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Ozet

Biyogesitliliginyapitaslarindanbirtanesigenetik cesitliliktir. Genetik cesitlilik bitki tiirlerinin
cevre sartlarina adaptasyonu ve evrimi icin gereklidir. Dogal popiilasyonlarda genetik
cesitlilik, bireylerin iklim degisikligi, biyotik ve abioyotik kaynakli ¢evresel degisikliklere
ve baskilara karsi cevap olusturmasini saglar. Genetik cesitliligi olusturan unsurlarin
basinda miyoz boliinme gelmektedir. Miyoz bdliinme sayesinde ebeveynlerden gelen
genler yeni kombinasyonlar olusturarak yavrular meydana getirir. Ayrica miyoz boéltinme
icerisinde cereyan eden parca degis tokusu (krosingover) olay1 yavrulardaki gesitliligi daha
da artirmaktadir. Biyogesitliligin olusmasinda ikinci temel kaynak ise mutasyonlardir.
Mutasyonlar genom icerisinde meydana gelen kalitsal degisikliklerdir. Mutasyonlar dogal
ve yapay yollar ile gerceklesebilir. Bitkilerde yliksek diizeyde gozlenen diger bir etken de
poliploidi durumudur. Poliploidi, ayni tiir igerisinde hiicrelerin temel kromozom setlerinden
iki katindan fazla olacak sekilde katlanmasi veya iki farkl tiiriin kromozomlarinin bir araya
gelerek katlanmasi olayidir. Bitkilerde biyogesitliligin diger bir genetik etkeni genom
icerisinde yer alan hareketli elementlerdir. Bu elementler genom icerisinde yeni konumlara
hareket edebilmektedirler. Hareketleri sonrasinda yeni konumlarindaki gen ve gen
bolgelerinin calismasini etkileyebilerek farkliliklar olusturmaktadirlar.
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GENETIC SOURCES OF BIODIVERSITY IN PLANTS
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Abstract

One of the pillars of biodiversity is genetic diversity. Genetic diversity is essential for
the adaptation and evolution of plant species to environmental conditions. Genetic
diversity in natural populations enables individuals to respond to climate changes, biotic
and abiotic environmental changes, and stresses. Meiosis is one of the most important
factors contributing to genetic diversity. Through meiosis, genes from parents form new
combinations and produce offspring. In addition, crossing over during meiosis further
increases diversity in the offspring. The second major source of biodiversity is mutations.
Mutations are hereditary changes that occur in the genome. Mutations can occur naturally
or artificially. Another factor observed at high levels in plants is polyploidy. Polyploidy is
a condition in which the cells of an organism have more than one pair of (homologous)
chromosomes. Another genetic factor in plant biodiversity is transposable elements in the
genome. These elements can move to new positions in the genome. Once they have moved,
they can affect the function of genes and gene regions in their new locations and create
variability.
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1. GIRIS

Genetik cesitlilik, canlilarin degisen ¢evre sartlarina uyum saglamasi ve herhangi bir
cevresel faktorden kaynaklanan stresi tolere etmesi agisindan olduk¢a 6nemlidir. Zengin bir
gen havuzuna sahip olmak bir tiirtin hayatta kalabilmesini saglar. Popiilasyonlar icerisinde
farkli genetik yapiya sahip bireyler varsa, bazi bireylerin ¢evreye uygun olma ve yeni
kosullara uyum saglama, hayatta kalma ve bu aleli tasiyan déller liretme kapasitelerinden
sorumlu olan genlere sahip olma olasiligi daha ytiksektir (Caliskan, 2012). Gen havuzu
daha az cesitlilige sahip olan bitki popiilasyonlari asir1 streslere (6rnegin kuraklik, hastalik
salginlar1) karsi daha fazla duyarlilia sahiptir. Canlinin uzun vadede hayatta kalmasi,
degisen cevre kosullarina uyum saglama yetenegine baghdir. Genetik cesitliligin azalmasi
veya kaybi, popiilasyonlarin veya tiirlerin uzun vadeli uyum yeteneginde bir azalmasina
sebep olmaktadir. Poptilasyondaki bazi bireyler, cevre sartlarina veya iklim degisikliklerini
tolere edebilir ve bu kosullarda yasamaya devam edebilir fakat farkli genler tasiyan
diger bireyler ise basarili bir sekilde uyum saglayamaz veya lireyip hayatta kalamaz. Bu
durum popiilasyon icerisinde yer alan bireylerin tamamen farkli genetik cesitlilige sahip
olmasindan kaynaklanmaktadir (Ennos vd., 2000; Noni¢ & Sija¢i¢-Nikoli¢, 2019).

Canlilarin farkliligi ve degiskenligi olarak tanimlanan biyocesitlilik, yapisi ve islevi agisindan
ekosistem icin zorunludur. Bitki ¢esitliligi, yeterince kayit altina alinmamis ve arzu edilen
diizeyde anlasilmamis olmasina ragmen, dogal iirlinlerin gelistirilmesi i¢in hala anahtar
konumundadir. Glinlimiizde tarimsal iiretimi yonlendiren temel gii¢, artan insan niifusu goz
oniine alindiginda hem gida hem de lif ve biyo-enerji bitkileri gibi gida dis1 tirlinler icin artan
liretimine yonelik taleptir. Geleneksel tarim icerisinde yer alan kimyasal giibre, herbisit ve
pestisit kullanimlar bitkisel liretime verim artisi seklinde yansimaktadir. Ancak artik bu
kimyasal bazli tarimdan, daha ¢evre dostu ve stirdiiriilebilir bir tarim sistemine gecis icin
kiiresel bir kaynak olarak biyocesitlilige dogru bir egilim vardir. Bitkisel genetik cesitlilik,
farkli bolgelerde ve cevre sartlarinda iiretim seviyelerini ve besin ¢esitliligini artirabilir.
Ayrica, agrosistemlerdeki biyocesitliligin artirilmasi, su kaynaklar1 ve hayvan, bitki ve
mikrobiyal biyocesitliligi de olumlu yonde etkileyebilir (Sinapidou & Tokatlidis, 2011).

Bu calismamizda, bitkilerde biyocesitliligin genetik temelleri hakkinda bilgi verilmeye
calisilmistir.

2. GENETIK VARYASYONUN KAYNAKLARI

Bitkilerde iki temel ¢ogalma tipi vardir ve bunlar vejetatif (eseysiz) ve generatif (eseyli)
cogalmadir. Genetik cesitlilik her iki iireme tipinde de meydana gelir, ancak eseysiz
tiremede DNA kopyalanmasindaki kii¢iik hatalar nedeniyle DNA diizeyinde meydana gelen
mutasyonlar yoluyla varyasyonlar ¢cok daha az olurken, eseyli tiremede varyasyonlar farkli
eslerin devreye girmesi ve mayoz béliinmedeki rekombinasyondan kaynaklanmaktadir
(Noni¢ & Sijaci¢-Nikoli¢, 2019).
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Eseysiz lireme, genetik olarak ebeveynle ayni olan déller olusturur ve poptilasyona yeni bir
genetik cesitlilik kazandirmaz. Yalniz hiicre boliinmesi siirecinde bir mutasyon meydana
gelirse dollerde farklilasma gozlenir. Eseysiz {liremenin gerceklestigi popiilasyonlar
tamamen klon bitkilerden olusabilir ve bu nedenle ¢ok az genetik cesitlilige sahip olabilirler
veya hi¢ olmayabilirler. Bu durum bitkilerde klonal ¢cogaltim olarak da adlandirilmaktadir.
Eseysiz liremede hiicreler, iki yavru hiicrenin ebeveyn hiicre ile ayni sayida ve tiirde
kromozom almasini saglayan hiicre boliinmesi olan mitoz boliinme yoluyla meydana gelir
(Eriksson & Ekberg 2001). Mitozda ya da DNA'nin kopyalanmasinda bir hata olursa, bu hata
yavruya aktarilir ve muhtemelen yavrunun 6zelliklerini degistirir, ancak eseysiz liremede
tiim mutasyonlar yavruda varyasyonlara neden olmaz (Noni¢ & Sija¢i¢-Nikoli¢, 2019).

Eseyli treme, iki ebeveynden gelen genetik materyalin (haploit hiicre) birlestirilmesi
suretiyle yeni bir canlinin olusmasi olayidir ve bu siirecte her iki ebeveynden gelen genler
essiz bir kombinasyon olusturarak ve onlarin 6zelliklerine sahip bir bireye dontisecek olan
diploid zigotu olustur. Eseyli ireme sayesinde bir popiilasyon genetik cesitliligini korur
ve her yeni nesilde benzersiz bireyler olusturur. Eseyli iireme, mayoz béliinme ad1 verilen
ve nihai sonucun dort haploid yavru olusan bir hiicre boliinmesidir (Eriksson & Ekberg
2001). Mayoz boliinmenin ilk asamasi olan profaz I'de kromozomlar birbirleriyle eslesir
ve kromozomlarin farkl bolgelerini degistirerek mevcut genlerin yeni kombinasyonlari
olusturur. Bu siire¢, homolog kromozomlarin kromatidleri arasinda krosingover (parca
degisimi veya rekombinasyon) olarak bilinir. Bir ebeveyn organizma tarafindan tretilen
gamet hiicresi, ebeveynin genetik materyalinin yarisimi icerir. Bu par¢a degis tokusu
nedeniyle, meydana gelen yavrular anne ve babalarindan farkli bir alel veya gen setine sahip
olurlar. Hiicre boliinmesi esnasinda meydana gelen rekombinasyon, fenotipik degiskenligin
yani sira 6nemli bir genetik varyasyonun da kaynagini olusturur (Primack vd., 2015; Noni¢
& Sijacié-Nikoli¢, 2019).

Kromozom kombinasyonlar1 iki farkli asamada meydana gelmektedir. Birincisi, esey
hiicrelerinin (gametlerin) olusumu sirasinda ve ikincisi ise erkek ve disi esey hiicrelerinin
dollenmesi sirasinda meydana gelir. Gametlerin olusumunda ve dollenmede, tim gen
gruplarim1 tasiyan kromozomlarin ¢ok cesitli kombinasyonlar1 gerceklesir. Hiicredeki
kromozom sayisi olusacak muhtemel kombinasyonlarin sayisini etkilemektedir. Kromozom
sayis1 arttikca kombinasyon sayisi da artar. Ornegin, 23 cift insan kromozomu, 2% =
8.000.000 genotipik olarak farkli gamet verebilecek ihtimale sahiptir. Déllenme esnasinda
ise, kromozom kombinasyonlarinin sayisi1 22 (anneden) 2% (babadan) = 2* =>70 trilyon
farkli olusma ihtimali bulunmaktadir. Sonu¢ olarak, diger eseyli cogalan canlilar gibi
bitkilerde de mayoz boliinme genetik cesitliligin temel kaynagini olusturmaktadir (Noni¢ &
Sijac¢i¢-Nikoli¢, 2019).
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Diger onemli bir genetik cesitlilik kaynagi mutasyondur. Mutasyonlar, kombinasyon,
rekombinasyon ve gen etkilesiminin sonucu olmayan ancak canlilarin genetik yapilarinda
meydana gelen kalitsal degisiklikler (White vd, 2007) veya DNA dizisindeki bir veya daha
fazla ntikleotitte meydana gelen degisiklikler olarak tanimlanabilir.

Mutasyonlar, popililasyonlarin genetik yapisinda yeni aleller olusturarak degisimler
meydana getirir ve varyasyon olusturur (Freeman, 2000). Mutasyonlarin dogal olarak
meydana gelme sikliklari diisiiktiir ve kisa bir zaman periyodunda herhangi bir poptilasyon
genetik anlamda cesitlilik olusturmasi diistik bir ihtimaldir. Bununla birlikte, uzun vadede
mutasyonlar popiilasyonlardaki genetik cesitliligin temel kaynagini olustururlar (Mori¢,
2016).

Mutasyonlar farkli tiplerde siniflandirilabilir. Bitkilerde mutasyonun meydana geldigi
hiicreler acisindan degerlendirildiginde, iki farkli hiicre tipinde mutasyon olusmaktadir.
Bunlar, somatik hiicrelerde veya vejetatif hiicrelerde (yaprak, kok vb.) ve generatif veya
gametofitik hiicrelerdir.

Somatik hticrelerdeki kalitsal materyaldeki degisikliklerin bir sonucu olusan farkliliklar
somatik mutasyonun bir sonucudur Bu degisiklikler birbirini takip eden mitoz boliinme ile
aktarilir, bu neden ile tek tek organlarda degisikliklere neden olabilir ve organizmaya zarar
verebilir, ancak bir sonraki nesile yani déllere aktarilmazlar. Sadece gametlerde meydana
gelen ve onlar lzerinden bir sonraki nesle aktarilan iireme dokularindaki degisiklikler,
genetik cesitliligi artiran gercek mutasyonlari temsil eder (BoSkovi¢ & Isajev, 2007).

Mutasyonlar dogal kosullarda kendiliginden olusabilir (spontane mutasyonlar) ya da
laboratuvar kosullarinda meydana getirilebilir (indiiklenmis mutasyonlar). Genetik
cesitlilik kaynagi olarak spontane mutasyonlar siirlidir ¢ciinkii nispeten nadiren meydana
gelirler ve ortaya ¢ikmalari icin uzun yillar beklemek gerekir. Mutasyonun canlida yaptigi
etkiye gore, faydali, zararh (daha sik) veya notr olarak degerlendirilebilir.

Fenotipik degisikliklerin boyutuna goére makro-mutasyonlar ve mikro-mutasyonlar
meydana gelebilir. Makromutasyonlar fenotipte biiyiik, fark edilebilir degisikliklere yol
acarken, mikromutasyonlarin kiiciik degisikliklerinin tespit edilmesi daha zordur ve fark
edilmezler. Tim mutasyon degisiklikleri, kaynaklandig1 yere bagl olarak ¢esitli mutasyon
tirleri ve alt tlrlerine gére genom mutasyonlari, kromozom yapisi mutasyonlari, gen
mutasyonlari ve kromozom dis1i mutasyonlari seklinde siniflandirilabilir.

Poliploidi, somatik hiicrelerde diploid kromozom sayisindan fazla (ikiden fazla) kromozom
takimi bulunmasi1 durumuna verilen isimdir. Organizmalar ¢ogunlukla diploit olmakla
birlikte, hiicre bdéliinmesinin olmasi gerektigi gibi gerceklesmemesi sonucu, poliploit
hiicre ve organizmalar ortaya cikabilir ve siklikla indirgenmemis gametleri ve tiirler arasi
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hibridizasyonu icerir (Leitch & Leitch, 2008). Bitkilerde poliploit canlilarin meydana
gelmesi, degisen kromozom sayilarina (anoploidi ve poliploidi), genom boyutuna, (retro)
transposable element hareketliligine, eklemelere, silmelere ve plastik genom yapilarina
baglanabilir. Genellikle bir veya birkag¢ nesil icinde poliplidi sonucunda genom icerisinde
meydana gelen biyiik 6lcekli degisikliklere dayanma yetenegi, transkriptom, metabolom
ve proteomun yeniden yapilandirilmasi ile iligkilidir ve bitkide degismis bir fenotip ile
sonuclanabilir. Boylece, poliploid kaynakli degisiklikler, yeni 6zelliklere sahip ata tiirlere
ustlinliik saglayabilen bireyler olusturabilir. Bu stireg, bitkilerde olusan biyocesitlilik
anlaminda farklilasmamim arkasindaki 6nemli bir gii¢ olarak karsimiza ¢cikmaktadir. (Leitch
& Leitch, 2008).

Transpozon elementler (TE’ler), bitki ve hayvan genomunun biiyiik bir bdliimiini
olusturabilen hareketli genetik elementlerdir ve bitkilerde genetik biyocesitliligin
olusmasinda 6nemli katkilar1 bulunmaktadir. TE’ler genom icerisindeki hareketleri sonucu
gen ifadesini degistirerek genomu etkileyebilirler. Baz1 TE'ler genom icerisinde hareket
ederek yeni farkli bir konuma yerlesebilir ve komsu genlerin islevini bozabilir veya eski
haline getirebilir ya da yeni diizenleyici unsurlar olusturabilir. Bazi TE’ler ise oldukca kararl
bir 6zellik gostererek uzun siireler boyunca genomda ayni konumda kalabilirler (Kumar &
Bennetzen, 1999). TE'ler genom icerisinde hareket mekanizmalarina gore iki sinif altinda
degerlendirilmektedir. Bunlar, sinif I TE'ler ve sinif II TElerdir. Retrotranspozonlar olarak
da bilinen sinif I TE’ler RNA’y1 ara molekiil olarak kullanarak kendisini yeniden DNA olarak
yeniler. Yeni DNA kopyasi kendisini genom icerisinde farkli bir bolgeye entegre edebilir.
Ikinci sinif TE'ler DNA transpozonlari olarak da bilinirler ve bir DNA fragmentinin orijinal
konumundan tasindig1 ve farkli bir bolgeye yerlestirildigi “kes ve yapistir” ad1 verilen bir
islemle genom boyunca hareket edebilir (Lopes vd., 2013; Hassan vd, 2024).

Genom evrimi, kromozoma bagh yeniden diizenlemeleri, duplikasyonlar1 ve genetik
varyasyonlar1 icerir. Bu gibi varyasyonlarda bitkilerde biyocesitliligin ortaya ¢ikmasinda
onemli bir etkendir. Transpozonlar ve bitki genomlar: arasindaki etkilesim, hibridizasyon
ve poliploidi gibi siireclerin yani sira elverissiz ortamlara adaptasyonu da miimkiin kilmistir
(Canapa vd., 2016; Hassan vd., 2024).

3. SONUC

Bitki biyocesitliligi, ¢ok sayida bitki tiirtinii, bunlarin genetik cesitliligini ve icinde
yasadiklar1 ekosistemleri kapsamaktadir. Ekosistemin devamliligl, insan refahi ve kiiresel
strdiiriilebilirlik i¢in temel olusturmaktadir.

Biyocesitliligin yapi taslarindan bir tanesi genetik cesitliliktir. Genetik ¢esitlilik mutasyon,
dogal secilim, genetik rekombinasyon ve gen akisi gibi ¢esitli faktorlerden kaynaklanir. Bu
stiregler, popiilasyonlar icinde genetik varyasyonlarin birikmesine ve farkh bitki tiirleri
arasinda farkl 6zelliklerin ortaya ¢ikmasina neden olur.
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Bitkilerdeki genetik cesitlilik, cevresel degisikliklere adaptasyonda, hastalik ve zararllara
kars1 dayaniklilikta ve yeni 6zelliklerin kazandirilmasinda ¢ok 6nemli bir rol oynar. Bitki
1slah programlari, liriin gelistirme ¢abalar1 ve dayanikli tarim sistemlerinin gelistirilmesi
icin temel teskil eder.

Sonuc¢ olarak, bitki biyogesitliligini ve genetik kaynaklar1 koruyarak ekosistemlerin
dayanikliligini saglayabilir, gida giivenligini destekleyebilir, siirdiiriilebilir tarimi tesvik
edebilir ve cevresel degisikliklerin bitki popiilasyonlar1 ve insan toplumlar1 iizerindeki
etkilerini azaltabiliriz.
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