede önemli bir role sahip 

olabileceğini ve daha fazla karakterize edilmesi gerektiğini göstermektedir. 

 

Tablo 4.10 Kontrole normalize edilmiş TdsG4 Geninin RT-qPCR tabanlı 

ortalama Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

 

WG8 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama  sem 

Kontrol BC 1.00 0.33 

10 mM B BT 3.84 1.62 
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Şekil 4.6. Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG4 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerrürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 

 

 

4.10. TdsG5. (Triticum dicoccoides, 4X), FTSH - TraesCS3B02G252900- [TAHMİN 

EDİLMİŞ: Triticum dicoccoides ATP'ye bağlı çinko metalloproteaz FTSH 9, 

kloroplastik/mitokondriyal (LOC119276292), mRNA] 

 

TdsG5 geni (TraesCS3B02G252900), kontrol ile karşılaştırıldığında B 

toksisitesi altında yüksek ifade göstermiştir. Neredeyse ihmal edilebilir kat artışı 

göstermesine rağmen, yukarı regülasyon, ifadede 13.8 kat değişiklik gösterdiği 

transkriptom dizilemesinde elde edilen sonuçla uyumluydu. Bu, TdsG5 geninin 

ifadesinin Bor toksik koşullar altında etkilendiğini gösterir. (Tablo 4.11; Şekil 4.7). 

Çalışmamızda yüksek B'de ekspresyon artışı ortaya koyan TdsG5 geni, Triticum 

dicoccoides ATP-bağımlı çinko metaloproteaz FTSH 9 kloroplastik/mitokondriyal 

(LOC119276292) geninin bir homologudur. Gen, Kromozom 3B'de (ters sarmal) 

bulunur ve C-terminal bölümünde peptidaz M41 ailesine ve N-terminal bölümünde 

AAA ATPase ailesine aittir. Gen ontoloji analizinde bu genin moleküler fonksiyonu 

nükleotit bağlama, ATP bağımlı peptidaz aktivitesi, metalloendopeptidaz aktivitesi, 

ATP bağlama, peptidaz aktivitesi, metalopeptidaz aktivitesi, hidrolaz aktivitesi ve ATP 

hidroliz aktivitesi ile ilişkilidir. Benzer şekilde, biyolojik süreci proteoliz ve ısıya tepki 

ile ilgiliyken, hücresel fonksiyonu sitoplazma, mitokondri, kloroplast tilakoid, 

kloroplast zarfı, zar ve hücre içi zara bağlı organel ile ilgilidir. Önceki birkaç çalışma, 

sonuçlarımızla uyumlu olarak FTSH geninin yukarı doğru düzenlenmiş ifadesini 

göstermiştir. Çalışmamızla uyumlu olarak, Zhang ve ark. (2014), bu genin, Kontrol'e 

kıyasla 72 saatlik şerit pas enfeksiyondan sonra enfeksiyonuna yanıt olarak buğday hattı 
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N9134'te 1,2 kat yukarı regüle edildiğini ortaya çıkarmıştır. Benzer şekilde, nohut 

genotiplerinde tuzluluk stresine yanıt olarak FTSH proteininin artan ifadesi 

kaydedilmiştir (Arefian ve ark., 2019). ATP'ye bağımlı çinko metaloproteaz FtsH 

ailesinin, bitkinin sıcağa ve soğuğa karşı direncine dahil olduğu bulunmuştur (Luo ve 

Kim, 2021). FTSH2 ayrıca Dunaliella salina'da 2 saatlik tuz stresinde yüksek ifade 

ortaya çıkarmıştır (He ve ark., 2020). Bu tür çalışmalar, ATP'ye bağlı çinko 

metalloproteaz FTSH 9 genlerinin bitkilerde stres toleransının geliştirilmesinde önemli 

bir role sahip olabileceğini ve daha fazla karakterize edilmesi gerektiğini 

yönlendirmektedir.  

 

Tablo 4.11 Kontrole normalize edilmiş TdsG5 Geninin RT-qPCR tabanlı ortalama 

Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

 

TdsG5 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama  sem 

Kontrol BC 1.00 0.06 

10 mM B BT 1.29 0.14 

 

 

 

 
Şekil 4.7 Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG5 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerrürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 
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4.11. TdsG6 (Triticum dicoccoides, 4X), DCAF13 - TraesCS3B02G191500- 

[TAHMİN EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides DDB1- ve CUL4 ile ilişkili faktör 

13 benzeri (LOC119275595), mRNA] 

 

Kontrol ile karşılaştırıldığında bor toksisitesi altında TdsG6 geni 

(TraesCS3B02G191500) ifadede üç kat artış göstermiş ve ifadede 13.9 kat değişiklik 

gösterdiği transkriptom dizilemesinde elde edilen gen ifadesi sonucuyla uyumluydu. Bu 

yukarı regülasyon, TdsG6'in ifadesinin bor stres koşulları altında oldukça etkilendiğini 

göstermiştir (Tablo 4.12; Şekil 4.8). 

Çalışmamızda yüksek B'de ekspresyon artışı ortaya koyan TdsG6 geni, Triticum 

dicoccoides DDB1- ve CUL4 ile ilişkili faktör 13 benzeri (LOC119275595) (DCAF13) 

geninin bir homologudur. Gen, Kromozom 3B'de (ileri sarmal) bulunur ve WD tekrar 

DCAF13/WDSOF1 ailesine aittir. DDB1-CUL4 ile ilişkili faktörler (DCAF'ler) 

ailesinin üyeleri, doğrudan HASARLI DNA BINDING PROTEIN1'e (DDB1) bağlanır 

ve proteinlerin seçici ubikitinasyonunu düzenleyen CULLIN4 tabanlı E3 (CUL4) 

ubikuitin ligazlarında substrat reseptörleri olarak işlev görür. Gen ontoloji analizinde, 

bu genin moleküler fonksiyonu protein bağlanması ile ilgilidir. Benzer şekilde biyolojik 

süreci, SSU-rRNA'nın trisistronik rRNA transkriptinden (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, 

LSU-rRNA) olgunlaşması, rRNA işlemesi ve protein ubiquitination ile ilgiliyken, 

hücresel işlevi çekirdek, nükleolus, küçük alt birim süreci  ve Cul4-RING E3 ubikuitin 

ligaz kompleksi ile ilgilidir. Çalışmamızda elde edilen sonuçlar, ABA uygulaması ve 

tuzluluk stresinden sonra DCAF1'in yukarı regüle edildiği Arabidopsis üzerine yapılan 

bir çalışma ile uyumluydu (Seo ve ark., 2014). Ek olarak, bir DCAF proteini olan 

DDI1'in domateste tuz, mannitol ve UV-C işlemi ile yukarı regüle edildiği 

gösterilmiştir. Bor toleranslı T. dicoccum'un DCAF13 geni, yüksek bor büyüme koşulu 

altında dört kat yukarı regülasyon göstermiştir (Khan ve ark., 2023b).  

Mevcut literatüre göre, stresli koşullar altında DCAF genlerin ekspresyon üzerine sınırlı 

sayıda çalışma mevcuttur. Bununla birlikte, Arabidopsis bitkilerinde DCAF geni OZS3 

mutasyonu, onların çinko fazlalığına, soğuğa ve UV stresine karşı duyarlılığını 

arttırarak, bitkilerin farklı streslere karşı tolerans sağlamadaki önemine ve fonksiyonel 

olarak karakterize edilmesi gerektiğini göstermiştir. 
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Tablo 4.12 Kontrole normalize edilmiş TdsG6 Geninin RT-qPCR tabanlı ortalama 

Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

 

TdsG6 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi 
Uygulama 

Kodu 

ortalama 

Değer  
sem 

Control BC 1.00 0.10 

10 mM B BT 3.00 0.51 

 

 

 
Şekil 4.8. Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG6 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerürün ortalama değerleri olarak verilmiştir. 

 

 

4.12. TdsG7. (Triticum dicoccoides, 4X), ILK1 - TraesCS3B02G306500- [TAHMİN 

EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides integrin-bağlı protein kinaz 1 benzeri 

(LOC119276811), transkript varyantı X1, mRNA] 

Kontrol ile karşılaştırıldığında B toksisitesi altında TdsG7 geni 

(TraesCS3B02G306500)  ifadede iki kat artış göstermiş ve ifadede 13.7 kat değişiklik 

gösterdiği transkriptom dizilemesinde elde edilen gen ifadesi sonucuyla uyumluydu. Bu 

yukarı regülasyon, WG10'un ifadesinin B stres koşulları altında oldukça etkilendiğini 

göstermiştir (Tablo 4.13; Şekil 4.9). Çalışmamızda yüksek B'de ekspresyon artışı 

gösteren TdsG7 geni (Şekil 4.9), Triticum dicoccoides integrin-linked protein kinaz 1-

like (LOC119276811) (ILK1) geninin homologudur. Gen, Kromozom 3B'de (ileri 

sarmal) bulunur. Gen ontolojisi analizlerinde, bu genin moleküler fonksiyonu protein 

kinaz aktivitesi, protein serin/treonin kinaz aktivitesi, protein bağlanması ve ATP 

bağlanması ile ilişkiliyken, biyolojik süreci protein fosforilasyonu ile ilgilidir. 
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     Buğdayın ILK1 geni çok fazla araştırılmamışken, Arabidopsis'te kapsamlı bir 

şekilde incelenmiştir. Arabidopsis'in ILK1 geni, bitki savunma yolları, stres tepkileri ve 

potasyum homeostazı arasında bir bağlantı işlevi görür. Ozon (Xu ve ark., 2015) ve 

kuraklık (Pandey ve ark., 2013) stresi altında yetiştirilen Arabidopsis bitkilerinin 

transkriptom analizinde ILK1 geninin bir kat dan fazla upregülasyonu gözlenmiştir. 

Buğday ILK1 geninin yüksek Bor stresi altında ekspresyonu üzerine sınırlı sayıda 

çalışmanın bulunması, fonksiyonel karakterizasyonun gerekliliğini vurgulamaktadır. 

  

Tablo 4.13. Kontrole normalize edilmiş TdsG7 Geninin RT-qPCR tabanlı 

ortalama Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

TdsG7 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tipi Uygulama Tipi Ortalama  sem 

Kontrol BC 1.00 0.34 

10 mM B BT 1.87 0.49 

 

 

 

 
 

Şekil 4.9 Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG7 geninin bağıl transkript 

seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş standart hata 

ortalaması ile üç tekerrür ortalama değerleri olarak verilmiştir. 

 

 

4.13. TdsG8. (Triticum dicoccoides, 4X), UXS1 - TraesCS3B02G388100- [TAHMİN 

EDİLMİŞTİR: Triticum dicoccoides UDP-glukuronik asit dekarboksilaz 1 benzeri 

(LOC119277519), mRNA] 

Kontrol ile karşılaştırıldığında B toksisitesi altında TdsG8 geni 

(TraesCS3B02G388100) ifadede 2.5 kat artış göstermiştir. Yukarı regülasyon, 

ekspresyonda 13.2 kat değişiklik gösterdiği transkriptom dizilemesinde elde edilen 
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sonuçla uyumluydu. Bu, TdsG6 geninin ekspresyonunun B toksik koşullar altında 

etkilendiğini göstermektedir (Tablo 4.14; Şekil 4.10.). 

            Çalışmamızda yüksek B stresinde yaklaşık üç kat yukarı regülasyon gösteren 

TdsG8 geni, Triticum dicoccoides UDP-glukuronik asit dekarboksilaz 1-benzeri 

(LOC119277519) (UXS1) geninin bir homologudur. Gen, Kromozom 3B'de (ileri 

sarmal) bulunur ve NAD(P) bağımlı epimeraz/dehidrataz ailesine ve UDP-glukuronik 

asit dekarboksilaz alt ailesine aittir. UDP-glukuronik asidin UDP-ksiloza NAD bağımlı 

dekarboksilasyonu bu gen aracılığıyla katalize edilir ve gen, glikozaminoglikan 

biyosentezinde birincil tetrasakaritin sentezi için gereklidir. Gen ontoloji analizinde, bu 

genin moleküler fonksiyonu liyaz aktivitesi, karboksi-liyaz aktivitesi, UDP-glukuronat 

dekarboksilaz aktivitesi ve NAD+ bağlanması ile ilişkilidir. Benzer şekilde biyolojik 

süreci, UDP-D-ksiloz biyosentetik süreci ve D-ksiloz metabolik süreci ile ilgiliyken, 

hücresel işlevi, zar ve zarın ayrılmaz bileşeni ile ilgilidir. 

         Bu genin yüksek bor stresi altında yukarı regülasyon sonuçlarımız, Zhang ve 

ark.(2014) tarafından elde edilen sonuçlarla uyumlu olup, burada N9134 buğday 

hattındaki gen, külleme ve şerit pası tarafından yukarı regüle edilmiştir  Bor toleranslı T. 

dicoccum'un UXS1 geni, yüksek Bor büyüme koşulu altında üç kez yukarı regülasyon 

göstermiştir (Khan ve ark., 2023b). Buğday dışında, UXS1 geninin Phormium tenax 

(Bai ve ark., 2017) ve Iris germanica (Zhang ve ark., 2021) 'ta kuraklık stresi altında 

yukarı regüle olduğu bulunmuştur. Bu tür çalışmalar, UXS1 geninin bitkilerde stres 

toleransı geliştirmede önemli bir role sahip olabileceğini ve daha fazla karakterize 

edilmesi gerektiğini göstermektedir. 

 

Tablo 4.14. Kontrole normalize edilmiş TdsG8 Geninin RT-qPCR tabanlı 

ortalama Diferansiyel Gen Ekspresyon Değerleri 

TdsG8 Kontrole kıyasla normalize edilmiş 

Uygulama Tİpi 
Uygulama 

Kodu 
Ortalama sem 

Kontrol BC 1.00 0.46 

10 mM B BT 2.66 0.46 

 



 46 

 
 

 Şekil 4.10 Referans gen TaGAP ile ilgili olarak TdsG8 geninin bağıl 

transkript seviyesi. Göreceli ifade değerleri, Kontrol'e göre normalleştirilmiş 

standart hata ortalaması ile üç tekerrür ortalama değerleri olarak verilmiştir. 
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5. SONUÇLAR VE ÖNERİLER 

5.1. Sonuçlar. 

✓ Sonuçlar, T. dicoccoides genotipine Bor toksisite toleransı sağlamada çeşitli 

mekanizmaların yer aldığını göstermektedir. 

✓ Bor toksisitesine toleranslı T. dicoccoides, PI362036'da yüksek Bor uygulaması 

altında, iyi bilinen Bor toksisitesine toleranslı ekmeklik buğday çeşidi Bolal 

2973 ile karşılaştırıldığında yapraklarda daha az sararma gözlenmiştir. 

✓ Fizyolojik analizinde, T. dicoccoides, PI362036 genotipinin kök uzunluğu hariç 

gövde uzunluğu, kök-gövde taze ağırlığı ve kök sürgünü kuru ağırlığı gibi tüm 

büyüme parametreleri Bolal 2973'e kıyasla yüksek bordan (10 mM) daha az 

etkilenmiştir. Ayrıca, genotipin Bor tolerans seviyesinden bağımsız olarak Bor 

toksisitesi gövdelerle karşılaştırıldığında kökler üzerinde daha fazla azaltıcı 

etkiye sahiptir.  

✓ Transkripsiyonel profilleme, birkaç genin diferansiyel regülasyonu yoluyla T. 

dicoccoides'te Bor toksisite toleransına dahil olan varsayılan fonksiyonel aday 

genleri başarıyla tanımlamıştır.  

✓ Hem Uygulamalardan hem de Sıralı Okumaların Genom Haritalamasından elde 

edilen bor toleranslı PI362036 genotipinin sürgünlerinin RNA Dizilimi, kontrol 

ve uygulama kitaplıklarında sırasıyla toplam 33.612 ve 42.724 genin yanı sıra 

36.519 ve 47.693 transkript sağlamıştır.  

✓ Çalışmada toplam 2663 yeni gen ve 9.869 yeni transkript tanımlanmıştır. İki 

gövde kütüphanesi, toplam 46.426 genin diferansiyel regülasyon göstermiştir. 

Bunların arasında 2783 gen, yüksek Bor altında PI362036'nın sürgünlerinde 

önemli ölçüde diferansiyel olarak eksprese edilmiştir. Bu önemli ölçüde 

düzenlenen genlerden 134'ünün aşağı regüle edildiği, 2649 genin ise yukarı 

regüle edildiği bulunmuştur.  

✓ RT-qPCR analizi için transkriptom sıralama sonuçlarına göre, önemli ölçüde 

diferansiyel olarak eksprese edilmiş ve farklı mekanizmalarda yer alan sekiz gen 

rastgele seçilmiştir.  

✓ Çalışılan sekiz gen arasında α-DOX, NAS, GELPs, FTSH 9, DCAF13, ILK1 ve 

UXS1 genleri yukarı regülasyon gösterirken, SFR1 geni kontrol ile 

karşılaştırıldığında Bor toksik büyüme koşulu altında aşağı regülasyon 

göstermiştir.  
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✓ Çalışılan tüm genlerin RT-qPCR yoluyla diferansiyel ekspresyonu, RNA 

dizileme sonuçlarıyla uyumluydu. Bora toleranslı T. dicoccoides genotipi 

PI362036'da kontrole kıyasla yüksek Bor uygulaması altında önemli ölçüde 

diferansiyel olarak eksprese edilen 2783 genin tanımlanması, bu genotipin ve 

potansiyel genlerinin  

✓ Bor toksisitesi stresi için buğday çeşitlerini iyileştirmede daha fazla incelenmesi 

ve kullanılması gerektiğini ortaya koymuştur.  

✓ Çalışma, yalnızca Bor’a toleranslı T. dicoccoides’in yüksek Bor’a tepkisi altında 

yatan moleküler mekanizmalar hakkında daha fazla bilgi sağlamakla 

kalmayacak, aynı zamanda işlevsel karakterizasyon için potansiyel aday genler 

ve gelecekte buğday ıslah çalışmaları açısından Bor toksisitesine karşı buğday 

toleransını iyileştirmek için büyük önem taşıdığı düşünülmektedir. 
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5.2. Öneriler 

Bu tez çalışmasında, ilk kez, normal ve yüksek Bor stresi altında yetişen yüksek 

Bor toleranslı bir T. dicoccoides genotip PI362036'nın RNA sıralamasının sonuçları 

rapor edilmiştir. En eski yabani buğday türlerinden biri olmasına rağmen, T. 

dicoccoides'in biyotik ve abiyotik stres toleransları açısından potansiyeli iyi 

araştırılmamış ve bu nedenle tür, genotiplerin iyileştirilmesi için çok fazla 

kullanılmamıştır. Modern durum buğdayına yakınlığı ve verimli hibrit üretme 

uyumluluğu nedeniyle, bu çalışmada bildirilen Bor’a toleranslı T. dicoccoides genotipi 

PI362036, ıslah programlarında B toksisite toleransı kaynağı olarak etkili bir şekilde 

kullanılabilir. Ayrıca daha ileri omik çalışmaları yürütmek için de kullanılabilir. Ek 

olarak, bildirilen yüksek bora duyarlı aday genler, bitki yetiştiricileri ve moleküler 

biyologlar tarafından yüksek verimli buğday çeşitlerinde yüksek Bor toleransını 

birleştirmek için kullanılabilir. Bu çalışma T. dicoccoides genotipinin yüksek Bor 

toleransı üzerine yapılan ilk transkriptomik çalışma olması nedeniyle elde edilen 

sonuçlara odaklanılmalı ve potansiyel aday genlerin fonksiyonel karakterizasyonu 

yapılarak yüksek Bor’a tolerans sağlamada gen fonksiyonunun aydınlatılması 

sağlanmalıdır. Farklı türlerin taranması buğday ataları ve belirli bir strese adaptasyon 

seviyelerinin belirlenmesi, ıslah programları için verimli genetik kaynaklar sağlayabilir.  
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