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Dereotu (Anethum graveolens L.), Apiaceae familyasına ait önemli bir aromatik ve tıbbi bitki olup; 

gıda, kozmetik ve farmakoloji alanlarında yaygın olarak kullanılmaktadır. Ekonomik ve farmakolojik 

açıdan önemli bir tür olmasına rağmen, dereotunun abiyotik stres koşullarına verdiği moleküler yanıtlar 

üzerine yapılan çalışmalar oldukça sınırlıdır. Özellikle soğuk stresine karşı gelişen fizyolojik ve genetik 

mekanizmaları yeterince araştırılmamış olup, dereotunda transkriptom düzeyinde gerçekleştirilen 

çalışmaların sayısı oldukça azdır. Bu nedenle, dereotu bitkisinde soğuk stresine bağlı transkriptomik 

değişimlerin belirlenmesi amacıyla mevcut araştırma gerçekleştirilmiştir. Bu kapsamda dereotu kısa okuma 

platformları kullanılarak sekanslanmış ve elde edilen transkriptom verileri biyoinformatik analizlerle 

değerlendirilmiştir. Deseq2 aracılığıyla diferansiyel ekspresyonu değişen genler tespit edilmiştir. Soğuk 

stres koşullarında farklı ifade edilen genlerin tanımlanması amacıyla BLAST analizleri uygulanmış, 

genlerin biyolojik süreçleri, moleküler fonksiyonları ve hücresel bileşenleri Gen Ontolojisi (GO) analizleri 

ile incelenmiştir. Ayrıca metabolik yollar ve stres yanıt mekanizmalarının belirlenmesi için KEGG yolak 

analizlerinden yararlanılmıştır. GMATA yazılımı kullanılarak transkriptom verilerinden basit tekrar dizileri 

(SSR) belirlenmiş ve SSR primer tasarımları gerçekleştirilmiştir. Elde edilen sonuçların, dereotunda soğuk 

strese karşı gelişen moleküler savunma mekanizmalarının anlaşılmasına, gelecekte abiyotik stres 

toleransına yönelik genetik, moleküler ve markör destekli ıslah çalışmalarına katkı sağlaması 

hedeflenmektedir. 

 

. 

Anahtar Kelimeler: Abiyotik Stres, Biyoinformatik, Dereotu, Soğuk Stresi, SSR, 

Transkriptom Analizi 
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Dill (Anethum graveolens L.) is an important aromatic and medicinal plant belonging to the 

Apiaceae family, widely used in food, cosmetics, and pharmacology. Despite its economic and 

pharmacological importance, studies on the molecular responses of dill to abiotic stress conditions are quite 

limited. In particular, the physiological and genetic mechanisms that develop in response to cold stress have 

not been sufficiently investigated, and the number of studies conducted at the transcriptome level in dill is 

quite small. Therefore, this research was conducted to determine the transcriptomic changes in dill plants 

due to cold stress. In this context, dill was sequenced using short-read platforms, and the obtained 

transcriptome data were evaluated using bioinformatics analyses. Genes with altered differential expression 

were identified via Deseq2. BLAST analyses were applied to identify genes with differential expression 

under cold stress conditions, and the biological processes, molecular functions, and cellular components of 

the genes were examined using Gene Ontology (GO) analyses. Furthermore, KEGG pathway analyses were 

used to determine metabolic pathways and stress response mechanisms. Simple repeat sequences (SSRs) 

were identified from transcriptome data using GMATA software, and SSR primer designs were performed. 

The aim is for these results to contribute to understanding the molecular defense mechanisms that develop 

against cold stress in dill, and to future genetic, molecular, and marker-assisted breeding studies aimed at 

abiotic stress tolerance. 
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1. GİRİŞ 

 

Gıda güvenliği ve üretimi için en büyük risk faktörlerinden birisi her yıl etkileri 

daha belirgin hale gelen iklim değişiklikleridir. Genetik çeşitliliği azaltan, ürünlerin 

verimini düşüren dolayısıyla da ekonomi ve gıdaya ulaşım açısından zorluklara neden 

olan bu değişiklikler için önlem alınması gerekmektedir. Çünkü genetik çeşitliliğin 

azalmasıyla birlikte bitkilerin karşılaştığı abiyotik streslere karşı uyum yetenekleri de 

azalmaktadır. Bu stres faktörleri arasında özellikle soğuk stresi, bitkilerin büyüme, 

gelişme ve coğrafi dağılımını sınırlayan en önemli çevresel faktörlerden biridir. Soğuk 

stresi; hücre zarı akışkanlığının bozulması, reaktif oksijen türlerinin (ROS) birikmesi ve 

metabolik dengesizlikler gibi pek çok olumsuzluğa yol açarak bitki gelişimini olumsuz 

etkilemektedir. Bu nedenle bitkilerin abiyotik streslere maruz kaldığında verdiği 

cevapları anlamlandırmak moleküler açıdan oldukça önemlidir.  

Yeni nesil dizileme teknolojileri ile yapılan transkriptomik analizler (RNA-seq), 

bitkilerin stres anında verdikleri toplam mRNA yanıtını (transkriptom) ortaya koyarak, 

adaptasyon mekanizmalarının moleküler düzeyde açıklanmasına katkı sağlamaktadır. 

Aromatik ve tıbbi bitkiler arasında önemli bir yere sahip olan dereotu (Anethum 

graveolens L.), hem gıda endüstrisinde hem de farmakolojik alanlarda yaygın olarak 

kullanılmaktadır. Ancak, dereotunun özellikle erken gelişim dönemlerinde maruz 

kaldığı soğuk stresi, ürün kalitesini ve toplam verimini ciddi oranda düşürmektedir. 

Buna rağmen, dereotunda soğuk stresine karşı gelişen moleküler yanıt mekanizmaları 

halen tam olarak açıklığa kavuşturulamamıştır.  

Yapılan tez çalışması kapsamında, dereotu transkriptomu RNA-seq teknolojisi 

kullanılarak sekanslanmış ve elde edilen veriler üzerinden diferansiyel gen ekspresyon 

analizleri gerçekleştirilmiştir. Bu genlerin biyolojik rollerini ortaya koymak amacıyla 

BLAST tabanlı homoloji analizi, Gen Ontolojisi (GO) ve KEGG analizleri yapılarak 

fonksiyonel anotasyonları yapılmıştır. Bunun yanı sıra, elde edilen transkriptom verileri 

üzerinde GMATA yazılımı kullanılarak SSR bölgeleri belirlenmiş ve bu bölgelerden 

potansiyel moleküler markör tasarımı gerçekleştirilmiştir.  

Bu tez çalışması, dereotunun soğuk stresine verdiği moleküler yanıtların ilk kez 

kapsamlı bir şekilde ortaya konulması, stres tolerans mekanizmalarının anlaşılması, 

verim ve kalite kayıplarının azaltılmasına yönelik stratejilerin geliştirilmesine katkı 

sağlanması amacıyla yürütülmüştür. Ayrıca, elde edilen SSR bölgeleri üzerinden 

moleküler markör geliştirilerek, dereotunda genetik çeşitliliğin ortaya konulması ve 



 

 

2 

ileride yürütülecek ıslah çalışmalarına moleküler düzeyde katkı sağlanması 

amaçlanmıştır. 

Literatürde dereotunun soğuk stresine yönelik transkriptomik çalışmaların son 

derece sınırlı olması, bu tez çalışmasının özgün değerini ve önemini artırmaktadır. Elde 

edilen verilerin, bitkide stres kaynaklı verim ve kalite kayıplarının azaltılmasına yönelik 

stratejilerin geliştirilmesinde kullanılabilir nitelikte olması beklenmektedir. Ayrıca, bu 

çalışma kapsamında geliştirilen SSR belirteçleri dereotunda genetik çeşitliliğin ortaya 

konulmasına olanak sağlayarak, gelecekte yürütülecek ıslah çalışmalarına önemli bir 

moleküler altyapı sunmaktadır. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

3 

2. KAYNAK ARAŞTIRMASI 

2.1. Dereotu (Anethum graveolens L.) 

Dereotu (Anethum graveolens L.), maydanozgiller (Apiaceae/ Umbelliferae) 

familyasına ait bir baharat bitkisi olup tipik bir dış çaprazlama türüdür ve diploid (2n=22) 

kromozom yapısına sahiptir  (Amiri ve Joharchi, 2016; Ayhan ve Özel, 2017; Mandavia 

ve Tomar, 2019). Tek ya da iki yılda bir, otsu, tohumla çoğaltılan bu bitki Anethum 

cinsinin tek türüdür (Kadoglidou vd., 2023). A. graveolens’in genom büyüklüğü, 

kromozom düzeyinde gerçekleştirilen çalışma sonucunda 1.17 GB olarak belirtilmiştir 

(Y.-H. Wang vd., 2026). Dereotunun tohum, bitki ve çiçek yapıları Şekil 2.1’de 

gösterilmektedir. 

Anavatanının Asya’nın batısı ve Avrupa’nın güneyi olduğu (Ayhan ve Özel, 

2017), çok eski çağlardan beri yetiştirildiği bilinmektedir (Bailer vd., 2001). Aynı 

zamanda akdeniz bölgesinde de doğal olarak yetiştiği belirtilmiştir. Ancak günümüzde 

hemen hemen tüm Avrupa, Amerika Birleşik Devletleri ve Akdeniz ülkeleri de dahil 

birçok ülkede yetiştirildiği bilinmektedir (Yaldiz vd., 2018). 

A. graveolens’in sindirim hastalıkları, mide ağrısı, solunum problemleri, 

laktasyon yetmezliği, kolestrolün ve glikozun azaltılması gibi durumlarda kullanılması 

geleneksel bitkisel tıpta tavsiye edilmektedir (Goodarzi vd., 2016; Jalili vd., 2021). 

Günümüzde dereotunun hipolipidemik, antikanser, antidiyabetik, antispazmodik, 

antimikrobiyal, antifungal, antienflamatuar, antioksidan ajan ve kısırlığı önleyici 

farmakolojik etkileri olduğunu gösteren birçok çalışma vardır (Chahal vd., 2017; Jalili 

vd., 2021). Ayrıca hazımsızlık ve şişkinlik giderici, süt salgısını uyarıcı ve analjezik ajan 

olarak kullanıldığı da belirtilmiştir (Manzuoerh vd., 2019). 

Şekil 2.1. a. Tohumlar b. Bitki c. Çiçek (Shekhawat ve Jana, 2010) 
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Dereotu taze olarak tüketilmesinin yanı sıra tohumları baharat olarak, kurutulmuş 

yaprakları ise çeşni ve çay olarak tüketilmektedir (Shekhawat ve Jana, 2010). Tohumları 

salatalık turşusunu tatlandırmak amacıyla turşu sanayisinde yaygın olarak tercih 

edilmektedir. Gıda endüstrisinde sebzeleri, ekmekleri, hamur işlerini, çorbaları, salata ve 

sosları da tatlandırmak ve baharatlamak için kullanılmaktadır. Bunu yanı sıra olgun 

tohumları parfümeri ve sabun yapımında, dereotu tohumu yağından elde edilen oleoresin 

ise sınırlı ticari öneme sahip infüzyon, tentür ve sıvı ekstraktlarında kullanılmaktadır 

(Small, 2006). Kısacası dereotu gıda, kozmetik, sağlık ve tıbbi amaçlarla kullanıldığından 

dolayı ticari olarak ve besin değeri açısından oldukça önemlidir (Devecı̇, 2022; Taddeo 

vd., 2017). 

2.1.1. Dereotunun sınıflandırılması 

Dereotu, Apiaceae (Umbelliferae) familyasına ait tıbbi ve aromatik bir bitkidir 

(Ninou vd., 2017). Ailenin diğer üyeleri; frenk maydanozu, melekotu, kereviz, kimyon, 

kişniş, rezene, galbanum ve anasondur. Bu ailedeki bitkilerin sahip olduğu karakteristik 

keskin-aromatik koku genellikle içerdikleri uçucu yağ veya oleoresinden 

kaynaklanmaktadır (Amiri ve Joharchi, 2016). Çizelge 2.1’de dereotunun 

sınıflandırılması ayrıntılı şekilde gösterilmektedir. 

 

Çizelge 2.1. Anethum graveolens L. Sistematiği (Chahal vd., 2017) 

Taksonomik Seviye Sınıflandırma 

Domain 

Alem 

Eukaryota (Ökaryotlar) 

Plantae 

Bölüm Magnoliophyta 

Sınıf 

Takım 

Magnoliopsida 

Apiales 

Familya Apiaceae 

Cins  Anethum 

Tür Anethum graveolens L. 
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2.1.2. Biyoaktif bileşenler ve besin öğeleri 

Dereotu yaprakları, uçucu yağ, yağ asitleri, vitamin, mineral, protein ve lif içeren 

önemli bir bitkidir (Devecı̇, 2022). Bitkinin yaprak ekstraktlarında 39’u birincil, 2’si 

ikincil olmak üzere toplam 41 metabolit tespit edilmiştir (Thanuma vd., 2025). 

Dereotunda %36 karbonhidrat, %15,7 protein, %14,8 lif, %9,8 kül ve %8,4 nem 

bulunmaktadır (Altameme vd., 2017; Devecı̇, 2022). Aynı zamanda fenolik asitler 

(klorojenik asit, vanilik asit, siringik asit, kumarik asit, ferulik asit, benzoik asit), flavonol 

(kamferol, kuersetin ve rutin), flavon (apigenin, lutealin), flavanon (naringenin) gibi 

fenolik bileşikler, polifenoller, antioksidanlar, temel mineraller, folik asit, riboflavin, 

niasin, pantotenik asit, folat, A vitamini, C vitamini ve B6 vitamini içeren oldukça zengin 

bir kaynaktır (Fı̇ncan ve Çı̇ftcı̇, 2021; Kalangi vd., 2016).Dereotu eteri, karvon, limonen, 

apiol, trans-dihidrokarvon bitkide başlıca bileşenler olarak bulunurken gama-terpinen, m-

simen ve miristisin minör bileşenler olarak bulunmaktadır (Babri vd., 2012). A. 

graveolens uçucu yağında bulunan bileşenlerin kimyasal yapısı Şekil 2.2’de 

gösterilmektedir. 

 

Şekil 2.2. A. graveolens uçucu yağında bulunan bileşenlerin kimyasal yapısı (Chahal vd., 2017) 
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2.1.3. Farmakolojik aktiviteler 

Anethum graveolens (dereotu), sahip olduğu fitokimyasal bileşenler sayesinde çok 

yönlü farmakolojik özellikler göstermektedir. Dereotu, yalnızca besin olarak değil, aynı 

zamanda çeşitli biyolojik etkileri nedeniyle de dikkat çeken bitkiler arasında yer 

almaktadır. Bu kapsamda dereotunun farmakolojik özellikleri birçok farklı başlık altında 

incelenmektedir. 

2.1.3.1. Antioksidan etkisi 

Antioksidanlar, oksitleyici zincir reaksiyonlarının başlatılmasını ya da 

yayılmasını engelleyip lipitlerin ve diğer moleküllerin oksidasyonunu geciktiren veya 

engelleyen maddelerdir (Velioglu vd., 1998). Dereotu esansiyel yağlarının ve aseton 

ekstraktlarının antioksidan aktivitesinin çeşitli testlerle incelenmesi sonucu orta ve ileri 

düzeyde antioksidan aktivite gösterdiği belirtilmiştir (Singh vd., 2007). A. graveolens’in  

antioksidan aktivitesi daha çok fenolik bileşenlerden kaynaklanmakta olup serbest 

radikalleri absorbe etme ve etkisizleştirme, tekli ve üçlü oksijeni söndürme, peroksitleri 

ayrıştırma gibi önemli görevleri üstlenirler (Ozliman vd., 2021). 

Dereotu çiçeği, tohumu ve yapraklarının antioksidan aktivitesi heksan, etil asetat, 

su, aseton ve etanol ekstraktlarında tespit edilmiştir (Isbilir ve Sagiroglu, 2011; Shyu vd., 

2009). Bitkinin antioksidan aktivitesi değerlendirildiğinde tüm testlerde en yüksek 

antioksidan aktiviteyi çiçek ekstraktının gösterdiği saptanmıştır. Çiçek ekstraktları 

arasında en yüksekten en düşüğe doğru aktivite gösterenler ise sırasıyla etil asetat, etanol 

ve heksan ekstraktı olmuştur. Bu ekstrakttaki başlıca fenolik asit, flavonoid ve 

proantosiyanidler sırasıyla klorojenik asit, mirisetin, pentahidroksiflavan olarak 

belirtilmiş ve korelasyon analizi sonucu bu bileşenlerin miktarı ile antioksidan aktivite 

arasında pozitif korelasyon tespit edilmiştir (Shyu vd., 2009). Ayrıca antioksidan 

aktiviteler ile beş (piridoksal, indol-3-laktat, adenin, inozin, folat) metabolit arasında 

pozitif ilişki saptanmıştır. Buna karşın üç metabolit (β-hidroksibütirat, sellobiyoz, α-

glukoz) ise antioksidan aktivitelerle negatif ilişki sergilemiştir (Thanuma vd., 2025). A. 

graveolens tohumlarından izole edilen kuersetin ve izoharmentin flavonoidleri 

antioksidan aktiviteye ve serbest radikallerle mücadele edebilme yeteneğine sahiptir 

(Shekhawat ve Jana, 2010). 
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Albino ratlar ile yapılan bir çalışmada dereotu etanol ekstraktının ratlarda artan 

serum enzimlerinin ve antioksidan enzimlerin aktivitesini geri kazandırdığı belirtilmiştir 

(Tamilarasi vd., 2012).  

2.1.3.2. Antimikrobiyal etkisi 

A. graveolens’in sulu ekstraktları, Escherichia coli, Staphylococcus aureus, 

Pseudomonas aeruginosa, Salmonella typhimurium, Shigella flexneri ve Salmonella 

typhi ‘e karşı geniş spektrumlu antibakteriyel aktivite göstermektedir (Arora ve Kaur, 

2007). Ekstraksiyonun yüksek aktivitesi, polar fonksiyonel grup içeren aromatik 

çekirdeğe sahip dillapiyol ve anetol gibi ana bileşenlerin kimyasal yapısına 

dayandırılmaktadır (Shekhawat ve Jana, 2010). 

A. graveolens’in tüm bitki ve uçucu yağları E. coli, S.aureus, Staphylococcus 

epidermis, Enterococcus faecalis, Klebsiella pneumoniae ve P. Aeruginosa patojen 

bakterilerine karşı antibakteriyel açıdan aktiftir. Bitkinin tohum uçucu yağlarının gram-

pozitif (S. epidermis, E. feacalis) ve gram- negatif (P.aeruginosa) bakterilere karşı güçlü 

antibakteriyel aktivite gösterdiği belirtilmektedir. Ancak gram- negatif bakterilerin gram- 

pozitif bakterilere göre daha yüksek inhibisyon oranına sahip olduğu bildirilmektedir. Bu 

antibakteriyel aktivitedeki farklılık test edilen bakteri suşları, farklı konsantrasyonlar ve 

uçucu yağların ana bileşenleri ile ilgilidir (Ozliman vd., 2021).  

Ayrıca A. graveolens uçucu yağının gram-negatif (E coli, S. typhi ve S. 

Dysenteriae) ve gram pozitif (B. cereus, S. aureus, S. faecium) bakteriler üzerindeki 

antibakteriyel aktivitesinin konsantrasyona bağlı olarak artmakta olduğu ve bakteriler 

üzerinde tetrasikline göre daha düşük, kloramfenikole göre daha yüksek inhibitör etki 

gösterdiği de belirtilmektedir (Kaur vd., 2021). 

Dereotu yağının Yersinia enterocolitica’ya karşı güçlü antibakteriyel etki 

göstermesinin yanı sıra, Geotrichum candidum ve Rhodotorula glutinis’e karşı güçlü bir 

antifungal etki gösterdiği de bildirilmektedir (Elgayyar vd., 2001). Ayrıca bitkinin uçucu 

yağlarının Candida albicans, Penicillium islandicum ve Aspergillus flavus’a karşı 

antifungal açıdan aktif olduğu belirtilmektedir. D-limonen ve D-karvon’un Aspergillus 

niger, Saccharomyces cerevisiae ve Candida albicans’a karşı güçlü antifungal aktivite 

gösterdiği bildirilmektedir (Altameme vd., 2017). Dereotu yağı, Fusarium 

graminearum’a karşı %100 antifungal aktivite göstermekte ve Penicillium citrinum’un 

büyümesini kontrol etmektedir (Singh vd., 2005).  
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Dereotu esansiyel yağının başta E. Coli olmak üzere çeşitli mikroorganizmalara 

karşı yüksek antimikrobiyal aktivitesinin karvondan kaynaklandığı düşünülmektedir 

(Milenković vd., 2024; Stanojević vd., 2016). Ayrıca yapılan çalışmalar karvon ve 

limonen açısından zengin dereotu esansiyel yağlarının yüksek antimikrobiyal aktivite 

gösterdiğini bildirmektedir (Kaur vd., 2021). Bazı yazarlar ise antimikrobiyal aktiviteleri 

bu bitkideki furanokumarin bileşiğine atfetmektedir (Altameme vd., 2017). 

2.1.3.3. Antikanser ve antimutajenik etkisi 

A. graveolens’in potansiyel antikanser aktivitesi, çeşitli kanser hücre hatlarında 

ve hayvan kanser modellerinde araştırılmıştır. Bitkinin metanol ekstraktlarının insan mide 

kanseri (MK-1), insan rahim ağzı kanseri (HeLa) ve fare deri kanseri (B16F10) hücre 

hatlarında hücre çoğalmasını inhibe ettiği (Nokano vd.,1998), fare lösemi hücrelerine 

(L1210) karşı ise sitotoksik/antikanser aktivite sergilediği (Goun vd., 2002) bildirilmiştir. 

Dahası dereotunun metanolik ekstraktının meme (MCF-7), akciğer (A-549), rahim ağzı 

kanseri hücre hatlarında antikanser/sitotoksik potansiyel gösterdiği, özellikle MCF-7 

hücrelerinde oksidatif stresi artırarak ve kaspaz enzimlerini (kaspaz-3 ve 9) aktive ederek 

hücre ölümüne neden olduğu belirtilmiştir (Al-Oqail ve Farshori, 2021).  

Dereotu uçucu yağının insan kolon kanseri hücre hattında (Caco-2) sitotoksik 

etkisi olduğu (Sharopov vd., 2013), insan karaciğer kanseri hücre hattında (HepG2) ise 

hücre döngüsünü G2/M fazında durdurduğu ve apoptozu indüklediği gösterilmiştir (Al-

Sheddi vd., 2019). Yapılan araştırmalar A. graveolens’te bulunan apigenin, krizin, 

luteolin, mirisetin, naringenin, skutellarein gibi fitokimyasalların bazı hepatoprotektif 

etkiye sahip olmaları nedeniyle bitkinin karaciğer kanserine karşı bitkisel bir ilaç olarak 

kullanılabileceğini düşündürmektedir (Mohammed vd., 2018; Sathya ve Gopalakrishnan, 

2013). Bitkinin, insan yumurtalık kanseri hücre hattında DNA hasarı oluşturmadan 

sitotoksik etki gösterdiği bildirilmiştir (Ekin vd., 2024). 

A. graveolens yağının sitotoksik etkisinin büyük ihtimalle karvon ve limonen 

bileşiğinden kaynaklandığı düşünülmektedir. İnsan lösemi hücre hattında (HL-60) reaktif 

oksijen türlerinin (ROS) üretimini artıran ve mitokondri membran potansiyellerini 

düşürerek apoptozu indükleyen bileşenlerin D-limonen ve d- karvon olduğu bildirilmiştir 

(Sharopov vd., 2013). 
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2.1.3.4. Antidiyabetik etkisi 

Tip 2 diyabetli hastalar üzerinde yapılan klinik çalışmalar A. graveolens 

takviyesinin insülin duyarlılığını iyileştirdiği, toplam kolestrol ve LDL-C 

konsantrasyonlarında anlamlı bir düşüşe neden olduğu bildirmiştir (Mobasseri vd., 2014). 

Yapılan hayvan çalışmalarında ise, A. graveolens’in alloksan ile indüklenmiş diyabetik 

sıçan modellerinde kan glukoz seviyelerini önemli ölçüde düşürdüğü bildirilmiştir 

(Ahmady vd., 2005). Ayrıca dereotu yaprağı ekstraktının, dişi sıçanlarda kortikostreoid 

kaynaklı tip 2 diyabeti düzenlediği belirtilmiştir. Bu ekstraktın deksametazonun 

sıçanların karaciğerinde yaptığı değişiklikleri tersine çevirdiği; kan şekeri ve insülin 

seviyelerini dengelediği gözlemlenmiştir. Bu sonuçlar A. graveolens yaprak ekstraktının, 

herhangi bir hepatotoksik etki yaratmadan, özellikle steroid kaynaklı diyabet vakalarında 

diyabeti düzenleme potansiyeline sahip olduğunu göstermektedir (Panda, 2008).  

2.1.3.5. Antihiperlipidemik etkisi 

Diyabetik ve lipidemik sıçan modelleriyle yapılan iki farklı çalışmada, A. 

graveolens ekstraktlarının total kolestrol (TC), trigliserid (TG), düşük yoğunluklu 

lipoprotein (LDL), çok düşük yoğunluklu lipoprotein (VLDL) seviyelerini önemli ölçüde 

düşürdüğü ve yüksek yoğunluklu lipoprotein (HDL) seviyesini artırdığı gözlemlenmiştir 

(Ahmady vd., 2005; Yazdanparast ve Bahramikia, 2008). A.graveolens’in 

antihiperlipidemik etkisinin, kolestrolü düşürmede önemli bir rol oynayan d-limonen 

bileşeninden kaynaklanabileceği düşünülmektedir. Ayrıca dereotundaki polifenol, C 

vitamini ve karotenoidler gibi antioksidan bileşenlerin de bitkinin kan lipidini düşürme 

aktivitesine katkı sağlayabileceği belirtilmiştir (Sadeghi vd., 2022). 

2.1.3.6. Anti-inflamatuar, analjezik ve antispazmodik etkiler 

A. graveolens tohumunun hidroalkolik ekstraktının sıçanlarda iltihaplanma ve 

ağrıda önemli bir azalmaya neden olduğu bildirilmiştir (Valadi vd., 2010). Deretounun 

uçucu yağ ve ana bileşenlerinin anti-inflamatuar aktivitesinin, indüklenebilir nitrik oksit 

(NO) sentaz ekspresyonunu inhibe ederek NO aşırı üretimini önlemesinden 

kaynaklandığı belirtilmiştir. Bu etkide, ana bileşenlerden sabinen ön plana çıkmış ve en 

yüksek anti-inflamatuar aktiviteye sahip olduğu bildirilmiştir (Kazemi, 2015). Ayrıca 

dereotu meyvesinin hidroalkolik ekstraktının, sıçan ince bağırsaklarında güçlü 

antispazmodik aktivite sergilediği gözlemlenmiştir (Naseri ve Heidari, 2007). 
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2.1.3.7. Diğer farmakolojik etkiler 

A. graveolens üzerine yapılan çalışmalar, bitkinin uçucu yağları ve ekstraktlarının 

geniş bir biyolojik aktiviteye sahip olduğunu bildirmektedir. Bitkinin C. maculates, P. 

americana, M. domestica, T. castaneum ve T. confusum’a karşı insektisidal etkisi olduğu 

rapor edilmiştir (Babri vd., 2012; Ebadollahi vd., 2012; Khani, 2013). Bunun yanı sıra, 

hayvan çalışmalarında anti-stres ve bilişsel fonksiyonları destekleyici etkiler gösterdiği 

bildirilmektedir (Koppula ve Choi, 2011). 

Üreme sistemi üzerinde uterus kasılmalarını modüle edici (Zagami vd., 2012), 

gastrointestinal sistem üzerinde antiülser ve antisekretuar (Hosseinzadeh vd., 2002) 

etkiler gösterdiği vurgulanmaktadır. Ayrıca diüretik (Mahran vd., 1992) aktivite ve farklı 

fizyolojik sistemler üzerinde sahip olduğu düzenleyici etkiler de literatürde 

bulunmaktadır. 

2.1.3.8. Yan etkiler  

Yapılan klinik çalışmalar A. graveolens’in herhangi bir yan etkisini rapor 

etmemiştir (Kojuri vd., 2007; Mansouri vd., 2012; Mirhosseini vd., 2014; Rashidlamir 

vd., 2012). A. graveolens’in güvenli olduğu ancak nadir de olsa alerjik reaksiyon, kusma, 

ishal, ağız kaşıntısı, ürtiker, dil ve boğaz şişmesi gibi etkilere neden olabileceği 

bildirilmektedir (Al-Snafi, 2014).  

2.1.4. Üretimi ve ekonomik önemi 

A. graveolens’in de içinde bulunduğu apiaceae familyasına ait türlerin bolluğu 

açısından dünyadaki en önemli ilk üç ülke Çin, Türkiye ve İran’dır (Ajani vd., 2008). 

Dereotu, dünyada en fazla ticareti yapılan tıbbi ve aromatik bitkiler arasındadır. Hindistan 

ve Pakistan en önemli üreticileridir (Yaldiz vd., 2018). Avrupa’da dereotu tarımının daha 

çok uçucu yağ elde etmek amacıyla yapıldığı bildirilmiştir (Bezlı̇, 2020). Uçucu yağ 

açısından en çok üretildiği ülke  Macaristan iken (Small, 2006; Yaldiz vd., 2018) 

Almanya, Hollanda, Rusya, İsveç ve Güney Amerika’da da aynı amaçla kullanılmaktadır 

(Bezlı̇, 2020). Aynı zamanda dünyadaki yıllık uçucu yağ üretiminin %10-15’ini Kanada 

karşılamaktadır. Kalite açısından ise en çok Mısır, Fiji, Meksika, Hollanda, ABD, 

İngiltere, Macaristan ve Almanya’da üretilmektedir. Macaristan, ABD ve Bulgaristan (20 

ton) dereotundan esansiyel yağ üreten öncü ülkelerdendir (Small, 2006; Pulur, 2012; 

Yaldiz vd., 2018). 
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Ülkemizde ise en büyük dereotu ekim alanları Akdeniz Bölgesi’nde (4113 da), en 

küçük dereotu ekim alanları Güneydoğu Anadolu’da (10 da) bulunmaktadır. Akdeniz 

Bölgesi (4061 ton) ve Marmara Bölgesi (1639 ton) dereotu bitkilerinin başlıca üreticileri 

iken Ege (671 ton), İç Anadolu (495 ton) ve Karadeniz (314 ton) bölgeleri de en çok 

üreten bölgelerdendir. Doğu Anadolu (25 ton) ve Güneydoğu Anadolu (3 ton) ise en az 

üretim yapan bölgelerdir (Yaldiz vd., 2018). 

Türkiye’de en fazla dereotu üreticiliği yapan ilk 10 ilimiz sırasıyla Hatay, Bursa, 

Balıkesir, İzmir, Eskişehir, Ankara, Muğla, Tokat, Samsun ve Aydın’dır (Yaldiz vd., 

2018). Ülkemizde yıllara göre dereotu üretimi Çizelge 2.2’de gösterilmektedir. 

 

Çizelge 2.2. Ülkemizde yıllara göre dereotu üretimi (TÜİK) 

Üretim yılı Üretim miktarı (ton) 

2020 8,267 

2021 10,432 

2022 10,229 

2023 14,470 

2024 15,048 

2025 15,450 

 

Çizelge 2.2’de sunulan verilere göre Türkiye’deki dereotu üretim miktarı 2022 

yılındaki kısmi düşüş hariç tutulduğunda genel bir artış eğilimi sergilemiş ve üretim 

hacmi 2025 yılı itibarıyla 15.450 tona ulaşmıştır. 

2.1.5. Yetiştirilme şartları  

Dereotu ılık ve sıcak iklim bitkisidir (Devecı̇, 2022; Shekhawat ve Jana, 2010). 

Yetiştirirken tam güneş ve 6-26 °C arasında sıcaklık gereklidir. Ürün kalitesinin yüksek 

olması için uzun günlere ihtiyaç duyulmaktadır (Small, 2006). Çoğu sebzede görüldüğü 

gibi koşullar belirli sıcaklıkların altında olduğunda dereotunda hasar oluşmaktadır 

(Devecı̇, 2022; Shekhawat ve Jana, 2010). Bu nedenle soğuk bölgelerde ekimi örtü altında 

yapılmalıdır (Bezlı̇, 2020). İlkbahar ve sonbahar aylarında havalar ılıman olduğundan 

dolayı genelde tercihen açıkta yetiştirilmektedir. Nem oranı yüksek bölgeler dereotu 

yetiştiriciliği için daha uygun ortamlardır (Devecı̇, 2022; Shekhawat ve Jana, 2010).  

Dereotunun sıcak havaya maruz kalması bitkinin çiçek açmasına buna bağlı olarak 

da yaprak üretiminin azalmasına sebep olur. Bu nedenle kuru dönemlerde sulama 

yapılmalıdır. Ek su, fide aşamasından bitkilerin boyu neredeyse 60 cm yüksekliğe 

ulaşıncaya kadar üstten yağmurlama olarak verilmelidir. Sonrasında, havadaki su 
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damlacıklarının nemli tohum başlarında küf oluşma riskini artırmasından dolayı karık 

sulamasına geçilmelidir. Düşük nem, dolu, kuvvetli rüzgarlar ve sert yağmurlar gibi 

abiyotik streslerin çiçeklenme ve tohumlanma sırasında meydana gelmesi bitkiye zarar 

vermektedir (Small, 2006). 

Dereotu için genellikle besin maddeleri açısından zengin, iyi drene edilmiş gevşek 

topraklar ve tam güneş tercih edilmektedir. Toprak pH’ının 5.3-7.8 aralığında ve kireç 

bakımından zengin olması aroma ve eterik yağ açısından zengin dereotunun 

yetiştirilmesine olanak vermektedir (Devecı̇, 2022; Shekhawat ve Jana, 2010).  Ekim 

yapılmadan önce tarla iyi bir şekilde hazırlanmalı ve yabancı otlar temizlenmelidir. 

Tarlaya 3-5 ton arasında çiftlik gübresi atılarak derin sürüm yapılmalıdır (Bezlı̇, 2020). 

Azot ve fosforlu gübre seviyeleri yağ içeriğini ve toplam dereotu verimini etkilemektedir 

(Small, 2006). 

Dereotu tohumları 5-10 mm derinliğe ekilmelidir (Small, 2006). Sonrasında 

toprak nemini korumak ve tohumun toprakla temasını sağlamak amacıyla üzerine 

bastırılmalı ve sulama gerçekleştirilmelidir. Uygun koşullar altında 7-21 gün sonra 

tohumların çimlenerek filizlenmeye başladığı görülmektedir (Bezlı̇, 2020). Çimlenme 

için biraz ışık gereklidir ve en iyi sıcaklık 15-21°C arasındadır (Small, 2006). 

Bu bitki yetiştirilirken birçok sorunla karşı karşıya kalınmaktadır. Bunlardan biri 

bitkinin topraktan çıkışı esnasında karşılaştığı danaburnu ve toprak kurtlarıdır. Bir diğer 

ciddi sorun ise yabancı otlardır ve bu sorun yaygın olarak herbisit kullanılarak 

çözülmektedir. Ek olarak, dereotu ile kişniş birlikte ekildiğinde haşere kontrolünün 

sağlandığı bildirilmektedir (Devecı̇, 2022; Shekhawat ve Jana, 2010). 

2.2. Bitkilerde Abiyotik Stres Faktörleri  

Bitkinin metabolizmasını, büyümesini veya gelişimini olumsuz etkileyen ya da 

kısıtlayan her türlü elverişsiz koşul ya da madde ‘bitki stresi’ olarak tanımlanmaktadır 

(Lichtenthaler, 1996). Stres, gen ifadesinin değişmesi, hücresel metabolizmanın 

farklılaşması, büyüme hızının düşmesi, ürün veriminin azalması gibi çeşitli bitkisel 

tepkileri tetiklemektedir (Verma vd., 2013). Bitki stresi, temel olarak biyotik ve abiyotik 

faktörler olmak üzere iki ana kategoride incelenmektedir. Biyotik stresler arasında 

mikroorganizmalar, zararlılar ve yabani otlar gibi canlı organizmalar yer alırken; abiyotik 

stresler  arasında soğuk, sıcak, tuzluluk, kuraklık, sel, besin eksikliği ve ultraviyole 

https://link.springer.com/chapter/10.1007/978-3-319-59379-1_1#ref-CR38
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radyasyon dahil olmak üzere yüksek ve düşük ışık yoğunlukları gibi çevresel etmenler 

yer almaktadır (Francini ve Sebastiani, 2019; Kranner vd., 2010).  

Abiyotik stres, bitkilerin büyüme ve verim performansını doğrudan etkileyen 

morfolojik, fizyolojik ve biyokimyasal süreçlerde olumsuz bozulmalara yol açmaktadır. 

Bitkiler, abiyotik strese karşı moleküler, hücresel ve fizyolojik düzeyde çeşitli 

değişiklikler başlatarak strese tepki vermeyi ve uyum sağlamayı amaçlamaktadır. 

Özellikle kuraklık, tuzluluk, sıcaklık değişimleri ve besin yetersizliği gibi abiyotik stres 

faktörleri, bitkilerin su ve besin alımını sınırlandırarak büyüme süreçlerini ve mahsul 

verimliliğini olumsuz yönde etkilemektedir (Yadav vd., 2020). Abiyotik stres faktörleri 

Şekil 2.3’te gösterilmektedir. 

 

2.2.1. Soğuk stresi  

Soğuk stresi, bitki büyümesini durdurmak için gerekli olan optimum sıcaklığın 

altındaki aralık olarak tanımlanmaktadır. Bu stres; donma (<0 °C), soğutma (0-20 °C) ve 

alt optimum (büyüme sınırından optimuma) koşullar olmak üzere bitki yetiştiriciliği için 

yaygın olan üç sıcaklık bölgesi ile karakterize edilmektedir (Kazemi-Shahandashti ve 

Maali-Amiri, 2018; Soualiou ve ark., 2022; Zhu ve ark., 2007). Soğuk stresi bitkilerin 

büyümesini, gelişmesini, coğrafi dağılımını ve tarımsal verimliliğini sınırlamaktadır 

(Adhikari ve ark., 2022; Ritonga ve Chen, 2020; Zhu ve ark., 2007). Soğuk stresinin 

bitkilere karşı etkilerinin şiddeti birçok faktöre bağlıdır. Bunlar bitkinin türü, kökeni 

Şekil 2.3. Abiyotik stres faktörleri (Created with BioRender.com) 
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(ılıman/tropikal), organları (sürgün/kök), büyüme aşaması (vejetatif/üreme), stresin 

süresi ve diğer çevresel faktörlerdir (Soualiou ve ark., 2022). 

    Bitkinin üreme gelişimi sırasında soğuk stresine maruz kalması çiçek dökülmesi polen 

kısırlığı, polen tüpü bozulması, ovul düşmesi ve meyve setinin azalmasına sebebiyet 

vererek verimi düşürmektedir (Thakur ve ark., 2010). Soğuk stresi, su rejimini, mineral 

besin dağılımını, fotosentezi ve solunum hızını da değiştirmektedir. Klorofil yıkımına ve 

PSII’nin maksimum kuantum verimine neden olarak fotosentez gibi bazı hayati süreçleri 

olumsuz etkilemektedir. Ayrıca toplam çözünür protein içeriği birikimine, elektrolit 

sızıntısına, peroksidaz aktivitesine, protein bozulmasına ve ROS içeriğinin artmasına 

sebebiyet vermektedir. Tüm bu etkilerin sonucu olarak yaprak genişlemesi azalır, solma, 

kloroz, nekroz, zayıf çimlenme, sersemlemiş fide ve üreme organlarında hasarlar görülür 

(Ghassemi ve ark., 2021; Mahajan ve Tuteja, 2005). 

2.2.2. Yapılan çalışmalar 

Dar ve ark. yaptıkları çalışmada havuca soğuk stresi uygulayarak belirli genlerin 

ekspresyon seviyelerini incelemiştir. Siyah havuç ve mor kırmızı havuç tohumları 

sterilize edilerek 15 gün boyunca kuluçka makinesinde 28 °C’de çimlendirilmiştir. 

Çimlenen fideler 12 saat, 4 °C’de soğuk stresine tabi tutulmuştur. Aynı tohumların farklı 

bir grubu saksılarda kontrol şartları altında ekilmiştir.  Kontrollü büyüme koşullarında 

yetiştirilen on iki haftalık havuç genotiplerinden bir grup 24 saat 4 °C soğuk stresin maruz 

bırakılırken diğer gruba stres uygulanmamıştır. Yapılan qRT-PCR sonuçlarında MYB-6 

geninin gen ekspresyonunun GAPDH’a göre stres uygulanmayan genotiplere kıyasla 

soğuk stresi uygulanan gruplarda istatiksel olarak anlamlı derecede yüksek olduğu 

görülmüştür. LDOX-1 geninin ekspresyon seviyelerinin soğuk stresi uygulanan bitkilere 

kıyasla stres uygulanmayan bitkilerde daha düşük olduğu bulunmuştur. Yapılan çalışma 

neticesinde araştırmacılar, antosiyanin biyosentetik yol genlerinin (MYB6 ve LDOX-1) 12 

saat 4°C soğuk stresinde tüm genotiplerde ekspresyon seviyelerini önemli ölçüde 

artırdığını göstererek  bu iki genin antosiyaninlerin biyosentezinde aktif rol oynadığı 

sonucuna varmasına neden olmuştur (Dar vd., 2022). 

Li ve ark. yaptıkları çalışmada dereotu ile aynı familyadan olan maydanozu çeşitli 

abiyotik streslere maruz bırakarak sekiz aday geni (elF-4α, SAND, UBC, TIP41, GAPDH, 

ACTIN, EF-1α, TUB) incelemişlerdir. Bu çalışmada kıvırcık maydanoz tohumları uygun 

ışık yoğunluğunda, 16 °C’de 8 saat gece ve 25 °C’de 16 gündüz kontrollü büyüme 
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odasında plastik saksılarda yetiştirilmiştir. 8 haftanın sonunda sağlıklı fideler çeşitli stres 

uygulamalarında kullanılmıştır. Soğuk ve sıcak stresleri için fideler 4 °C ve 38 °C’deki 

büyüme odalarında 2 saat tutulmuştur. Sonrasında geNorm, NormFinder, Bestkeeper ve 

RefFinder yazılımları kullanılarak sekiz aday referans genin stabilitesini analiz 

etmişlerdir. Soğuk stresinde en stabil genler geNorm analizleri sonucu GAPDH ve elF-

4α, Normfinder’a göre elF-4α ve TUB olarak belirlenmiştir. BestKeeper analiz sonucuna 

göre ise yine elF-4α soğuk stresinde en kararlı gen iken RefFinder analizi sonuçlarında 

abiyotik streslerde en kararlı genler EF-1α ve TUB aday genleri olarak bulunmuştur. 

Böylece araştırmacılar çalışmalarının neticesinde EF-1α ve TUB genlerini abiyotik 

stresler altında en uygun genler olabileceğini ve çalışmada uygulanan tüm koşullar altında 

kullanılabileceğini belirtmişlerdir (M.-Y. Li vd., 2016). 

Duan ve ark. kerevizde NAC transkripsiyon faktörlerini genom çapında analiz 

etmek ve çeşitli abiyotik streslere yanıtlarını incelemek amacıyla bir çalışma 

gerçekleştirmişlerdir. Bazı NAC TF genlerinin ekspresyon seviyeleri yaralanma, soğuk, 

susuzluk ve şok gibi abiyotik streslerden etkilendiği için kerevizde farklı stres koşulları 

altında NAC’ın tepkisini incelemek amacıyla stres ve gelişim aşamasıyla ilişkili 

olabileceğini düşündükleri on dokuz aday geni seçmişlerdir. Kereviz tohumları 

çimlendirilip yapay iklim odasında uygun ışık yoğunluğu kullanılarak %75 bağıl nem ile 

16 saat gündüz 25 °C’de, 8 saat gece 16°C’de yetiştirildikten sonra çeşitli streslere maruz 

bırakılmıştır. Soğuk stresine maruz bırakmak için 4 °C’deki büyüme odasına yerleştirilip 

kontrol ve stres gruplarının yaprakları, yaprak sapları ve kökleri toplanmıştır. Ardından 

bitkinin tepesindeki üçüncü ve dördüncü yapraklar 1,2,4,8 ve 24 saatlik muamelede 

toplanmıştır. Soğuk stresine uzun süre maruz kalan kerevizlerde AgNAC5, AgNAC47, 

AgNAC54, AgNAC63 ve AgNAC87 genlerinin ekspresyon seviyeleri ilk aşamada artmış, 

4. saatte ise zirve yapmıştır. Daha sonra ekspresyon düzeyleri hemen azalmış ve soğuk 

stresinin geç aşamasında artmıştır. AgNAC92 geninin ekspresyon seviyesi 8. saatte artmış 

ve kontrol grubundan 74,13 kat daha yüksek çıkmıştır. AgNAC82, AgNAC87 ve 

AgNAC111’ in 4. saatteki ekspresyon seviyeleri ise oldukça yüksek çıkmıştır (Duan vd., 

2020). 

Tian ve ark. yaptıkları çalışmada havuçtan dokuz aday referans gen (GAPDH, 

ACTIN, elF- 4α, PP2A, SAND, TIP41, UBQ, EF- 1α, TUB) klonlayarak bitkileri çeşitli 

abiyotik streslere ve hormon uyarılarına maruz bırakmıştır. Havuç tohumları uygun ışık 

yoğunluğu ve %60 bağıl nemde 25 °C’de 16 saat gündüz, 16 °C’de 8 saat gece yapay 

iklimlendirme odalarında yetiştirilmiştir. Ardından sekiz haftalık fidelere ışık inkübatörü 
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kullanılarak 2 saat boyunca 4 °C’de soğuk stresi uygulanmıştır. Daha sonra aday referans 

genlerin ekspresyon stabilitesini hesaplamak amacıyla geNorm, NormFinder ve 

BestKeeper yazılımlarını kullanmışlardır. Soğuk stresinde geNorm analizinde 

kullanılabilecek en kararlı iki gen ACTIN ve UBQ genleridir. NormFinder ve BestKeeper 

tarafından beşinci ve altıncı sıraya yerleştirilip tercih edilen referans genin ACTIN 

olabileceği düşünülmüştür. UBQ, NormFinder’da soğuk stresi altında en stabil referans 

gen olarak belirlenirken BestKeeper’da bir varyasyon göstermiştir. BestKeeper 

tarafından SAND en stabil gen olarak sıralanmıştır. Araştırmacılar bu sonuçlardan yola 

çıkarak, soğuk stresinde normalizasyon için referans genlerin en iyi kombinasyonunun 

ACTIN ya da GAPDH ile kombine edilmiş UBQ olabileceğini belirtmişlerdir. Ayrıca 

çalışmalarının tek bir genin tüm hücre tiplerinde, tüm deneysel koşullarda stabil bir 

şekilde eksprese edilemeyeceğini kanıtladığını söylemişlerdir (Tian vd., 2015). 

Chen ve ark. üç kereviz çeşidinden (Liuhe Huangxinqin, Jinnan Shiqin ve 

Ventura) Agmt2 genini klonlamış ve çeşitli abiyotik streslere (tuz, kuraklık, soğuk, sıcak) 

maruz bırakarak genin yanıtını incelemiştir. Her üç kerevizde kontrollü büyüme odasında 

25 °C’de 16 saat gündüz ve 16 °C’de 8 saat gece yetiştirilmiştir. Abiyotik stresler 

uygulanırken 2 aylık fideler kullanılmış ve 4 °C’ de soğuk stresine, 38°C’de sıcaklık 

stresine maruz bırakılmıştır. Genç yapraklı örnekler 0, 1, 2, 4, 8 ve 24. saatlerde 

toplanmıştır. Uygulanan abiyotik stresler, üç kereviz çeşidinde Agmt2 gen 

ekspresyonunda farklı sonuçlara sebebiyet vermiştir. Jinnan Shiqin’de Agmt2 geninin 

ekspresyon seviyesinin uygulanan tüm abiyotik streslerde azaldığı görülmüştür. Liuhe 

Huangxinqin’de Agmt2 geninin ekspresyon seviyesinin soğuk, tuz ve kuraklık 

streslerinde azaldığı tespit edilmiştir. Ventura’da ise Agmt2 geninin ekspresyon 

seviyesinin uygulanan tüm abiyotik streslerde indüklendiği gözlemlenmiştir. Bu çeşitteki 

Agmt2 geninin göreceli ekspresyon miktarları başlarda soğuk, sıcak ve kuraklık 

streslerinde 1 ve 2 saat sonra arttığı ve ardından azaldığı görülmüştür. 24 saat sonra Agmt2 

geninin tekrar arttığı tespit edilmiştir (Y.-Y. Chen vd., 2015). 

2.3. SSR (Basit Dizi Tekrarları) / Mikrosatellit Markörleri ve Önemi  

SSR markörleri, bitki genetiği ve ıslahında oldukça önemlidir ve yaygın olarak 

kullanılmaktadır. Bunun en büyük nedeni, yüksek değişkenlik, çok çeşitlilik, multi-alelik 

doğası, ko-dominant kalıtım, tekrarlanabilirlik, genomda fazla miktarda bulunma, geniş 
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genom kapsamı (mitokondri ve kloroplast genomları dahil) ve yüksek verimli 

genotiplendirme gibi avantajlı birçok özelliğe sahip olmasıdır (Parida ve ark., 2009).  

Prokaryot ve ökaryotlarda oldukça yaygın olan SSR’lar, 1-6 baz çifti uzunluğunda 

olup bir ya da birkaç bazın art arda tekrarlanmasıyla oluşmaktadır (Victoria ve ark., 

2011). SSR’lar hem kodlanan hem de kodlanmayan gen bölgelerinde nükleer genom 

boyunca dağılmış halde bulunmasının yanı sıra kloroplastik ve mitokondriyal genomlarda 

da bulunabilmektedir. SSR bölgelerindeki farklı tekrarların bir sonucu olarak yüksek 

uzunlukta polimorfizm oluşmaktadır. Bu sayede  PCR reaksiyonu kullanılarak kolay ve 

tekrarlanabilir olarak tespit edilebilmektedirler (Kalia ve ark., 2011). 

SSR markörününde içinde bulunduğu DNA temelli markörler, tohum 

koleksiyonları ve ıslah yapılan hatlardaki çeşitliliği tespit etmek amacıyla 

kullanılmaktadır (Varshney ve ark., 2006). SSR markörü yüksek verimli genotiplemeye 

müsaittir ve yabani türlerde genetik uzaklık temelinde çeşitlilik çalışmaları yapmada, 

kültüre alınan bitkilerin bağlantı haritalarını oluşturmada, gen akışı ve krossing-over 

oranını tahmin etmede, babalık ve parmak izi analizlerinde, yüksek çözünürlükleri genom 

haritalarının oluşturulmasında, genotipler arası akrabalık derecesini belirlemede ve 

evrimsel ilişkilerin kurulmasında kullanılan oldukça değerli bir markördür (Jonah ve ark., 

2011; Kalia ve ark., 2011). 

2.4. RNA Dizileme (RNA-Seq) 

Transkriptom, bir hücrenin belirli bir fizyolojik durum ya da gelişim aşamasındaki 

tüm transkriptlerinin ve miktarlarının tamamını ifade eder. Genomun işlevsel 

kapasitesinin yorumlanması, hücre ve dokuların moleküler bileşenlerinin belirlenmesi, 

gelişim ve hastalıkların aydınlatılması için transkriptomun anlaşılması kritik öneme 

sahiptir (Z. Wang vd., 2009). Bu bağlamda transkriptomik biliminin temel hedefi (Z. 

Wang vd., 2009): 

• mRNA'lar, ncRNA’lar ve sRNA’lar da dahil olmak üzere tüm transkript 

türlerini kapsayan bir katolog oluşturmak; 

• Genlerin transkripsiyonel yapısını; başlangıç bölgeleri, 5′ ve 3′ uçları, 

ekleme modelleri ve diğer post-transkripsiyonel modifikasyonları 

yönünden karakterize etmek; 

• Her transkriptin gelişim sırasında ve farklı koşullar altındaki değişen ifade 

seviyelerini belirlemektir.  
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Bu hedefler doğrultusunda, transkriptomu belirlemek ve ölçmek için hibritleme 

ve dizi tabanlı yaklaşımları da içeren çeşitli teknolojiler ortaya çıkmıştır (Z. Wang vd., 

2009). 

RNA-seq, yüksek verimli dizileme teknolojilerini kullanarak transkriptomun hem 

nicel hem de nitel olarak incelenmesine imkan veren modern bir dizileme yöntemidir (Z. 

Wang vd., 2009). Bu modern dizileme tabanlı yaklaşımları anlamak için, onların temelini 

oluşturan dizileme yaklaşımlarının bilinmesi gerekmektedir. 

Dizileme teknolojilerinin gelişimi, Sanger dizileme yöntemi ile başlamıştır 

(Metzker, 2010). Sanger ve Maxam-Gilbert tarafından geliştirilen dizileme yöntemleri 

‘birinci nesil’ dizileme yöntemleri olarak kabul edilmektedir (Mandlik vd., 2024). Sanger 

yöntemi, dideoksi nükleotidlerin (ddNTP’ler) zincir sonlandırıcı olarak kullanılarak farklı 

uzunluklardaki DNA parçalarının sentezlenmesi prensibine dayanmaktadır (Sanger vd., 

1977). Maxam- Gilbert yöntemi ise kimyasal parçalanmaya dayanan ve özellikle kısa 

DNA dizilerinde etkili sonuçlar veren bir dizileme yaklaşımıdır (Maxam ve Gilbert, 

1980). Ancak Maxam-Gilbert yöntemi, toksik ve radyoaktif kimyasallar kullanıldığı için 

tehlikeli kabul edilmektedir. Günümüzde Sanger yöntemine yapılan geliştirme ve 

iyileştirmelerden dolayı Sanger yöntemi Maxam-Gilbert yöntemine göre daha çok tercih 

edilmektedir. Sanger dizileme yöntemi, tekli ya da düşük verimli DNA dizileme için 

yaygın olarak kullanılmasına rağmen analiz hızını iyileştirmek zor olduğundan dolayı 

bitki genomları gibi karmaşık genomların dizilenmesinde kullanılamamaktadır. Ayrıca 

son derece pahalı ve zaman alıcı bir dizileme yöntemidir (Kchouk vd., 2017).  

Birinci nesil dizilemedeki bahsedilen sınırlamalar, yeni nesil sekanslama (NGS) 

olarak da bilinen ‘ikinci nesil’ dizileme teknolojilerinin ortaya çıkmasına yol açmıştır. 

NGS’ de Roche/454, Illumina, Ion torrent ve SOLİD platformları geliştirilmiştir. Tüm bu 

ikinci nesil dizileme platformlarının ortak özelliği DNA izolasyonu ve kütüphane 

hazırlığıdır (Mandlik vd., 2024). İkinci nesil dizileme teknolojileri milyonlarca kısa 

okumayı paralel olarak üretebilme, hızlı ve düşük maliyetli dizileme özelliklerine 

sahiptir. Ancak ikinci nesil dizileme teknolojileri işlem süresi ve maliyeti artıran PCR 

amplifikasyonu aşamasına ihtiyaç duymaktadır (Kchouk vd., 2017). Dahası, genomların 

karmaşık yapısı ve yüksek oranda uzun, tekrarlayan diziler ya da kopya sayısı 

varyasyonları içermesi NGS teknolojilerinin bu bölgeleri doğru şekilde tespit etmesini 

zorlaştırmaktadır. Dolayısıyla da kısa okumalar genom birleştirmeyi zor hale 

getirmektedir (Kchouk vd., 2017; Wiedmann ve Carroll, 2018). 
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İkinci nesil dizileme teknolojilerinin yol açtığı sorunların giderilmesi amacıyla, 

‘üçüncü nesil’ dizileme (TGS) teknolojileri ortaya çıkmıştır. Üçüncü nesil dizileme 

teknolojileri, PCR amplifikasyonuna ihtiyaç duymadığından dolayı daha hızlı ve düşük 

maliyetli bir yöntem sunmaktadır. Bu teknolojiler birkaç kilobaz uzunluğunda okumalar 

elde edebilmektedir. Uzun okuma özelliği sayesinde karmaşık genomların birleştirilmesi 

ve tekrarlayan bölgelerin daha doğru analiz edilmesi sağlanmaktadır (Kchouk vd., 2017; 

L. Liu vd., 2012). Dahası üçüncü nesil dizileme, sinyali gerçek zamanlı olarak yakalama 

ve nükleotid eklenmesinin enzimatik reaksiyon sırasında doğrudan izlenmesi imkanını 

sunmaktadır (L. Liu vd., 2012). TGS, ‘tek molekül gerçek zamanlı (SMRT)’ dizileme ve 

mevcut kısa okuma teknolojilerine dayanarak uzun okumalar oluşturan sentetik yaklaşım 

olmak üzere iki ana yaklaşım içermektedir. Pacific Biosciences (PacBio) SMRT dizileme 

yaklaşımını kullanırken, Oxford Nanopore Technologies nanopore tabanlı tek molekül 

dizileme yaklaşımı kullanmaktadır (Goodwin vd., 2016; Jain vd., 2016). TGS 

platformlarının en büyük sorunu, uzun okuma dizilemesi sırasında meydana gelen yüksek 

hata oranıdır. Ancak, 30 geçişten (30X kapsama) sonra birden fazla geçiş yoluyla 

dizileme kapsamı artırılarak bu hata oranı azaltılabilmektedir (Goodwin vd., 2016; 

Mandlik vd., 2024). 

RNA-seq çalışmalarında ilk olarak, izole edilen toplam RNA’nın kalite kontrolü 

yapılmalıdır. Bu bağlamda RNA bütünlüğünü gösteren RIN değerinin ≥8 olması 

önerilmektedir (Withanage vd., 2022). Ardından toplam RNA’nın büyük kısmını 

oluşturan rRNA’nın uzaklaştırılması gerekir. Ökaryotlarda bu amaçla poli(A) seçimi ile 

zenginleştirme ya da rRNA azaltma yöntemleri tercih edilmektedir. Poli(A) seçimi 

yüksek kaliteli ve bütünlüğü korunmuş RNA (yüksek RIN) gerektirmektedir. Bu durum 

genellikle bilinen ekzonlara düşen okumaların genel oranının daha yüksek olmasına 

olanak sağlamaktadır. Ancak bozulmuş veya sınırlı örneklerde rRNA azaltma daha uygun 

olmaktadır (Conesa vd., 2016). 

Poli(A) seçimi ya da rRNA uzaklaştırma işleminden sonra RNA örnekleri, 

dizileme platformlarının okuma uzunluğu sınırlamaları nedeniyle uygun boyut aralığında 

parçalara ayrılma işlemine tabi tutulmaktadır. RNA parçalama işlemi kimyasal, enzimatik 

ya da mekanik yöntemlerle gerçekleştirilebilmektedir. Bu süreçte transkript bölgelerinin 

temsilini etkileyebilecek teknik yanlılıklar oluşabilmektedir. İşlem sonunda elde edilen 

RNA parçaları cDNA sentezinde kullanılmaktadır (Hrdlickova vd., 2017). 

RNA-seq analizleri, DNA tabanlı dizileme yapan platformlarda gerçekleştirildiği 

için RNA’nın cDNA’ya dönüştürülmesi gerekmektedir (Hrdlickova vd., 2017). 
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Kütüphane hazırlığı, elde edilen cDNA dizileme verilerinin orijinal RNA popülasyonunu 

ne ölçüde temsil ettiğini belirlemesi nedeniyle RNA-seq’in kritik aşamalarından biridir 

(Marguerat ve Bähler, 2010). RNA-seq kütüphane protokollerinde, parçalanmış 

RNA’ların rastgele hekzamer primerlerle ters transkripsiyonu ya da tam uzunluktaki 

cDNA’nın parçalanması sonucu elde edilen uygun boyutlardaki cDNA’lar, 

amplifikasyon ve dizilemeden önce DNA adaptörlerine bağlanmaktadır. Ancak bu 

yaklaşım, elde edilen cDNA’nın hangi RNA ipliğine (sense/antisense) karşılık geldiği 

bilgisinin kaybolmasına neden olmaktadır. Dolayısıyla antisens transkriptlerin ve yeni 

RNA türlerinin tanımlanmasını zorlaştırmakta ve anlamlı RNA ekspresyonunun yanlış 

ölçülmesine neden olmaktadır. Bu sorunu çözmek amacıyla, transkript yönlülüğünü 

koruyan çeşitli iplikçik (strand)-spesifik kütüphane hazırlama yöntemleri geliştirilmiştir. 

Bu yöntemler adaptör ekleme (adaptör ligasyonu) ve etiketleme stratejileri aracılığıyla 

RNA’nın orijinal yön bilgisini korumaktadır (Hrdlickova vd., 2017). 

Adaptörler eklendikten sonra, dizileme platformlarının algılama sınırları 

sebebiyle cDNA’lar PCR ile çoğaltılmaktadır (klonal amplifikasyon). Ancak bu işlemin, 

cDNA özelliklerine bağlı olarak çoğaltma yanlılığı oluşturma ihtimali vardır. Bu sorunu 

azaltmak için PCR kopyalarını ayırt edebilen benzersiz moleküler etiketler (UMI’ler) 

geliştirilmiştir. Bu moleküler etiketler düşük RNA girdisi ve çok sayıda PCR döngüsüne 

ihtiyaç duyan dizilemelerde doğru analiz için gereklidir (Hrdlickova vd., 2017). Çoğaltma 

işleminin ardından cDNA kütüphanesi dizilemeye (sekanslama) hazır hale gelmektedir 

(Mandlik vd., 2024). RNA-Seq iş akışı Şekil 2.4’te gösterilmektedir. 
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Şekil 2.4. RNA-Seq iş akışı (Created with BioRender.com) 

2.5. Veri Analiz Basamakları  

Transkriptom analizinde elde edilen verilerin güvenilir ve anlamlı sonuçlar ortaya 

koyabilmesi için sistematik bir işleme sürecinden geçirilmesi gerekmektedir. Bu süreç, 

ham verilerin doğruluğunu sağlamayı, biyolojik yorumların tutarlılığını artırmayı ve 

analiz sonuçlarının bilimsel geçerliliğini desteklemeyi amaçlamaktadır. Şekil 2.5’te de 

novo (referanssız) transkriptom veri analiz basamakları ve kullanılan araçlar yer 

almaktadır. 

2.5.1. Kalite kontrolü ve ham veri filtreleme 

Sekanslama sonucu üretilen okumalar, transkriptom birleştirmenin temelini 

oluşturan ham verileri meydana getirir. Modern sekanslama yöntemlerinin hata oranları 

oldukça düşük olsa da, bu ham veriler belirli düzeyde hatalar içerebilir (Stoler ve 

Nekrutenko, 2021). Nitekim okumaların bolluğu, uzunluğu, zincir yönelimi (stranded-

ness), eşli olup olmaması (paired-ness), genel GC içeriği, k-mer bileşimi ve içerdiği 

hatalar gibi özellikleri; birleştirme kalitesini ve sonraki analiz süreçlerini doğrudan 

etkilemektedir. Dolayısıyla transkriptom birleştirme sürecinin ilk adımı, ham okuma 

verilerinin kalite kontrolünden geçirilmesidir (Raghavan vd., 2022). 
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Kalite kontrol sürecinin başlangıcında, ham okumaların yapısal kalitesi; 

sekanslama platformu tarafından oluşturulan parametreler ya da doğrudan ham 

okumalardan hesaplanan parametreler üzerinden değerlendirilmektedir (Trivedi vd., 

2014). Babraham Enstitüsü tarafından geliştirilen FastQC bu parametrelerin 

oluşturulmasında en çok tercih edilen araçlardan biridir. Galaxy platformu üzerinden 

erişilen sürümlerinde, ham dizileme verilerini değerlendirerek 10 analiz modülü içeren 

HTML formatında kapsamlı bir kalite kontrol raporu sunmaktadır Söz konusu modüller 

şunlardır (Andrews vd., 2010): 

• Temel İstatistikler: Dosya adı, türü, toplam okuma sayısı, okuma uzunluğu 

ve %GC içeriği gibi genel bilgiler içermektedir. 

• Baz Başına Dizi Kalitesi: Okumaların her bir baz pozisyondaki kalite 

skorlarını içermektedir. 

• Okuma Başına Kalite Skorları: Toplam okumaların ortalama kalite 

skorlarına göre dağılımını vermektedir. 

• Baz Başına Dizi İçeriği: Okumaların her bir pozisyonundaki dört bazın (A, 

T, G, C) yüzdesel oranlarını vermektedir. 

• Okuma Başına GC İçeriği: Okumaların GC oranını teorik normal dağılım 

eğrisi ile karşılaştırmaktadır. 

• Baz Başına N İçeriği: Okumalarda tahmin edilemeyen bazların (N) oranını 

tespit etmektedir. 

• Okuma Uzunluğu Dağılımı: Veri setindeki okumaların uzunluk 

aralıklarını listelemektedir. 

• Dizi Yineleme Seviyeleri: Birbirinin aynısı olan okumaların (duplike) 

oranını tespit etmektedir. 

• Aşırı Temsil Edilen Diziler: Veride normalden çok daha sık rastlanan 

spesifik dizilerin listesini içermektedir. 

• Adaptör İçeriği: Okumalardaki bilinen adaptör dizilerinin bulunma oranını 

göstermektedir. 

Bu modüller, verinin güvenilirliğini doğrulamak ve kütüphane hazırlık 

aşamasındaki olası teknik hataları tespit etmek amacıyla kullanılmaktadır. Bu sayede ileri 

analizlerin doğruluğuna ve güvenilirliğine önemli ölçüde katkı sağlanmaktadır (Andrews 

vd., 2010). FastQC’ye alternatif olarak; yüzlerce numunenin raporunu tek bir çıktıda 

birleştirerek karşılaştırmalı analize imkan tanıyan MultiQC (Ewels vd., 2016), kalite 
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kontrol ve trimleme işlemlerini yüksek hızda ve tek adımda gerçekleştiren fastp (S. Chen 

vd., 2018) ya da FastQC ile tam uyumlu sonuçlar üreten, daha düşük bellek kullanımı ve 

yüksek  işlem hızına sahip C++ tabanlı Falco (de Sena Brandine ve Smith, 2021) gibi 

modern yazılımlar önerilmektedir. 

Kalite kontrol raporlarının adaptör dizilerinin varlığını tespit etmesi durumunda 

bu dizilerin transkriptom birleştirme işleminden önce temizlenmesi gerekmektedir. Bu 

aşamada yaygın olarak kullanılan Trimmomatic, eşzamanlı işleme desteği sayesinde tek 

uçlu ve çift uçlu okumalarda verilerin kalite bazlı trimlenmesine ve adaptörlerin 

kaldırılmasına olanak tanımaktadır (Bolger vd., 2014). Araç, Kayan Pencere (SW) kalite 

filtrelemesi ve Maksimum Bilgi (MI) kalite filtrelemesi olmak üzere iki kalite işleme 

yöntemi sunmaktadır. Kayan pencere yöntemi, okumanın 5' ucundan başlayarak bir baz 

penceresini kaydırmakta ve ortalama kalite belirtilen eşiğin altına düştüğünde o noktadan 

itibaren bazları trimlemektedir. MI yöntemi ise sabit bir kalite eşiği uygulamak yerine, 

okuma boyunca ilerledikçe trimleme kriterlerinin kademeli olarak sıkılaştırıldığı daha 

dinamik bir yaklaşım sergilemektedir (Maran ve Davis G., 2022).  Trimmomatic’e 

alternatif olarak; adaptör dizilerinin hassas bir şekilde kaldırılmasında yaygın olarak 

tercih edilen Cutadapt (Martin, 2011) ya da kalite kontrol ve otomatik adaptör algılama 

süreçlerini birleştiren, Trim Glore araçları önerilmektedir. 

 

Şekil 2.5. De novo (referanssız) transkriptom veri analiz basamakları ve kullanılan araçlar 
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2.5.2. De novo transkriptom birleştirme 

RNA-seq okumaları, farklı transkriptlerin çeşitli bölgelerine karşılık gelen 

parçaların bir karışımından oluşmaktadır. Bu verilerde transkripsiyonel gürültü, dizileme 

hataları ve alternatif splicing’ten kaynaklanan transkript izoformları da yer almaktadır. 

Transkriptom birleştirme okumaların kökenini doğru bir şekilde belirleyerek özgün 

dizileri mümkün olduğunca doğru biçimde yeniden oluşturmayı amaçlar. Bu süreç, temel 

olarak okumalar (ya da bunların alt dizileri) arasındaki örtüşmelerin incelenmesi ve bu 

parçaların birleştirilerek daha uzun bitişik dizilere (kontigler) dönüştürülmesi esasına 

dayanmaktadır (Martin ve Wang, 2011; Raghavan vd., 2022). Bu doğrultuda, özellikle 

referans genomun bulunmadığı çalışmalarda Trinity (Grabherr vd., 2011) ve rnaSPAdes 

(Bushmanova vd., 2019) yaygın olarak tercih edilmektedir. 

2.5.2.1. Trinity  

Trinity, birbirini takip eden üç ana modül (Inchworm, Chrysalis ve Butterfly) 

kullanarak referans genom olmadan transkriptom birleştirme işlemini 

gerçekleştirmektedir. k-mer tabanlı yaklaşım kullanarak çalışan Inchworm, ham 

okumaları transkriptlerin benzersiz dizilerine dönüştürerek ilk aşamayı tamamlamaktadır. 

Ayrıca bu modül, özellikle birbirine benzeyen varyantlar arasından en iyi temsilciyi 

seçmektedir. Bir sonraki aşamada Chrysalis, alternatif splicing kaynaklı transkriptlerin 

bölümlerine ya da paralog genlerin benzersiz bölümlerine benzer kontigleri 

kümelemektedir. Ardından, her bir küme için varyantlar arasındaki örtüşmelerin 

karmaşıklığını yansıtan de Brujin grafiği oluşturmaktadır. Son aşamada ise Butterfly, bu 

grafiklerdeki okumaların ve okuma eşleşmelerinin izlediği yolları analiz ederek tüm olası 

transkript dizilerini rapor etmektedir. Bu sayede alternatif splicing kaynaklı izoformlar ve 

paralog genlerden köken alan transkriptler başarılı bir şekilde birbirinden ayırt 

edilebilmektedir (Grabherr vd., 2011). 

2.5.2.2. rnaSPAdes 

rnaSPAdes, temelde SPAdes genom birleştirme algoritmasına ait dört ana adımı 

(de Brujin grafiği oluşturma, grafik basitleştirme, okuma eşleme, exSPAnder modülünde 

tekrar çözünürlüğü ve iskele oluşturma) kullanarak referans genom olmadan transkriptom 

birleştirme yapabilmektedir. Fakat, grafik oluşturma ve okuma eşleşme süreçleri her ne 

kadar veri kümesinden bağımsız olsa da grafik basitleştirme ve tekrar çözünürlüğü 
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süreçleri genomik dizilerin özelliklerine bağlı olduğundan, bu aşamaların transkriptom 

verilerine doğrudan uygulanması sınırlı olabilmektedir. Bu sebeple rnaSPAdes; grafik 

basitleştirme ve tekrar çözünürlüğü aşamalarında içerdiği transkriptom odaklı algoritmik 

modifikasyonlar ile genomik birleştirme yaklaşımlarından ayrılmaktadır (Bushmanova 

vd., 2019).  

Söz konusu algoritmik modifikasyonlar, rnaSPAdes’e iki önemli avantaj 

sunmaktadır (Bushmanova vd., 2019): 

• Çoklu k-mer stratejisi sayesinde, farklı uzunluklardaki okuma örtüşmeleri 

değerlendirerek yüksek ifade edilen genlerin ve nadir transkriptlerin daha 

dengeli bir şekilde birleştirilmesine olanak tanımaktadır.  

• Grafik sadeleştirme yöntemleri, transkriptomdaki ifade düzeyleri 

arasındaki farklılıkları dikkate alarak özellikle birbirine çok benzeyen 

paralog genlerin ya da alternatif izoformların hatalı bir şekilde 

birleşmesini önlemeye çalışmaktadır. 

Bu nitelikleri nedeniyle rnaSPAdes, referans genom olmadan yapılan 

çalışmalarda tercih edilen temel araçlardan biridir. 

2.5.3. Transkriptom kalitesinin ve bütünlüğünün değerlendirilmesi 

RNA-seq verilerinin gürültülü yapısı ve kimerik birleşimler ya da parçalı 

kontigler gibi referanssız birleştirme sürecinde ortaya çıkabilecek hatalar nedeniyle, 

birleştirme kalitesinin değerlendirilmesi sonraki analizler için büyük önem taşımaktadır 

(Raghavan vd., 2022). Bu bağlamda, birleştirme içeriğini evrensel ve tek kopyalı ortolog 

genler üzerinden değerlendirmek en çok tercih edilen yaklaşımlardan biridir. Bu 

yaklaşımda BUSCO en yaygın kullanılan araçtır (Raghavan vd., 2022; Seppey vd., 2019). 

BUSCO, OrthoDB (Zdobnov vd., 2021) veri tabanındaki evrensel tek kopyalı 

ortolog gen setlerini referans olarak kullanmaktadır. BUSCO analizi, bu genlerin 

birleştirmede ne oranda tam, parçalı ya da eksik olduğunu belirlemektedir. Yüksek 

kaliteli bir birleşmede bu evrensel genlerin büyük bölümünün tam uzunlukta temsil 

edilmesi beklenmektedir. Ancak eksik ya da parçalı eşleşmelere rastlanması birleştirme 

kalitesinde sorun olabileceğini göstermektedir. Bu doğrultuda BUSCO, transkriptom ve 

genom birleştirmenin bütünlüğünü değerlendirmede standart ve güvenilir bir araç olarak 

görülmektedir (Raghavan vd., 2022; Seppey vd., 2019). 
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2.5.4. Transkript kümelemesi  

Referanssız (de novo) transkriptom birleştirme sürecinde genomdaki gerçek gen 

sayısından çok daha fazla dizi (kontig) üretilmesine sıkça rastlanmaktadır. Gen sayısı ve 

birleştirilen transkript sayısı arasındaki bu tutarsızlık, transkripsiyonun gürültülü ve 

yaygın bir süreç olmasından kaynaklanmakta, bunun sonucunda de novo birleştirilen 

kontiglerde, protein kodlayan transkriptler dışında transkripsiyonel hatalar, pre-

mRNA’lar ve ncRNA’lar da yer almaktadır. Dizi sayısının artmasının bir başka sebebi de 

alternatif splicing sonucu oluşan izoformlardır. Ancak, bu dizilerin tamamının korunması 

her zaman şart olmayıp, veriyi anlamlı ve yönetilebilir bir hale getirmek amacıyla, bu 

fazlalığın giderilmesi oldukça önemli bir adımdır. Bu amaçla CD-HIT gibi araçlar yaygın 

olarak tercih edilmektedir (Raghavan vd., 2022). 

CD-HIT, birleştirme sürecinde veri setlerinde ortaya çıkan dizi tekrarını azaltmayı 

ve dizi analizlerinin performansını iyileştirmeyi amaçlayan yüksek performanslı bir 

kümeleme algoritmasıdır. Algoritma, dizileri uzunluklarına göre sıralayarak her küme 

için genellikle en uzun diziyi ‘temsilci dizi’ olarak seçip diğer dizileri belirlenen benzerlik 

eşiklerine göre bu temsilcilere atayarak kümeleme işlemini gerçekleştirmektedir. k-mer 

tabanlı ‘kısa kelime filtrelemesi (short word filter)’ yaklaşımını kullanıp diziler arasındaki 

benzerliği tarayarak büyük veri setlerinin kısa sürede işlenmesini sağlamaktadır ve bu 

özelliği ile geleneksel hizalama yöntemlerinden ayrılmaktadır (Fu vd., 2012; W. Li ve 

Godzik, 2006). Bu özellikleri sayesinde CD-HIT, tranksriptom analizlerinde veri setinin 

sadeleştirilmesini sağlayarak sonraki analiz basamaklarının daha yönetilebilir ve tutarlı 

bir veri yapısında olmasına imkân tanımaktadır. 

2.5.5. Kodlayan bölge tahmini  

Referanssız transkriptom birleştirme sonucu elde edilen transkriptlere biyolojik 

anlam kazandırabilmek için açık okuma çerçevelerinin (ORF) tahmin edilmesine ve 

protein kodlama potansiyelinin belirlenmesine ihtiyaç duyulmaktadır. Bu aşamada 

TransDecoder en çok tercih edilen araçtır (Raghavan vd., 2022).  

TransDecoder, birleştirilmiş transkript verileri üzerinde çalışarak nükleotid 

bileşimi, açık okuma çerçevesi (ORF) uzunluğu ve isteğe bağlı olarak protein aileleri veri 

tabanı (Pfam) domain içeriğini değerlendirerek olası protein kodlayan bölgeleri tahmin 

etmektedir (Hass vd., 2013). Bu sayede, referans genom bilgisi bulunmayan 
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organizmalarda RNA-Seq verilerinden elde edilen transkriptlerden, fonksiyonel 

anotasyon analizlerinde kullanılabilecek olası protein dizileri elde edilebilmektedir. 

2.5.6. Diferansiyel gen ifadesi analizi  

RNA-seq yaklaşımının temel amaçlarından biri de değişen fizyolojik ya da 

çevresel koşullar karşısında gen ifadesinde meydana gelen değişimleri değerlendirmektir. 

Bu süreç, kontrol ve deney gruplarına maruz bırakılan bağımsız örneklerden RNA elde 

edilmesiyle yürütülmektedir. Ardından, dizilenmiş okumalar organizmanın referans 

genomuna haritalanarak iki grup arasındaki gen ifade farkları değerlendirilmektedir. 

Gerçekleştirilen bu yöntem diferansiyel ifade (DE) analizi olarak adlandırılmaktadır ve 

çeşitli koşullar altında genlerin aktivitelerini anlamamıza olanak tanımaktadır (Oshlack 

vd., 2010; Raghavan vd., 2022) Deseq2, edgeR ve limma bu alandaki temel paketler 

olarak kabul edilmektedir. Deseq2, diğer iki paketle kıyaslandığında daha az farklı ifade 

edilen gen tespit etmesiyle en  tutucu yaklaşımı sergilemektedir (Raghavan vd., 2022). 

Deseq2, RNA-seq sayım verilerini negatif binom dağılımını kullanarak 

modellemektedir. Ayrıca, genler arası bilgi paylaşımına dayanan Bayes temelli daraltma 

(shrinkage) yaklaşımını kullanarak dispersiyon ve log2Foldchange tahminlerini stabilize 

etmektedir. Bu sayede özellikle düşük sayımlı genlerde görülen yüksek varyansı azaltarak 

gen ifadesi farklarının daha güvenilir bir şekilde hesaplanmasını sağlamaktadır (Love vd., 

2014). 

Bu modelleme yaklaşımının sonucunda her gen için log2 kat değişimi, standart 

hata, test istatistiği, p-değeri ve düzeltilmiş p-değeri içeren istatistiksel çıktılar elde 

edilmektedir. Çıktılar, genlerin diferansiyel olarak ifade edilip edilmediğinin 

değerlendirilmesinde kullanılmaktadır (Love vd., 2014). Log2Foldchange değeri ise 

ifadesi artan genleri pozitif (+), azalan genleri negatif (-) olarak belirtip gen ifadesindeki 

değişimin yönünü göstermektedir (Raghavan vd., 2022). 

Analiz sonuçları PCA ve ısı haritası kullanılarak görselleştirilmektedir. Örnekler 

arasındaki benzerlikleri ve kümelenme yapılarını gösteren bu yöntemler verinin daha 

kolay anlaşılmasını sağlamaktadır (Yalamanchili vd., 2017). 

2.5.7. Fonksiyonel anotasyon 

Gen ya da protein hakkında biyolojik bilgileri toplama süreci fonksiyonel 

anotasyon olarak adlandırılmaktadır. Bu süreç ilgili moleküllerin alternatif adlarını, 
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moleküler işlevlerini, etkileşimlerini, hücre içi lokalizasyonlarını, fonksiyonel 

bölgelerini, sinyal peptitlerini, glikolizasyon ve bağlanma bölgelerini, düşük karmaşıklık 

bölgelerini, ekspresyon özelliklerini, biyolojik aktivitelerini ve organizma içindeki 

kimliklerini sistematik olarak belirlemeyi amaçlamaktadır (Mishra vd., 2022). 

2.5.7.1. Dizi benzerlik aramaları ve BLAST analizi  

Genom anotasyonunda homoloji tabanlı yöntemler önemli bir yere sahiptir 

(Mathe, 2002). Homoloji aktarımı da, transkriptom anotasyonunda en çok tercih edilen 

yaklaşımdır (Punta ve Ofran, 2008). Bu yaklaşımda, birleştirilmiş diziler sorgu olarak 

kullanılıp BLAST gibi araçlar aracılığıyla iyi anotasyon yapılmış referans veri 

tabanlarıyla karşılaştırılmaktadır (Pearson, 2013b). Özellikle işlevi belirlenmek istenen 

bir protein dizisi UniProtKB/Swiss-Prot (The UniProt Consortium, 2007) gibi güvenilir 

veri tabanlarındaki işlevi bilinen homolog dizilerle hizalanmaktadır (Punta ve Ofran, 

2008). Ardından, elde edilen eşleşmelere göre dizilere kimlik ve fonksiyon atanmaktadır. 

En uygun eşleşme genellikle E-değerine göre seçilmektedir. E-değerlerinin düşük olması 

benzerliğin tesadüf olmadığını ve olası homolojik ilişkiyi göstermektedir (Pearson, 

2013a; Punta ve Ofran, 2008). Anotasyon nükleotit ya da protein dizileri üzerinden 

yapılabilmektedir. Ancak proteinler daha korunmuş ve fonksiyonel olarak daha anlamlı 

olduklarından dolayı daha hassas ve hızlı arama imkânı sunmaktadır. Bu sebeple, 

genellikle protein düzeyinde analiz tercih edilmektedir (Raghavan vd., 2022). 

2.5.7.2. Gen ontolojisi (GO) 

Gen Ontolojisi (GO), genlerin ve gen ürünlerinin fonksiyonlarını tanımlayan 

kapsamlı bir bilgi tabanıdır. GO anotasyonları farklı türleri kapsamaktadır ancak mevcut 

bilgi çoğunlukla model organizmalardan elde edilen deneysel veriler üzerine kuruludur. 

GO bilgi tabanı; GO ontolojisi, kanıt temelli GO anotasyonları ve biyolojik süreçleri 

modelleyen GO-CAM olmak üzere üç bileşenden meydana gelmektedir. Bileşenler, yeni 

bilimsel bilgilere bağlı olarak sürekli güncellenmekte, genişletilmekte ve kalite kontrol 

süreçlerinden geçmektedir (The Gene Ontology Consortium vd., 2023). 

GO gen fonksiyonlarını üç ana başlıkta sınıflandırmaktadır. Bir gen ürününün; 

katıldığı biyolojik süreçleri biyolojik proses (BP), moleküler seviyede gerçekleştirdiği 

faaliyetleri moleküler fonksiyon (MF) ve hücre içindeki lokasyonunu hücresel bileşen 

(CC) ile tanımlamaktadır (The Gene Ontology Consortium vd., 2023). Bu aşama, çoklu 
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gen fizyolojisinin aydınlatılmasında ve dizi grupları arasındaki fonksiyonel farklılıkların 

değerlendirilmesinde önemli bir rol oynamaktadır (Mishra vd., 2022). 

2.5.7.3. KEGG yolak analizi  

KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) veritabanı, genleri ve 

proteinleri hücresel süreçler ve metabolik yollar içinde anlamlandırmak amacıyla 

geliştirilmiştir (Kanehisa ve Goto, 2000). Bu veri tabanı metabolik yolaklar, sinyal iletim 

ağları ve hücresel süreçler arasındaki etkileşimleri göstermektedir (Mishra vd., 2022). 

KEGG; PATHWAY (yolak haritaları), GENES (gen katalogları) ve BRITE 

(fonksiyonel sınıflandırma) gibi temel bileşenlerden oluşmakta ve KEGG Orthology 

(KO) sistemi ile bu bileşenleri birbirine bağlamaktadır (Kanehisa vd., 2017). GENES veri 

tabanı farklı organizmalara ait tanımlanmış genleri ve genom içeriklerini sağlamaktadır. 

PATHWAY veri tabanı ise bu gen ürünlerinin metabolik, düzenleyici ve hastalıkla ilişkili 

ağlar içindeki etkileşimlerini göstermektedir. Genlerin ve proteinlerin moleküler 

fonksiyonları KO sistemi ile ortolog gruplar halinde tanımlanarak KO veritabanında 

saklanmaktadır. KEGG’in bu işlevleri sayesinde belirli koşullar altında genlerin yer aldığı 

biyolojik yolaklar ve ilişkili olduğu metabolik yollar belirlenerek genomun daha iyi 

anlaşılmasına imkan verilmektedir (Kanehisa vd., 2016, 2017). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1. Dereotu Bitkisinin Yetiştirilmesi ve Stres Uygulaması 

Çalışmada kullanılan dereotu bitkisi Selçuk Üniversitesi Bahçe Bitkileri 

Bölümü’nden temin edilmiştir. Dereotu tohumları çimlendikten sonra, kontrollü büyüme 

kabininde yetiştirilmeye başlanmıştır. Bitkiler, 27 °C gün ve 19 °C gece sıcaklığında, 

%75 nem ve 12 saatlik ışık periyodunda büyütülmüştür. Gerçek üç yaprak aşamasına 

ulaşan bitkiler kontrol ve stres grubu olarak ikiye ayrılmıştır. 

 Stres grubu bitkilere, gerçek yaprak oluşumundan 40 gün sonra 4 °C'de gün ve 

gece sıcaklığı koşullarında, 12 saatlik ışık periyodunda iki gün boyunca soğuk stresi 

uygulanmıştır. Soğuk stresine maruz bırakılan bitkiler ile kontrol grubundan RNA 

izolasyonu yapılmak üzere üç biyolojik tekrar ve iki teknik tekrar olacak şekilde örnekler 

toplanmıştır. 

3.2. Total RNA İzolasyonu 

RNA izolasyonu, Quick-RNA Plant Miniprep kiti kullanılarak üretici firmanın 

protokolüne uygun şekilde gerçekleştirilmiştir. İzolasyon sürecinde izlenen adımlar 

aşağıda verilmiştir. 

Analiz öncesinde hazırlık aşaması olarak, RNA Wash Buffer (konsantre) içerisine 

96 ml %100 etanol eklenmiştir. Tüm santrifüj işlemleri oda sıcaklığında ve 10,000-16,000 

x g kuvvetinde 30 saniye süreyle yapılmıştır. 

İzolasyon aşamasında, yaklaşık 150 mg ağırlığındaki taze yaprak dokusu ZR 

BashingBead Lysis tüpüne aktarılarak üzerine 800 μl RNA Lysis Buffer eklenmiş ve 

örnekler parçalanmıştır. Doku kalıntılarının çöktürülmesi amacıyla tüp 1 dakika santrifüj 

edildikten sonra elde edilen berrak üst sıvı (süpernatant) Zymo-Spin™ IIICG kolonuna 

aktarılarak tekrar santrifüj yapılmıştır. 

Elde edilen akışkan kendi hacmi kadar %95-100 etanol eklenmiş ve karışım 

Zymo-Spin™ IICR kolonuna yüklenerek santrifüj edilmiştir. Bu adımda altta kalan sıvı 

atılarak kolona sırasıyla 400 μl RNA Prep Buffer ve 700 μl RNA Wash Buffer eklenip 

santrifüj işlemleri tekrarlanmıştır. Son yıkama adımında, kolona tekrar 400 μl RNA Wash 

Buffer eklenmiş ve kalıntı tamponların tamamen uzaklaştırılması için kolon 1 dakika 

boyunca santrifüj edilmiştir. 
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Son aşamada, saflaştırılan RNA'nın geri kazanılması için kolon nükleaz 

içermeyen yeni bir tüpe aktarılmış; kolon matriksine doğrudan 50 μl DNase/RNase Free 

Water eklenerek yapılan son santrifüj işlemiyle RNA izolasyonu tamamlanmıştır. 

3.3. RNA Kalite Ölçümü 

İzole edilen toplam RNA örneklerinin kalitesi Agilent 2100 Bioanalyzer cihazı 

kullanılarak değerlendirilmiştir. Örneklerin RNA Bütünlük Numarası (RIN) değerlerinin 

6 ile 8 arasında olduğu ve bu değerlerin RNA-Seq analizleri için gerekli standartları 

karşıladığı belirlenmiştir. Ardından RNA örnekleri, yeni nesil sekanslama (NGS) hizmeti 

alınmak üzere yurt dışına gönderilmiştir. Elde edilen ham sekans verileri, tez kapsamında 

tanımlanan biyoinformatik analiz araçları kullanılarak işlenmiş ve analiz edilmiştir. 

3.4. Kütüphane Hazırlığı ve RNA Sekanslama (RNA-Seq) 

RNA-Seq kütüphane hazırlığı ve sekanslama hizmetleri, BMK-GENE (Beijing 

Genome Institute) firmasından alınmıştır. Kütüphane hazırlık sürecinde, toplam RNA 

örneklerinden ribozomal RNA (rRNA) uzaklaştırılarak mRNA zenginleştirmesi 

yapılmıştır. Ardından, mRNA molekülleri belirli fragman aralıkları elde etmek amacıyla 

uygun fragmantasyon protokollerine tabi tutulmuştur. 

Fragmantasyon işlemini takiben boyut seçimi yapılmış ve elde edilen mRNA 

parçaları kullanılarak cDNA kütüphaneleri oluşturulmuştur. Hazırlanan kütüphaneler, 

Illumina platformunda kısa okuma 150 bp (base pair) uzunluğunda, çift yönlü (paired-

end) okuma stratejisi ile sekanslanmıştır. 

3.5. Biyoinformatik Analiz 

Sekanslama sonrası elde edilen verilerin analizi, açık erişimli bir biyoinformatik 

platformu olan Galaxy (https://usegalaxy.eu/) üzerinden gerçekleştirilmiştir. Platforma 

fastasanger.gz formatında yüklenen sıkıştırılmış ham veriler, Convert compressed file to 

uncompressed v1.0 aracı kullanılarak açık hale getirilmiştir. Ardından bu veriler, FASTQ 

splitter (v1.1.5) programı aracılığıyla ileri (forward) ve geri (reverse) okumalar şeklinde 

birbirinden ayrılmıştır. Yapılan bu işlemlerle, kontrol ve soğuk stresine maruz bırakılan 

deney grubu olmak üzere toplam 6 örnek, ileri biyoinformatik analizler için hazır hale 

getirilmiştir. 

https://usegalaxy.eu/
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3.5.1. Ham veri kalite kontrolü ve filtreleme  

Okuma kalitelerini değerlendirmek amacıyla FastQC (v0.74) programı 

kullanılmıştır. Bu aşamada, her bir örnek için baz kalitesi dağılımı, GC içeriği, dizi 

uzunluğu dağılımı ve adaptör içeriği gibi temel parametreler analiz edilmiştir.  

FastQC raporları doğrultusunda, verilerin güvenilirliğini artırmak ve düşük 

kaliteli bazları uzaklaştırmak için Trimmomatic (v0.39) programı kullanılmıştır. Bu 

aşamada, dizilerin temizlenmesi, düşük kaliteli okumaların filtrelenmesi ve belirli bir 

uzunluğun altındaki fragmanların çıkarılması sağlanmıştır. Ardından örneklerin kalitesi 

tekrar kontrol edilmiştir. 

3.5.2. De novo transkriptom birleştirme  

Transkriptomun birleştirilmesi amacıyla rnaSPAdes (v4.2.0) programı 

kullanılmıştır. Çalışılan türün referans genomu bulunmadığı için analizler de novo olarak 

yapılmıştır. Bu aşamada, kısa okumalardan (reads) daha uzun ve anlamlı transkript 

parçaları (contig) elde edilmiştir. 

3.5.3. Veri kalite ve bütünlük analizleri  

Birleştirilen transkriptomun kalitesini ve bütünlüğünü değerlendirmek amacıyla 

BUSCO (v5.8.0) programı kullanılmıştır. Bu analizde, transkriptom seti içerisindeki tek 

kopya genlerin (ortologlar) varlığı kontrol edilmiş, tam, eksik veya parçalı genlerin 

oranları belirlenmiştir. 

3.5.4. Veri kümeleme Kalite kontrolü ve ham veri filtreleme 

Birleştirilen transkriptom setindeki benzer veya yinelenen dizileri (redundant 

sequences) temizlemek amacıyla CD-HIT (v4.8.1) programı kullanılmıştır. Bu aşamada, 

birbirine belirlenen eşik değeri ve üzerinde benzerlik gösteren diziler gruplandırılarak her 

küme için tek bir temsilci dizi seçilmiştir. Böylece veri setindeki karmaşıklığın 

azaltılması sağlanmıştır. 

3.5.5. Kodlayan bölgelerin tahmini  

Birleştirilen transkriptlerdeki muhtemel kodlayan bölgelerin (ORF-Open Reading 

Frame) belirlenmesi amacıyla TransDecoder (v5.5.0) programı kullanılmıştır. Bu 
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aşamada, transkript dizileri taranarak belirli bir uzunluğun üzerindeki açık okuma 

çerçeveleri tespit edilmiş ve bu bölgelerden protein dizileri tahmin edilmiştir. 

3.5.6. Diferansiyel eksprese genlerin (DEG) tanımlanması  

Örnekler arasında farklı seviyelerde ifade edilen genlerin (DEG) belirlenmesi 

amacıyla DESeq2 (v2.11.40.8) programı kullanılmıştır. Bu analiz ile genlerin örnekler 

arasındaki ifade düzeyleri ve değişim miktarları istatistiksel olarak hesaplanmıştır. Elde 

edilen sonuçlar, Annotate DESeq2/DEXSeq output tables (v1.1.0) aracıyla işlenerek daha 

kolay yorumlanabilir tablolara dönüştürülmüştür. 

Verilerin anlamlandırılması amacıyla, Sort (v1.2.0) programı kullanılarak genler 

log2 kat değişimi (log2FC) değerine artandan azalana doğru sıralanmıştır. Analiz 

sonuçlarından, log2FC değeri 2’nin üzerinde (up-regulated) ve -2’nin altında (down-

regulated) olan genler filtrelenerek ayrı dosyalar halinde kaydedilmiştir. 

3.5.7. Veri tabanı oluşturma ve homoloji temelli benzerlik analizi  

UniProt veri tabanından Viridiplantae taksonomik grubu altında yer alan ve 'cold 

stress' ile 'freezing stress' anahtar kelimelerine sahip tüm protein dizileri FASTA 

formatında indirilmiştir. Bu protein dizileri, NCBI BLAST+ makeblastdb (v2.16.0) 

programı kullanılarak veri tabanına dönüştürülmüştür.  

TransDecoder aracılığıyla tahmin edilen aday protein dizileri ile oluşturulan veri 

tabanındaki protein dizilerinin benzerliklerini belirlemek amacıyla NCBI BLAST+ blastp 

(v2.16.0) programı kullanılmıştır. Analiz sırasında, istatistiksel anlamlılık için E-değeri 

≤ 1e-10 olarak belirlenmiştir. 

3.5.8. Gen ontolojisi (GO) analizi  

Farklı düzeylerde ifade edilen genlerin (DEG) dahil olduğu biyolojik süreçlerin, 

hücresel bileşenlerin ve moleküler fonksiyonların tanımlanması amacıyla gen ontolojisi 

(GO) analizleri yapılmıştır. Bu aşamada, anlamlı düzeyde ekspresyon farkı gösteren 

genlerin fonksiyonel olarak hangi biyolojik kategorilerde yoğunlaştığını belirlemek için 

KOBAS 2.0 programı kullanılmıştır.  
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3.5.9. Genlerin metabolik yol analizi (KEGG analizi) 

Örnekler arasında farklı seviyelerde ifade edilen genlerin hangi metabolik 

süreçlerle ve sinyal yolaklarıyla ilişkili olduğunu belirlemek amacıyla KEGG (Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomes) zenginleştirme analizleri yapılmıştır. Bu analizde, 

KOBAS 2.0 programı kullanılarak, soğuk stresi altında aktifleşen veya baskılanan 

biyolojik yolaklar istatistiksel olarak tanımlanmıştır. 

3.6. SSR Markör Geliştirme 

Elde edilen nükleotit dizileri üzerindeki basit sekans tekrarlarının (SSR) tespiti, 

primer tasarımı ve markör haritalama analizleri için GMATA v2.3 (gmata2.3.jar) yazılım 

paketi kullanılmıştır. Perl, R ve Java yazılımları yüklenerek analizlerin yürütülebilmesi 

için gerekli altyapı sağlanmıştır. 

SSR tespiti aşamasında, RNA-Seq analizi sonucunda elde edilen transkript dizileri 

yazılımın ‘SSR identification’ modülüne FASTA formatında yüklenmiştir. Analizler iki 

farklı parametre setiyle yürütülmüştür. İlk aşamada 2-6 nt uzunluğundaki tüm SSR 

motifleri taranırken; ikinci aşamada 3-mer (tri-nükleotit) motifleri ayrı olarak analiz 

edilmiştir. Minimum tekrar sayısı 5 olarak belirlenmiştir. Analizler sonucunda SSR 

lokuslarının motif tipleri, tekrar sayıları ve diziler üzerindeki pozisyonları belirlenmiştir. 

3.7. Proteinlerin Üç Boyutlu Homoloji Modellemesi 

Aday protein dizilerinin üç boyutlu yapıları, Swiss-Model 

(https://swissmodel.expasy.org/) web sunucusu kullanılarak homoloji modelleme 

yaklaşımı ile tahmin edilmiştir. Protein dizileri FASTA formatında sisteme yüklenmiş, 

uygun şablon yapılar otomatik olarak belirlenmiş ve üç boyutlu modeller oluşturulmuştur. 

 

 

 

 

 

https://swissmodel.expasy.org/


 

 

35 

4. ARAŞTIRMA SONUÇLARI VE TARTIŞMA 

 

Veri analizinden elde edilen bulgular, çalışmanın temel çıktısını oluşturmuştur. 

Bu bulgular literatürdeki bilgilerle karşılaştırılarak yorumlanmış ve çalışmanın özgün 

katkıları ortaya konmuştur. 

4.1. Diferansiyel İfade Analizi Sonuçları 

Kontrol ve deney grupları arasındaki diferansiyel gen ekspresyonu, DESeq2 

analizi kullanılarak değerlendirilmiştir. Analiz sonucunda, istatistiksel olarak anlamlı 

diferansiyel ifade gösteren genler (DEGs) belirlenmiştir. Bu genler, yukarı ve aşağı regüle 

olan genler olarak sınıflandırılmıştır (Çizelge 4.1 ve 4.2).  

 

Çizelge 4.1. DESeq2 programı yukarı regüle olan genler 

Gen Adı Log2(FC) P-değeri Gen Adı Log2(FC) P-değeri 

CIPK23 5,67 1,3088E-162 NCED3 4,02 1,49829E-06 

LEA14 5,65 7,4581E-140 KIN1 4,02 8,6493E-06 

P5CS1 5,63 4,8531E-100 FAD7 3,94 1,11729E-05 

COR47 5,63 2,61502E-75 APX1 3,92 1,52619E-05 

AKT1 5,62 4,63116E-74 LTI78 3,89 2,25149E-05 

RD29A 5,59 1,15457E-69 BADH1 3,87 2,40665E-05 

NAC019 5,58 1,33352E-45 FAD2 3,85 3,04343E-05 

P5CS2 5,56 2,69286E-38 COLDAIR 3,81 5,65382E-05 

SnRK2.2 5,44 4,12596E-38 GolS2 3,76 6,71122E-05 

sHSP18.2 5,41 9,9322E-31 RS3 3,74 7,03159E-05 

RS 5,35 4,03481E-28 NHX1 3,74 7,91438E-05 

SnRK2.6 5,34 2,00957E-26 HSP90 3,73 8,17497E-05 

COR15A 4,82 1,26471E-24 ERF1 3,72 9,68755E-05 

TPP 4,81 6,51749E-23 AFP 3,70 0,000120669 

MAPK3 4,78 1,08954E-21 DHAR 3,65 0,000161765 

AVP1 4,72 5,02667E-20 BiP 3,12 0,000163411 

RD22 4,71 2,11544E-18 ERD10 3,11 0,000206287 

MAPK6 4,70 6,16462E-18 HSP70 3,11 0,000215863 

WRKY34 4,69 6,94475E-18 SOD1 3,10 0,000340514 

ZAT12 4,69 1,86004E-17 SWEET11 3,09 0,000365151 

HKT1 4,68 7,7586E-17 HSP101 3,09 0,000375807 

GR 4,64 2,99843E-14 CYS 3,08 0,000644173 

SOS1 4,59 1,49934E-11 CMO 2,96 0,000805972 

SPS 4,56 1,07066E-10 TPS1 2,96 0,001168427 

ABA3 4,50 4,72609E-10 GSTU19 2,95 0,002133205 

CIPK8 4,49 3,53323E-09 IMT1 2,95 0,002224614 

APX2 4,48 4,00735E-09 GSTU 2,95 0,002307804 

CBF2 4,08 2,10249E-08 CAT1 2,92 0,003586067 

GPX3 4,06 1,72441E-07 BAM1 2,92 0,003613879 

RD29B 4,05 2,93548E-07 CBF1 2,91 0,005759713 

AOX1 4,03 7,06322E-07 KIN2 2,89 0,00730515 

 

Soğuk stresine maruz kalan dereotu bitkisinde ERD10, LEA14, COR47, COR15A, 

KIN1, KIN2, RD29A (LTI78), RD29B ve RD22 genlerinin ekspresyon seviyelerinin 
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anlamlı bir şekilde arttığı belirlenmiştir. Bu genlerin önemli bir kısmı fonksiyonel olarak 

dehidrin/LEA ve soğuk regüle (COR) gen aileleri altında değerlendirilmektedir. Bu 

çalışmada söz konusu genlerin yukarı regülasyonu, literatürde bildirilen abiyotik stres 

yanıt mekanizmalarıyla uyum göstermekte ve elde ettiğimiz bulguları desteklemektedir. 

Bu kapsamda, ERD10, COR47, RD29A ve RD29B genlerinin ait olduğu 

dehidrin/LEAII protein ailesinin geç embriyogenez sırasında biriktiği ve çeşitli hücre 

dehidrasyonuna neden olan kuraklık, tuzluluk, soğuk gibi abiyotik stres faktörleri 

tarafından vejetatif dokularda indüklendiği bilinmektedir (Hao vd., 2022). Transgenik 

Arabidopsis bitkilerinin yapraklarında soğuk, kuraklık ve tuzluluk stresi altında COR47 

ve RD29A genlerinin önemli ölçüde yukarı regüle edildiğinin bildirilmesi, bu genlere ait 

ekspresyon bulgularımızla örtüşmektedir (L. Zhou vd., 2022). Benzer şekilde, ABA ile 

indüklenen bir gen olan  RD29B geninin dehidrasyon stresine maruz kalan A. thaliana’da 

ilk stresten sonra güçlü bir şekilde indüklendiği, ikinci stresten sonra ekspresyonunun 

daha da artarak transkripsiyonel hafıza sergilediği bildirilmiştir (Virlouvet vd., 2014). 

Şaperon aktivitesi ve membran stabilizasyonu sağlayan ERD10’un, soğuk 

uygulandığında yanıt olarak ekspresyon seviyelerinin önemli ölçüde, dehidrasyon 

koşullarında ise ekspresyonunun devamlı yukarı regüle edildiğine dair literatür bilgisi 

bulgularımızı doğrular niteliktedir (S. Y. Kim ve Nam, 2010). 

Soğuk düzenleyici genlerden biri olan COR15A’nın soğuğa maruz kalan A. 

thaliana bitkilerinde ekspresyonunun arttığı ve bu artışın don toleransıyla ilişkili 

olabileceği; ayrıca kuraklık ve tuzluluk streslerinde de ekspresyonunun arttığı 

bildirilmiştir (Hundertmark ve Hincha, 2008; Zuther vd., 2012). KIN1 ve KIN2 genlerinin 

soğuk stresinde koordineli olarak düzenlenen ve ABA tarafından indüklenen soğukla 

indüklenebilir genler olduğu rapor edilmiştir (Kurkela ve Borg-Franck, 1992). Ayrıca A. 

thaliana’da, soğuk stres koşullarında bu üç genin ekspresyonunun ortamdaki CO₂ 

konsantrasyonuna bağlı olarak değiştiğini gösteren bir çalışma, en yüksek ekspresyonun 

düşük CO₂ koşullarında gözlendiğini bildirerek elde ettiğimiz yukarı regülasyon eğilimini 

desteklemektedir (Barnaby vd., 2020). 

LEA (Geç embriyogenezde bol bulunan) genlerinden biri olan LEA14’ün A. 

thaliana’da tohum ve tohum dışı dokularda kuraklık, tuzluluk ve soğuk, Ipomoea batatas 

(tatlı patates)’da ise tuzluluk ve dehidrasyon streslerinde ekspresyonunun arttığı rapor 

edilmiştir (Hundertmark ve Hincha, 2008; Park vd., 2011). Benzer şekilde Morus 

multicaulis (dut ağacı)’da RD22 geninin düşük sıcaklık, kuraklık ve tuzluluk stresleri 
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altında ekspresyonunun farklı seviyelerde arttığı bildirilmiştir (H. Wang vd., 2014). Söz 

konusu literatür bilgileri, bu gen grubuna ait ekspresyon sonuçlarımızla uyum içindedir. 

Çalışma doğrultusunda CBF1, CBF2, WRKY34, ZAT12 ve ERF1 genlerinin 

ekspresyon seviyelerinin anlamlı bir şekilde arttığı belirlenmiştir. Bu genler, stres 

koşullarında gen ekspresyonunun düzenlenmesinde görev alan transkripsiyon faktörleri 

olup, abiyotik stres yanıtlarında önemli rol oynamaktadır (Lindemose vd., 2013). Üzüm 

çeşitlerinde, soğuk stresi altında CBF1 ve CBF2’nin ekspresyon seviyelerinin arttığını 

bildiren çalışma, bu genlere ait bulgularımızla paralellik göstermektedir (Karimi vd., 

2015). WRKY genlerinin çeşitli abiyotik stres yanıtlarını düzenleme görevinin yanı sıra, 

antosiyanin biyosentezi ve bazı gelişimsel süreçlerde rol aldığı da bilinmektedir. A. 

thaliana’da yapılan çalışmada soğuk uygulamasının yabani tip bitkilerde WRKY34 

geninin ekspresyon seviyesini artırdığı rapor edilmiştir (Zou vd., 2010). Bunun yanı sıra, 

etilen sinyal yolunun bir alt bileşeni olan ERF1'in tuz ve kuraklık stresi altında 

ekspresyonunun arttığı ve A. thaliana’da aşırı ifadesinin bu streslere karşı toleransı 

artırdığı gözlemlenmiştir (Cheng vd., 2013). Son olarak, A. thaliana’ da çinko parmak 

transkripsiyon faktörlerinden ZAT12’nin soğuk, ozmotik, tuz ve kuraklık stresleri altında 

kök ve sürgün dokularında, UV-B ve yaralanma streslerinde ise sürgün dokusunda 

ekspresyonunun yüksek oranda arttığı literatürde bildirilmiştir (Yin vd., 2017). Bu 

literatür bilgileri, dereotunun maruz kaldığı transkripsiyonel yeniden yapılanmanın ne 

kadar geniş bir kapsama yayıldığını açıkça ortaya koymakta ve çalışma sonuçlarımızı 

güçlü bir şekilde desteklemektedir. 

Yürütülen çalışma kapsamında APX1, APX2 ve CAT1 genlerinin ekspresyon 

seviyelerinin anlamlı bir şekilde arttığı belirlenmiştir. Bu genler, bitkilerin reaktif oksijen 

türlerinin (ROS) detoksifikasyonunda görev alan askorbat peroksidaz (APX) ve katalaz 

(CAT) enzimatik antioksidan savunma sistemlerinin kodlanmasında rol oynadığı 

bilinmektedir (J.-X. Liu vd., 2019). Apium graveolens (kereviz)’ten izole edilen APX1’in 

kuraklık stres altında ekspresyonunun arttığı ve A. thaliana’ da aşırı ekspresyonunun 

kuraklığa direnci artırdığı bildirilmiştir (J.-X. Liu vd., 2019). Benzer şekilde A. thaliana’ 

da yapılan bir çalışmada sıcaklık stresi altında APX1 ve APX2 genlerinin ekspresyonunun 

arttığı gözlemlenmiştir (Panchuk vd., 2002). Durum buğdayından (Triticum turgidum L. 

subsp. durum) izole edilen CAT1’in tuz ve kuraklık stresi altında ekspresyonunun arttığı 

ve bu genin tarım bitkilerinde çoklu abiyotik streslere karşı toleransta rol oynadığı rapor 

edilmiştir (Feki vd., 2015). Benzer stres koşullarında rapor edilen bu ekspresyon 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/triticum-turgidum
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profilleri, dereotunda elde ettiğimiz antioksidan gen aktivasyonu bulgularını doğrudan 

desteklemektedir. 

Yürütülen çalışmada MAPK3, MAPK6, SnRK2.2 ve SnRK2.6 genlerinin 

ekspresyon seviyelerinin anlamlı bir şekilde arttığı belirlenmiştir. Bu genler, bitkilerde 

stres sinyal iletiminde rol alan protein kinazların kodlanmasında rol oynamaktadır (Kulik 

vd., 2011). MAPK3 ve MPK6 genlerinin de dahil olduğu mitojenle aktive olan protein 

kinaz (MAPK) kaskadı, ökaryotlarda korunmuş üç bileşenli bir sinyal iletim sistemidir. 

Bu kaskad, bitkilerde çevresel sinyallerin hücresel yanıtlara dönüştürülmesinde ve 

abiyotik stres yanıtlarının düzenlenmesinde rol almaktadır (Sinha vd., 2011). SnRK2.2 ve 

SnRK2.6’nın ait olduğu SnRK2 ailesi ise bitkiye özgü serin/treonin kinazlardan 

oluşmakta olup, bu kinazlar bitkilerde abiyotik stres yanıtlarında ve ABA bağımlı gelişim 

süreçlerinde rol oynamaktadır (Kulik vd., 2011). Buğdayda (Triticum aestivum) yapılan 

çalışmada, kuraklık ve sıcaklık stresi altında MAPK3 ve MAPK6’nın ifadelerinin önemli 

ölçüde yukarı regüle olduğu bildirilmiştir (Y. Li vd., 2024). Mısırda (Zea mays) yapılan 

bir çalışmada, SnRK2.2’nin ABA uygulaması ve sıcaklık stresi altında, SnRK2.6’nın ise 

tuz stresi altında ekspresyonunun arttığı gözlemlenmiştir (Huai vd., 2008). Literatürdeki 

bu bilgiler, dereotunda soğuk stres sinyalinin algılanması ve iletilmesinde MAPK ve 

SnRK kaskadlarının merkezi birer aktör olarak işlev gördüğünü göstererek çalışma 

sonuçlarımızı güçlendirmektedir. 

Çalışma sonucunda NHX1 ve SOS1 genlerinin ekspresyon seviyelerinin anlamlı 

bir şekilde arttığı belirlenmiştir. Bu genler, plazma membranı (SOS1) ve vakuol 

membranında (NHX1) lokalize olan Na⁺/H⁺ karşı taşıyıcı (antiporter) proteinlerin 

kodlanmasında rol oynamaktadır. Söz konusu proteinler, hücre içi sodyum dengesinin 

korunmasında görev alarak tuz stresine karşı adaptasyonda kritik öneme sahip, evrimsel 

olarak korunmuş taşıyıcı sistemler arasında bulunmaktadır (Ruiz-González vd., 2025). 

Pamukta (Gossypium hirsutum) genomunda tanımlanan SOS1 gen ailesi üyelerinin tuz ve 

kuraklık stresleri altında farklı ekspresyon profilleri sergilediği ve bazı üyelerinde 

ekspresyon seviyelerinin arttığı bildirilmiştir (Iqra vd., 2025). Tuz stresine maruz kalan 

Oryza sativa’da NHX1 ve SOS1 genlerinin ekspresyonunun arttığı, bu artışın hücre içi 

Na⁺ birikiminin düzenlenmesine ve tuz toleransının artmasına katkı sağladığını rapor 

eden çalışma, bulgularımızı destekler niteliktedir. (Solis vd., 2022). 

Yürütülen çalışmada AFP geninin ekspresyon seviyesinin anlamlı bir şekilde 

arttığı belirlenmiştir. AFP genleri, bitkilerde ve diğer organizmalarda antifriz 

proteinlerini kodlamaktadır. Ayrıca bu genler, buz kristali oluşumunu inhibe ederek 
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donma stresine tolerans sağlamaktadır (Atıcı ve Nalbantoǧlu, 2003; Kazemi-

Shahandashti ve Maali-Amiri, 2018). AFP geninin dereotunda yukarı regülasyon 

göstermesi, bitkinin soğuğa karşı fiziksel düzeyde koruma mekanizması geliştirdiğini 

düşündürmektedir. 

Elde edilen sonuçlar, dereotunda soğuk stresine karşı ERD10, LEA14, RD29A/B 

gibi koruyucu proteinleri kodlayan genlerin, CBF1 ve CBF2 gibi transkripsiyon 

faktörlerinin, APX ve CAT gibi antioksidan savunma genlerinin ve MAPK ile SnRK 

sinyal yolaklarına ait bileşenlerin aktifleştiğini göstermiştir. Bu durum, bitkinin düşük 

sıcaklık koşullarına karşı hücresel dengeyi korumaya yönelik çok yönlü bir stres yanıtı 

geliştirdiğini ortaya koymaktadır. Ayrıca elde edilen bulguların literatürde farklı bitki 

türleri için bildirilen çalışmalarla paralellik göstermesi, belirlenen genlerin soğuk stres 

toleransında önemli rol oynayabileceğini desteklemektedir.

Çizelge 4.2. DESeq2 programı aşağı regüle olan genler 

Gen Adı Log2(FC) P-değeri Gen Adı Log2(FC) P-değeri 

RBCL -5,47 0,007248 CYCB1 -4,84 1,4E-20 

EXPA1 -5,46 0,005948 HCT -4,84 7,59E-23 

PIP2;1 -5,43 0,005272 LHCB6 -4,83 1,25E-23 

NRT1.1 -5,37 0,003298 SUS1 -4,82 1,69E-25 

EXP2 -5,32 0,002788 PETE1 -4,30 4,68E-26 

PAL1 -5,32 0,00276 Xyl1 -4,29 1,25E-28 

SPS1 -5,31 0,001959 PSBO1 -4,28 5,47E-29 

EXP-A8 -5,31 0,001744 IAA19 -4,27 1,32E-32 

HOS9 -5,30 0,001386 PORB -4,26 1,79E-33 

RBCS -5,22 0,001193 PIP2;2 -4,23 4,14E-39 

ARGOS -5,21 0,000593 AGP2 -4,23 5,99E-40 

CYCA2;1 -5,19 0,000335 EXPA8 -4,23 9,08E-42 

XTH2 -5,18 7,37E-05 PIN1 -3,50 1,1E-46 

SULTR1;1 -5,17 2,64E-05 PsbA -3,48 7,65E-48 

GA3ox -5,16 2,54E-05 LHCA1 -3,48 5,95E-48 

SUT2 -5,15 1,83E-05 PME3 -3,47 4,83E-48 

CESA -5,14 1,18E-05 GAPDH -3,46 2,88E-52 

GASA4 -5,12 1,08E-05 PIN3 -3,46 1,92E-68 

PSBQ -5,12 7,87E-06 CHSY -3,46 5,1E-71 

FNR1 -5,07 9,58E-07 RBCS3B -3,46 2,24E-75 

SAUR19 -5,06 3,54E-07 TUA6 -3,45 1,93E-84 

PsbD -4,98 1,53E-07 LHCB1 -3,45 1,1E-86 

XTH17 -4,98 1,28E-07 RBCS1A -3,43 4,88E-90 

CDKB1;1 -4,98 1,4E-08 IAA1 -3,43 2,29E-92 

EXST -4,98 9,74E-09 GA20ox1 -3,42 6,15E-95 

TUB-A -4,95 5,47E-10 SAUR1 -3,42 4,5E-106 

TUBB1 -4,91 1,59E-12 FLA1 -3,42 4,1E-122 

PCNA1 -4,90 1,15E-14 PIP1;2 -3,41 4,2E-123 

ACT2 -4,87 8,73E-18 CDKB1 -3,41 6,5E-141 

AMT1.1 -4,85 1,75E-18 PSAK -3,41 1,9E-151 

KRP2 -4,84 1,74E-18 MYB4 -2,63 2,7E-155 
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Soğuk stresine maruz kalan dereotu bitkisinde RBCL, RBCS ve RBCS1A 

genlerinin ekspresyon seviyelerinin anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. RBCL geni 

Rubisco’nun büyük alt birimini, RBCS gen ailesi ise küçük alt birimini kodlamaktan 

sorumludur (Chase vd., 1993; Izumi vd., 2012). Rubisco (ribuloz-1,5-bisfosfat 

karboksilaz/oksijenaz) atmosferik CO₂’nin bağlanmasından sorumlu temel enzimdir ve 

fotosentetik kapasitenin belirlenmesi açısından oldukça önemlidir (Hauser vd., 2015). 

Ayrıca yaprak proteinlerinin büyük kısmını oluşturması nedeniyle, bitkilerde azotun geri 

dönüşümü açısından da kritik öneme sahiptir (Izumi vd., 2012). Yüksek sıcaklık stresine 

maruz bırakılan Triticum aestivum (buğday) bitkisinde uzun süreli sıcaklık stresi altında, 

sıcaklığa duyarlı genotipin hem rbcL hem de rbcS genlerinin ekspresyonu ciddi şekilde 

azalırken; sıcaklığa toleranslı genotipin bu genlerin ekspresyon seviyelerini korumada 

daha başarılı olduğu bildirilmiştir (Almeselmani vd., 2012). Bu durumla paralel olarak,  

Solanum lycopersicum’da yapılan bir çalışmada, rbcL transkriptlerinin kombine stres 

(sıcaklık ve kuraklık) altında, rbcS transkriptlerinin ise kombine ve bireysel sıcaklık stresi 

altında ekspresyonlarının azaldığı rapor edilmiştir (Raja vd., 2020). Benzer şekilde A. 

thaliana bitkisinde büyüme sıcaklığı arttıkça Rbcs1A tranksriptlerinin ekspresyonunun 

azaldığı ve yüksek sıcaklık koşullarının Rubisco enzimi üretimi üzerinde genel bir 

baskılayıcı etki oluşturduğu tespit edilmiştir (Cavanagh vd., 2023). Farklı bitki türlerinde 

sıcaklık stresine bağlı olarak gelişen bu rbcL ve rbcS transkript azalışları, çalışma 

bulgularımızı destekler niteliktedir. 

Yürütülen çalışmada LHCB1, LHCB6 ve LHCA1 genlerinin ekspresyon 

seviyelerinin anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. LHCA ve LHCB genleri, ışık 

enerjisi yakalama, bitki büyümesi, gelişimi ve stres tepkilerinde rol oynayan ışık hasadı 

klorofil a/b bağlayıcı proteini (Lhc) kodlamaktadır (T. Huang vd., 2025). Lhca proteinleri 

fotosistem I (PSI) anten kompleksinde görev almakta, Lhcb proteini ise fotosistem II 

(PSII)’nin ana ışık hasat kompleksini oluşturmakta ve ışık enerjisinin reaksiyon 

merkezlerine aktarılmasında rol oynamaktadır (Alboresi vd., 2009). Literatürde bu 

genlerin stres altındaki yanıtlarının türlere göre değişiklik gösterdiği görülmektedir; 

örneğin Apium graveolens (kereviz)’in belirli çeşitlerinde soğuk, sıcaklık, kuraklık ve tuz 

stresi altında LHCB1 geninin ekspresyonunun arttığı bildirilmiştir (Jiang vd., 2014).Buna 

karşılık, Oenanthe javanica (su kerevizi)’da ise sıcaklık  ve kuraklık stresi sonrasında 

ekspresyonunun azalması, çalışma bulgularımızla örtüşmektedir. (Jiang vd., 2014). 

Yüksek sıcaklık stresine maruz bırakılan Cucumis sativus (salatalık) bitkisinde LHCB6 
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ve LHCA1 genlerinin ekpresyonunun önemli ölçüde azaldığı bildirilmesi de yine 

bulgularımızla paralellik göstermektedir (Y. Miao ve Zhang, 2025). 

Çalışma sonucunda PsbQ, PsbO1, PsaK, PsbA ve PsbD genlerinin ekspresyon 

seviyelerinin anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. Bu genler, fotosistem I (PsaK) ve 

fotosistem II’nin (PsbQ, PsbO1, PsbA ve PsbD) yapısal organizasyonu, elektron taşınımı 

ve fotosentetik verimliliği sürdürmede görevli proteinlerin kodlanmasında rol 

oynamaktadır. Sözü geçen proteinler birlikte fotosentetik elektron transfer zincirini 

düzenleme ve stres koşullarında fotosistem stabilitesinin korunmasında görev almaktadır 

(Fromme vd., 2001; Ifuku ve Noguchi, 2016). Bulgularımız, literatürde farklı abiyotik 

stres faktörleri altında fotosistem bileşenlerinde gözlenen ekspresyon azalışları ile 

örtüşmektedir. Nitekim kuraklık stresine maruz kalan bazı Hordeum vulgare (arpa) 

kültivarlarında LHCB1, PsbQ ve PsbO genlerinin ekspresyonunun azaldığı belirtilmiştir 

(Daszkowska-Golec vd., 2019). Benzer şekilde Avena sativa (beyaz yulaf) bitkisinde 15 

günlük tuz stresi altında PsbO, PsbA ve PsbD genlerinin ekspresyon seviyesinin azaldığı, 

tuz stresi ve sodyum asetata (NaCl+SA) birlikte maruz kaldıklarında ise PsbA geninin 

ifadesinin artarken, PsbD ve PsbO geninin ifadesinin azaldığı bildirilmiştir (Kappachery 

vd., 2024).  Kuraklık stresi altında Prunus persica (şeftali) ve  Carthamus tinctorius 

(aspir) bitkisinde PsaK geninin ekspresyonunun azaldığı rapor edilmiştir (Haider vd., 

2018; Sabzeali vd., 2026). Işık hasadı, enerji transferi ve fotosentetik elektron aktarımını 

sınırlayarak bitkinin fotosentez hızında düşüşe yol açtığı belirtilen PsaK ifadesindeki 

azalışlar, çalışma bulgularımızı desteklemektedir (Sabzeali vd., 2026). 

Yürütülen çalışma kapsamında FNR1 ve PetE1 genlerinin ekspresyon 

seviyelerinin anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. FNR1 geni, fotosentetik elektron 

taşıma zincirinde ferrodoksinden NADP⁺’a elektron transferini sağlayan ferredoksin-

NADP⁺ redüktaz (FNR) enziminin izoformlarından birinin kodlanmasından sorumludur 

(Mulo, 2011). PETE1 geni ise fotosentetik elektron taşıma zincirinde sitokrom b6f 

kompleksinden PSI’ye elektron taşıyan bakır bağlayıcı plastosiyanin proteininin 

kodlanmasından sorumludur (Ivanov vd., 2012). Bu genlerin stres altındaki regülasyon 

mekanizmaları incelendiğinde; Chenopodium quinoa (kinoa) bitkisine kombine stres 

(yüksek sıcaklık ve tuzluluk stresi) uygulandığında FNR1 geninin ifadesinin azaldığı 

bildirilmiştir (Shuyskaya vd., 2023). Benzer şekilde Capsicum annuum’da yapılan bir 

çalışmada petE geninin soğuk stres uygulamasının ilk aşamasında ekspresyonunun arttığı 

ancak stres devam ettikçe ekspresyonunun azaldığı, soğuk stresinin ardından gelen 

yeniden ısınma sürecinde ise yine ifadesinin önemli ölçüde azaldığı rapor edilmiştir (W. 
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Miao vd., 2021). Farklı bitki türlerinde stresin ilerleyen evrelerinde ya da kombine stres 

koşullarında gözlenen bu transkript azalışları, elde ettiğimiz bulguları desteklemektedir. 

Yürütülen çalışmada PIP2;1 ve PIP2;2 genlerinin ekspresyon seviyelerinin 

anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. Bu iki gen, plazma membranındaki aquaporin 

proteinlerini kodlayan PIP (plazma membran içsel protein) ailesinin üyelerindendir 

(Kobae vd., 2006; Quigley vd., 2001). Ayrıca her ikisi de hücreler arası su taşınımı ve tuz 

stres yanıtında görev almaktadır (Kobae vd., 2006). Literatür incelediğinde; durum 

buğdayının tuza toleranslı genotipinde ABA uygulaması, tuz ve kuraklık stresi altında 

PIP2;1 geninin ekspresyonunun azaldığı bildirilmiştir (Ayadi vd., 2011). Benzer şekilde 

kuraklık stresine maruz kalan Cicer arietinum (nohut) bitkisinin kuraklığa duyarlı 

genotipinde PIP2;1 ve PIP2;2 genlerinin ekspresyonunun azaldığı rapor edilmiştir 

(Azeem vd., 2019). Festuca (yumak) bitkisinin hem yüksek hem de düşük don toleranslı 

genotiplerinde soğuğa adaptasyon/dayanıklılık (cold-hardening) sırasında PIP2;1 

transkriptlerinin azaldığı ortaya konmuştur (Pawłowicz vd., 2017). Literatürde gözlenen 

bu PIP2 transkript azalışları, çalışma sonuçlarımızla örtüşmektedir. 

Yürütülen çalışmada EXPA1 ve EXPA8 genlerinin ekspresyon seviyelerinin 

anlamlı bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. EXPA1ve EXPA8 hücre duvarındaki 

polisakkaritler arası etkileşimi zayıflatarak hücre duvarı gevşemesini ve hücresel uzamayı 

sağlayan expansin proteinlerini kodlayan genlerdir (Cosgrove, 2000; Cosgrove, 2015). 

Elde ettiğimiz bu transkript azalışları, abiyotik stres koşullarında hücre büyümesi ve 

duvar esnekliğinin baskılanmasına yönelik literatür verileriyle örtüşmektedir. Nitekim  

soğuk stresine maruz kalan A. thaliana’da EXPA1 geninin ekspresyonunun azaldığı 

bildirilmiştir (B. Lee vd., 2005). Benzer şekilde A. thaliana’da soğuk, sıcaklık, tuz, 

kuraklık, ABA, fosfat ve azot eksikliği gibi çevresel stresler altında EXPA8 geninin 

ekspresyonunun azaldığı rapor edilen çalışma da bulgularımızı desteklemektedir 

(Mehdizadeh Hakkak ve Tohidfar, 2026). 

Çalışmada SAUR19, IAA19 ve PIN1 genlerinin ekspresyon seviyelerinin anlamlı 

bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. SAUR19 (küçük oksin yükseltici RNA 19) bitki 

büyümesi, gelişimi ve stres tepkilerinin çeşitli süreçlerinde rol oynayan SAUR gen 

ailesindendir. Bu gen, hücre uzaması ve plazma membranı H⁺-ATPaz aktivasyonuyla 

ilişkili bulunmuştur (Farquharson, 2014; H. Zhang vd., 2021). IAA19 geni, bitkilerde 

oksin sinyallemesinde görev alan oksin ko-reseptörleri ve transkripsiyonel 

baskılayıcılardan oluşan Aux/IAA protein ailesinin oksine duyarlı üyelerinden birinin 

kodlanmasında rol oynar (Salehin vd., 2019). PIN1 geni ise plazma zarı boyunca 
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elektrokimyasal gradyan üzerinden enerji tüketen bir oksin çıkış taşıyıcıları alt grubunu 

kodlayan PIN gen ailesinin bir üyesidir (J.-J. Zhou ve Luo, 2018). Oksin algılanması, 

taşınımı ve hücre uzaması mekanizmalarıyla doğrudan bağlantılı olan bu üç genin 

ekspresyon seviyelerinin çalışmamızda anlamlı şekilde azalması, dereotunun soğuk stresi 

altında büyüme sınırlamalarına gittiğini düşündürmektedir. 

Yürütülen çalışmada PAL1 ve HCT genlerinin ekspresyon seviyelerinin anlamlı 

bir şekilde azaldığı belirlenmiştir. PAL1 geni, bitkilerde fenilpropanoid yolunun 

başlangıcını katalizleyen PAL (fenilalanin amonyum liyaz) enziminin kodlanmasından 

sorumlu genlerden biridir. Ayrıca, lignin biyosentezi ve stres yanıt süreçlerinde görev 

alarak bitkinin abiyotik streslere karşı adaptasyonunda rol oynamaktadır. HCT geni ise 

fenilpropanoid yolunda lignin biyosentezine katkı sağlayan hidroksisinamoil transferaz 

enzimini kodlamaktan sorumludur ve lignin biyosentezinde ara basamakların 

düzenlenmesinde rol oynamaktadır (Raes vd., 2003). Camellia sinensis (çay) bitkisinde 

HCT geninin ekspresyonunun düşük sıcaklık, yüksek tuzluluk ve kuraklık stresi altında 

arttığı, yüksek sıcaklık stresi altında ise azaldığı bildiren çalışma, bu gene ait 

bulgularımızla örtüşmektedir (Feki vd., 2015). 

Çalışma kapsamında HOS9 geninin ekspresyon seviyesinin anlamlı bir şekilde 

azaldığı belirlenmiştir. HOS9 geni, CBF’den bağımsız stres yanıt yolunda işlev gören 

homeodomain tipi bir transkripsiyon faktörünü kodlamaktan sorumludur. Bu gen, düşük 

sıcaklık koşullarında stres yanıtı ile ilişkili genlerin düzenlenmesinde rol oynayarak 

bitkinin donma toleransına katkı sağlamaktadır (J. Zhu vd., 2004).  

Elde edilen sonuçlar, dereotunda soğuk stresi altında RBCL, RBCS gibi 

fotosentezle ilişkili genlerinin, LHCB1, PsbA gibi ışık hasadı ve fotosistem bileşenlerinin 

ve RBCS1A, FNR1, PetE1 gibi karbon fiksasyonu ve elektron taşınımında görevli 

genlerin aktivitesinin genel olarak azaldığını göstermiştir. Benzer şekilde PIP2;1, PIP2;2 

gibi su taşınımı, EXPA1, EXPA8 gibi hücre genişlemesi ve SAUR19, PIN1, IAA19 gibi 

oksin aracılı büyüme düzenlenmesinde görevli genlerin baskılanması, büyüme 

süreçlerinin yavaşlatıldığını ortaya koymaktadır. Bu durum, bitkinin kaynaklarını 

büyüme yerine stres toleransına yönlendirdiğini düşündürmektedir. Ayrıca literatürle 

uyumlu bu bulgular, gözlenen ekspresyon değişimlerinin korunmuş bir soğuk stres 

adaptasyon mekanizmasını yansıttığını desteklemektedir. 
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4.2. Homoloji Tabanlı Fonksiyonel Analiz Sonuçları 

Gerçekleştirilen BLAST analizleri sonucunda, E-değeri ≤ 1e-10 kriterine göre 

filtrelenen Anethum graveolens transkriptom veri seti içerisinde toplam 254 adet 

benzersiz (unique) protein tanımlanmıştır. Elde edilen proteinler amino asit dizi 

benzerlikleri ve korunmuş alan (domain) yapıları baz alınarak farklı protein aileleri 

altında sınıflandırılmıştır. Tespit edilen benzersiz proteinlerin fonksiyonel gruplara göre 

dağılımı Şekil 4.1’de, BLASTp analiz sonuçları ise Çizelge 4.3’te yer almaktadır. 

 Analiz edilen veri seti; özellikle soğuk stresi ve donma stresi ile ilişkili proteinleri 

içeren özelleşmiş veri tabanlarına dayandığından, tanımlanan proteinlerin tamamına 

yakınının stres yanıt mekanizmaları ve sinyal iletim yolakları ile doğrudan ilişkili olduğu 

düşünülmektedir. Belirlenen aday proteinlerin stres koşulları üzerindeki rolleri 

literatürdeki benzer çalışmalarla da desteklenmektedir. 

 Ayrıca benzersiz proteinler arasından seçilen bazı proteinlerin üç boyutlu yapıları 

SWISS-MODEL kullanılarak modellenmiş ve elde edilen yapısal modeller Şekil 4.2, 4.3, 

4.4, 4.5’te verilmiştir. 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 4.1. Tespit edilen benzersiz proteinlerin fonksiyonel gruplara göre dağılım 

yüzdeleri 
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Çizelge 4.3. BLASTp analiz sonuçları 

Protein Tanımı Gen/Protein 

Sembolü 

Uniprot ID E- değeri Bit Skor 

C-repeat/DRE binding factor 1 CBF1 (DREB1B) A0A220T7V6 3,87E-82 241 

C-repeat/DRE binding factor 2 CBF2 (DREB1C) A0A6C0TIZ6 6,52E-77 230 

C-repeat/DRE binding factor 3 CBF3 (DREB1A) Q9M0L0 3,00E-74 218 

C-repeat/DRE binding factor 4 CBF4 (DREB1D) Q9FJ93 1,04E-80 237 

Dehydration-responsive element-

binding protein 1F 

DREB1F Q9LN86 6,52E-62 190 

Dehydration-responsive element-

binding protein 2A 

DREB2A O82132 3,44E-19 80,5 

Dehydration-responsive element-

binding protein 2B 

DREB2B O82133 1,04E-20 84,7 

JERF3 JERF3 Q6TXK7 2,52E-100 294 

Ethylene-responsive transcription 

factor 5 

ERF5 O80341 1,03E-48 159 

Ethylene-responsive transcription 

factor ERF012 

ERF012 Q9SFE4 1,08E-47 151 

Ethylene-responsive transcription 

factor ERF113 

ERF113 A0A6P5TMF5 6,70E-45 146 

Cold acclimation protein 

WCOR413 

COR413 P93613 1,13E-76 226 

Cold-regulated 413 plasma 

membrane protein 1 

COR413-PM1 Q9XIM7 1,23E-83 243 

Cold-regulated plasma membrane 

protein 2 

COR413-PM2 A0A1U8E7A7 1,98E-107 303 

Cold acclimation protein 

COR413-TM1 

COR413-TM1 Q84XU9 2,41E-12 60,1 

COR410 protein COR410 A0A6A2WDN4 3,73E-19 78,6 

Cold-responsive protein kinase 1 CRPK1 Q93YN1 8,75E-172 481 

Mitogen-activated protein kinase 3 MAPK3 Q39023 0 628 

Mitogen-activated protein kinase 6 MAPK6 Q39026 0 583 

Mitogen-activated protein kinase 

kinase 2 

MAPKK2 Q9S7U9 1,14E-65 207 

Diacylglycerol kinase 2 DGK2 Q9FFN7 0 996 

Diacylglycerol kinase 3 DGK3 Q8VZG1 8,87E-142 407 

Diacylglycerol kinase 5 DGK5 Q9C5E5 0 711 

WRKY transcription factor 25 WRKY25 D7LBL7 4,94E-88 273 

WRKY transcription factor 33 WRKY33 D7LLK7 6,99E-117 351 

Peroxidase 1 PRX1 P0DI10 2,81E-75 241 

Peroxidase 24 PRX24 Q9ZV04 2,46E-60 202 

Peroxidase 27 PRX27 Q43735 8,91E-73 234 

Peroxidase 35 PRX35 Q96510 3,57E-67 219 

Peroxidase 57 PRX57 Q43729 1,79E-70 228 

Peroxidase 64 PRX64 Q43872 1,09E-67 221 

Peroxidase 73 PRX73 Q43873 1,57E-66 218 

Dehydrin ERD10 ERD10 P42759 3,12E-29 106 

Dehydrin Rab15 Rab15 A0AAV9DCP0 2,83E-21 82 

Dehydrin Rab18 Rab18 A0A6J0KZK5 2,01E-22 85,1 

Dehydrin COR47 COR47 A0A151TD44 6,94E-31 109 

Cold shock protein 1 CSP1 O65639 9,73E-36 134 

Cold shock domain-containing 

protein 3 

CSP3 Q94C69 1,28E-22 96,3 

 

Çizelge 4.3'te verilen BLASTp analiz sonuçları, aday proteinlerin referans 

proteinlerle yüksek düzeyde benzerlik gösterdiğini ortaya koymaktadır. Elde edilen düşük 
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E-değeri ve yüksek bit skor değerleri, aday proteinlerin referans proteinlerle güçlü ve 

güvenilir homoloji ilişkileri sergilediğini göstermektedir. Bu sonuçlar, belirlenen aday 

proteinlerin ilgili protein ailelerine ait olduğunu ve fonksiyonel olarak benzer özellikler 

taşıyabileceğini desteklemektedir. 

Soğuk stresine maruz kalan dereotu bitkisinde elde edilen protein dizilerinin 

önemli bir kısmı DREB1/CBF transkripsiyon faktör ailesine ait çok sayıda üye ile yüksek 

homoloji göstermiştir. DREB1/CBF transkripsiyon faktörlerinin soğuk, kuraklık, sıcaklık 

ve yüksek sıcaklık stres koşullarında indüklenebildiği ve stres yanıt genlerinin 

transkripsiyonel düzenlenmesinde rol aldığı literatürde bildirilmiştir (Morran vd., 2011). 

Yürütülen çalışmada CBF1/DREB1B, CBF2/DREB1C, CBF3/DREB1A, 

CBF4/DREB1D, DREB1F ile homoloji gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. Elde 

ettiğimiz bu homoloji verileri ve aday protein profili, literatürde farklı bitki türlerinin 

soğuk ve diğer abiyotik stres yanıtlarında bu faktörlerin güçlü bir şekilde indüklendiğini 

gösteren bulgularla örtüşmektedir. Örneğin Arabidopsis thaliana’da yapılan bir 

çalışmada CBF1,CBF2 ve CBF3 genlerinin soğuk stresi tarafından güçlü bir şekilde 

indüklendiği ortaya konmuştur (Shinwari vd., 1998). Benzer şekilde Oryza sativa’da 

gerçekleştirilen bir çalışmada yine bu üç genin soğuk stresi sırasında indüklendiği ve 

bitkide soğuk toleransını arttırdığı belirtilmiştir (Donde vd., 2019). Yapılan bir başka A. 

thaliana çalışmasında ise DREB1D geninin kuraklık stresine maruz kaldığında 

ekspresyon seviyesinin arttığı bildirilmiştir (Haake vd., 2002). Ayrıca yabani (Vitis 

riparia) ve kültür (Vitis vinifera) üzümlerinde DREB1D transkript seviyelerinin soğuk 

uygulaması sonrası genç ve olgun dokularda artış gösterdiği, bu artışın uzun süreli olarak 

korunduğu ve bu durumun bitkinin kışa dayanıklılık kapasitesi açısından önemli olduğu 

rapor edilmiştir (Xiao vd., 2008). Çeşitli abiyotik stresler uygulanan iki farklı O. Sativa 

kültivarında DREB1F geninin soğuk, kuraklık ve tuz stresleri ile indüklendiği ortaya 

konulmuştur (Q. Wang vd., 2008). Tuzluluk stresine maruz kalan A. thaliana köklerinde 

de DREB1F ifadesinin güçlü, DREB1D ifadesinin zayıf indüklendiği rapor edilmiştir 

(Sakuma vd., 2002).  
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Çalışma kapsamında COR (Cold-Regulated) gen ailesine ait COR413, COR413-

PM1, COR413-PM2, COR413-TM1 ve COR410 ile homoloji gösteren aday protein 

dizileri belirlenmiştir. Tanımladığımız bu aday COR proteinleri, literatürde farklı bitki 

türlerinde soğuğa alışma, donma ve abiyotik stres toleransını sağlayan temel moleküler 

mekanizmalarla uyum göstermektedir. Nitekim yapılan bir çalışmada Brachypodium 

sylvaticum’un dokuz genotipinde COR413 ve COR410’un diferansiyel olarak 

düzenlendiği, bu durumun bitkinin soğuğa alışma ve sonrasında donma tolerasındaki 

artışı sağlayan moleküler mekanizmaya sahip olduğunu gösterdiği belirtilmiştir 

(Lambert-Rivest, 2019). Literatürde, Dendrobium Sonia ve Chimonanthus praecox’tan 

izole edilen COR413-PM1 homologlarının, A. thaliana’da aşırı ekspresyonu soğuk ve 

kuraklık stres toleransını artırırken, D. Sonia kaynaklı genin tuz stresine karşı da ek 

tolerans sağladığı bildirilmiştir (Deng vd., 2024; Yi vd., 2026). Benzer şekilde  Saussurea 

involucrata’dan izole edilen COR413-PM1 homoloğunun aşırı ekspresyonunun, pamukta 

(Gossypium hirsutum) soğuk ve kuraklık stresine karşı toleransı artırdığı rapor edilmiştir 

(M. Wang vd., 2023). Phlox subulata’dan izole edilen COR413-PM2 geninin aşırı 

ekspresyonunun, Ca2+ akışını, COR ve CBF genlerinin ekspresyonunu düzenleyerek A. 

thaliana’da düşük sıcaklık toleransını artırdığı ortaya konmuştur (A. Zhou vd., 2018). 

Ayrıca Solanum lycopersicum’dan izole edilen COR413-PM2 homoloğunun aşırı 

ekspresyonunun transgenik domates bitkilerinde soğuk stres toleransını artırdığı, genin 

yapraklarda daha yüksek düzeyde eksprese olduğu ve soğuk stresi koşullarında 

ekspresyonunun indüklendiği rapor edilmiştir (L. Zhang vd., 2021). Literatürde, 

COR413-TM1 proteininin A. thaliana başta olmak üzere çeşitli tahıl türlerinde (Hordeum 

vulgare ve Triticum aestivum) ve bazı bitki türlerinde düşük sıcaklık koşullarına yanıt 

Şekil 4.2. DREB1D (A) ve CBF1 (B) proteinlerinin Swiss-Model tabanlı üç boyutlu (3D) homoloji 

modellemesi 

A) 
 

B) 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/solanum-lycopersicum
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olarak indüklendiği ve soğuk toleransına katkı sağladığı, ayrıca bu genin pirinçte kuraklık 

toleransını artırdığı gösterilmiştir (Breton vd., 2003; C. Zhang vd., 2017).  

 

Yürütülen çalışma sonucunda ERF ailesine ait JERF3, ERF5, ERF012 ve ERF113 

ile homoloji gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. Bu aday transkripsiyon 

faktörleri, literatürde farklı bitki türlerinde çoklu abiyotik streslere karşı tolerans ve 

duyarlılık dengesini kontrol eden karmaşık moleküler mekanizmalarla önemli ölçüde 

örtüşmektedir. Örneğin S. lycopersicum’dan izole edilen JERF3’ün soğuk, tuzluluk, 

etilen, abisisik asit ve jasmonik asit tarafından indüklendiği ve JERF3 eksprese eden 

tütünde (Nicotiana tabacum) tuzluluk, kuraklık ve donma stresine karşı toleransı artırdığı 

bildirilmiştir (H. Wang vd., 2004; Wu vd., 2008). Benzer şekilde, transgenik pirinçlerde 

de JERF3’ün aşırı ekspresyonunun kuraklığa ve ozmotik strese karşı toleransı artırdığı 

rapor edilmiştir (H. Zhang vd., 2010). Domateste yapılan bir başka çalışmada ise ERF5 

ekspresyonunun soğuk ve yüksek sıcaklık stresinde tüm organlarda, yaralanma, tuzluluk, 

kuraklık ve su stresinde belirli organlarda indüklendiği ve ERF5’i aşırı eksprese eden 

transgenik bitkilerin tuz ve kuraklık stresine karşı artan bir direnç gösterdiği ortaya 

konmuştur (Pan vd., 2012). Ayrıca domatesten izole edilen ERF5 homoloğunu aşırı 

eksprese eden transgenik bitkilerin (A. thaliana) absisik asite karşı aşırı duyarlılık 

gösterirken tuz stresine karşı artan tolerans sergilediği belirtilmiştir (Chuang vd., 2010). 

A. thaliana’da yapılan bir çalışmada, erf012 mutantlarla kıyaslandığında, ERF012’nin 

aşırı ifadesinin düşük sıcaklıkta antosiyanin birikimini azaltarak soğuk stres tolerasını 

Şekil 4.3. COR413-PM2 proteinin Swiss-Model tabanlı üç boyutlu (3D) 

homoloji modellemesi 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/solanum-lycopersicum
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düşürdüğü; yüksek sıcaklıkta ise klorofil kaybını artırarak ısı stresine duyarlılığı 

yükselttiği gösterilmiştir. Ayrıca bu çalışmada, ERF012’nin aşırı ifadesinin kuraklık, 

tuzluluk ve ağır metal streslerine karşı direnci artırdığı da rapor edilmiştir (Y. Huang vd., 

2022). Üzüm asmasından (Vitis vinifera cv. Cabernet Sauvignon) izole edilen ERF113 

homoloğunun transgenik A. thaliana bitkilerinde aşırı ekspresyonunun su baskınına karşı 

toleransı artırdığı ve oksidatif hasarı azalttığı; bu etkinin ATHB-13 ile protein-protein 

etkileşimi üzerinden düzenlendiği ortaya konmuştur (Min vd., 2026). A. thaliana’da 

yapılan bir çalışma ERF113 (RAP2.6L) transkriptlerinin ısı stresinden etkilenmediğini, 

tuz ve kuraklık stresi sırasında ifadesinin arttığını, donma stresinin ardından ise ifadesinin 

azaldığını bildirmiştir (Krishnaswamy vd., 2011). 

Yürütülen çalışmada DREB2A ve DREB2B ile homoloji gösteren aday protein 

dizileri belirlenmiştir. Bu aday protein dizileri, literatürde kuraklık, tuzluluk ve termal 

stres yanıt yollarında kritik roller üstlenen DREB2 ailesi üyelerinin işlevsel 

dinamikleriyle paralellik göstermektedir. Nitekim A. thaliana’da yapılan bir çalışmada 

DREB2A ve DREB2B’nin kuraklık (dehidrasyon) ve tuzluluk stresleri altında 

indüklendiği, ancak düşük sıcaklık stresinde indüklenmediği bildirilmiştir (Q. Liu vd., 

1998; Nakashima vd., 2000; Sakuma vd., 2002). Benzer bir çalışmada A. thaliana’da 

DREB2A’nın aktif formunun kuraklık stresine karşı toleransı artırdığını, ancak donma 

stresine benzer bir tolerans sağlamadığını rapor etmiştir (Sakuma vd., 2006). Ayrıca 

yapılan bir çalışmada Pennisetum glaucum’dan (inci darısı) izole edilen DREB2A’yı aşırı 

eksprese eden A. thaliana’da ısı, tuzluluk ve kuraklık stresine karşı toleransın arttığı, 

ayrıca uzun süreli soğuk uygulamalarında transgenik bitkilerin yabani tipe kıyasla daha 

yüksek hayatta kalma oranı gösterdiği ortaya konmuştur (Meena vd., 2022). 

Çalışma doğrultusunda WRKY33 ve WRKY25 (WRKY DNA-binding protein 

25) ile homoloji gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir.  Bu aday protein dizileri, 

literatürde düşük sıcaklık ve çoklu abiyotik stres sinyal iletim ağlarında pozitif regülatör 

olarak işlev gören WRKY üyelerinin moleküler dinamikleriyle önemli bir uyum 

sergilemektedir. Örneğin Betula pendula (huş ağacı) ve A. thaliana’nın da dahil edildiği 

bir çalışmada WRKY33’ün ABA’dan bağımsız, WRKY25’in ABA’ya bağımlı ve her 

ikisinin de CBF’den bağımsız olarak soğuk stresinde indüklendiği bildirilmiştir. Aynı 

çalışma her iki genin aşırı ekspresyonunun A. thaliana’da donma toleransını artırdığı B. 

pendula’da ise özellikle WRKY33 aşırı ekspresyonunun donmaya karşı dayanıklılığı 

artırdığı belirtilmiştir. Bu bulgular sonucunda her iki genin de soğuk toleransını pozitif 

olarak düzenlediği, ancak WRKY33’ün daha baskın bir rol oynadığı rapor edilmiştir (Jia 
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vd., 2026). Benzer şekilde, Zea mays’tan izole edilen WRKY33 homoloğunun  yüksek 

tuz, kuraklık, soğuk ve ABA uygulamalarıyla indüklendiği, ayrıca Arabidopsis’te aşırı 

ekspresyonunun stresle ilişkili genleri normal koşullarda bile aktive ederek bitkinin tuz 

stresine karşı toleransını artırdığı bildirilmiştir (H. Li vd., 2013). A. thaliana’da yapılan 

bir başka çalışmada ise WRKY25’in ısı stresi koşullarında ekspresyonunun değiştiği ve 

stres yanıtıyla ilişkili genlerin regülasyonunda rol alarak bitkinin yüksek sıcaklığa karşı 

toleransına katkı sağladığı ortaya konmuştur (S. Li vd., 2009). 

Yürütülen çalışmada MAPKK2 (MKK2), MAPK3 ve MAPK6 ile homoloji 

gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. Bu bulgular düşük sıcaklık sinyal iletim 

mekanizmalarının ve hücresel yanıt kontrol ağlarının karakterizasyonu açısından literatür 

verileriyle desteklenmektedir. Örneğin yapılan bir çalışmada MAPKK2’nin soğuk ve tuz 

stresi ile aktive edildiği, ancak ısı stresiyle aktive olmadığı, ayrıca soğuk ve tuz stresinin, 

MAPKK2’nin dahil olduğu MAPK kaskadı üzerinden MPK6 aktivasyonuna katkıda 

bulunduğu bildirilmiştir (Teige vd., 2004). Benzer şekilde domatesten izole edilen 

MAPK3 homoloğunun transgenik tütün bitkilerinde aşırı ekspresyonunun düşük sıcaklık 

stresine karşı toleransı artırdığı ortaya konmuştur (L. Yu vd., 2015). Literatürde soğuk 

stresinde MAPKK2’nin dahil olduğu MAPK kaskadının soğuk toleransına pozitif etki 

ettiği, ancak MKK4/5 tarafından aktive edilen MPK3 ve MPK6 kaskadının ICE1’in 

fosforilasyonu yoluyla stabilitesini azaltarak CBF aracılı soğuk yanıtı baskılayabildiği 

bildirilmiştir. Aynı çalışmada MKK2 kaskadının, MPK3 ve MPK6'nın aktivitesini 

baskılayarak bitkinin soğuk stres yanıtını dengede tuttuğu rapor edilmiştir (Zhao vd., 

2017). 

 

Şekil 4.4. MAPK3 (A) ve MAPK6 (B) proteinlerinin Swiss-Model tabanlı üç boyutlu (3D) homoloji 

modellemesi 

A) B) 
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Çalışma kapsamında Diasilgliserol kinaz (DGK) 2, DGK3 ve DGK5 ile homoloji 

gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. Literatürde DGK2, DGK3 ve DGK5 genleri 

soğuk stresi altında indüklenmesine rağmen, DGAT (diasilgliserol açiltransferaz) ile olan 

dengeye bağlı olarak donma stresinde toleransı azaltabileceği gösterilmiştir. Nitekim, 

DGK2, DGK3 ve DGK5 genlerinin çalışmadığı mutant A. thaliana’larda hücre hasarına 

yol açan fosfatidik asit (PA) birikiminin sınırlanarak donma toleransının arttığı 

bildirilmiştir (W.-J. Tan vd., 2018). Benzer şekilde, A. thaliana’da yapılan bir çalışmada 

DGK5 ve PA’nın ABA2 aracılığıyla ABA’nın biyosentezini baskılayarak tuz ve kuraklık 

stresine karşı bitkiyi olumsuz etkilediği rapor edilmiştir. Ancak, dgk5 mutant bitkilerde 

ABA seviyelerinin yükselerek bitkinin kuraklık ve tuz stresine karşı dayanıklı hale 

geldiği ortaya konmuştur (J. Li vd., 2024). 

Yürütülen çalışmada Peroksidaz (Prx)1, Prx24, Prx27, Prx35, Prx57, Prx64, 

Prx73 ile homoloji gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. Literatürde farklı A. 

thaliana popülasyonlarında Prx24, Prx27, Prx57, Prx64’ün soğuk stresinde, Prx35’in ısı 

ve tuzluluk stresinde, Prx1’in soğuk ve ısı stresinde, Prx73’ün ise her üç stres koşulunda 

ekspresyonunun arttığı, bu genlerin ilgili streslere toleransta rol alabileceği bildirilmiştir 

(Eljebbawi vd., 2022).  

Yürütülen çalışma sonucunda LEA II/ Dehidrin protein ailesine ait COR47, 

ERD10, Rab15 ve Rab18 ile homoloji gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. 

Literatürde A. thaliana’da COR47 protein ve transkriptlerinin düşük sıcaklık, Rab18 

transkriptlerinin ABA ve tuzluluk stresi altında biriktiği bildirilmiştir (Nylander vd., 

2001). Ayrıca Poa pratensis L.’de yapılan çalışmada, Rab15’in kuraklık stresi altında 

kuraklığa toleranslı genotiplerde, duyarlı genotiplere kıyasla daha yüksek seviyede 

indüklendiği belirtilmiştir (Bushman vd., 2021). Bir başka çalışmada ise COR47 ve 

ERD10’un A. thaliana’da soğuk stresine yanıt olarak indüklendiği ve bu genlerin 

donmaya duyarlı enzimleri donma (düşük sıcaklık) kaynaklı hasara karşı koruyarak 

kriyoprotektif aktivite gösterdiği rapor edilmiştir (Ohkubo vd., 2020). 

Yürütülen çalışmada CSP (Cold shock protein) 1 ve CSP3 ile homoloji gösteren 

aday protein dizileri belirlenmiştir. Soğuk stresine maruz bırakılan A. thaliana’da CSP1 

miktarının arttığı, ayrıca CSP1’in aşırı ekspresyonunun su eksikliğine karşı toleransı 

artırdığı literatürde belirtilmiştir (Juntawong vd., 2013). Ayrıca, Pak-choi (Brassica rapa 

ssp. chinensis) ve Çin lahanasında (B.rapa ssp. pekinensis) yapılan çalışmada, pak-

choi’de CSP1 ve CSP3’ün ABA, ozmotik, soğuk ve tuz stresinde indüklendiği, çin 
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lahanasında ise CSP1’in yine bu dört stres koşulunda indüklendiği ancak CSP3’ün sadece 

ABA ve ozmotik streste indüklendiği bildirilmiştir (F. Huang vd., 2019). Bezer şekilde, 

A. thaliana’da yapılan bir çalışmada CSP3’ün tuz ve kuraklık stresi sırasında indüklendiği 

ve bu stres koşullarına karşı toleransın düzenlenmesinde rol oynadığı ortaya konmuştur 

(M.-H. Kim vd., 2013). Bir diğer çalışmada ise AtCSP3'ün bir RNA şaperonu olarak işlev 

görüp, transgenik bitkilerde aşırı ekspresyonunun yüksek donma toleransı sağladığı rapor 

edilmiştir (M.-H. Kim vd., 2009).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Yürütülen çalışmada Cold- responsive protein kinase 1 (CRPK1) ile homoloji 

gösteren aday protein dizileri belirlenmiştir. CRPK1’in, A. thaliana’da 14-3-3 proteinleri 

ve CBF transkripsiyon faktörleri aracılığıyla plazma zarından çekirdeğe soğuk sinyalini 

ileterek donma toleransının düzenlenmesinde rol aldığı literatürde bildirilmiştir (Z. Liu 

vd., 2017). 

Tespit edilen aday protein dizileri ile literatür karşılaştırıldığında, Anethum 

graveolens’te tanımlanan homolog dizilerin abiyotik stres yanıtında rol oynayan, 

birbiriyle ilişkili farklı sinyal yolaklarına sahip olduğu görülmektedir. Farklı gen 

ailelerinin birlikte bulunması, dereotunun abiyotik strese karşı oldukça kompleks ve 

evrimsel olarak korunmuş bir savunma mekanizmasına sahip olduğunu 

düşündürmektedir. Bu bulgular, hem dereotunun soğuğa adaptasyon yeteneğinin 

moleküler temelini aydınlatmakta hem de gelecekteki ıslah çalışmalarında aday genlerin 

seçimi için önemli bir veri seti sunmaktadır. BLAST analiz sonuçlarının literatürde 

bildirilen sekanslarla yüksek düzeyde uyum göstermesi, elde edilen verilerin 

güvenilirliğini ve biyolojik olarak anlamlılığını desteklemektedir. 

Şekil 4.5. CRPK1 proteininin Swiss-Model tabanlı üç boyutlu (3D) 

homoloji modellemesi 
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4.3. Gen Ontolojisi (GO) Sonuçları 

Diferansiyel ifade gösteren genlerin daha iyi anlaşılması amacıyla gen ontolojisi 

(GO) analizi gerçekleştirilmiştir. Bu analiz kapsamında genler, biyolojik proses (BP), 

moleküler fonksiyon (MF) ve hücresel bileşen (CC) olmak üzere üç ana GO kategorisine 

atanmıştır. İfadesi artan ve azalan genlerin gen ontolojisi analizine ait BP, MF ve CC 

sonuçları Şekil 4.6 ve 4.7’de yer almaktadır. 

İfade seviyesi artan genlerin GO analizi sonucunda, biyolojik proses (BP) 

kategorisinde 6 alt başlık belirlenmiştir. “Su eksikliğine yanıt’’ başlığında 22, 

“glikoneogenez’’ başlığında 11, “yaralanmaya yanıt’’ başlığında 14, “lipit taşınması’’ 

başlığında 8 ve “strese yanıt’’ başlığında 44 genin gruplandığı tespit edilmiştir. Bunlara 

ek olarak “soğuğa yanıt’’ başlığının bu kategoride yer aldığı görülmüştür. 

 

 

Şekil 4.6. İfadesi artan genlerin gen ontolojisi analizine ait biyolojik proses (BP), moleküler fonksiyon 

(MF) ve hücresel bileşen (CC) sonuçları 

 

Moleküler fonksiyon (MF) kategorisinde 5 alt başlık belirlenmiştir. “Buz bağlama 

aktivitesi’’ başlığında 7, “transkripsiyon faktörü aktivitesi’’ başlığında 18, “peroksidaz 

aktivitesi’’ başlığında 13, “enzim inhibitör aktivitesi’’ başlığında 18 ve “DNA bağlayıcı 

transkripsiyon faktörü aktivitesi’’ başlığında 7 genin gruplandığı tespit edilmiştir. 

Hücresel bileşen (CC) kategorisinde 4 alt başlık belirlendi. “Ekstraselüler bölge’’ 

başlığında 23 ve “plazma membranı’’ başlığında 14 genin gruplandığı tespit edilmiştir. 

Bunlara ek olarak “sitoplazma’’ ve “çekirdek’’ başlığının da bu kategori içerisinde yer 

aldığı görülmüştür. 
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Şekil 4.7. İfadesi azalan genlerin gen ontolojisi analizine ait biyolojik proses (BP), moleküler fonksiyon 

(MF) ve hücresel bileşen (CC) sonuçları 

 

İfadesi azalan genlerin GO analizi sonucunda, biyolojik proses (BP) kategorisinde 

3 alt başlık belirlenmiştir. “Fotosentez’’ başlığında 51, “mayoz hücre döngüsü’’ 

başlığında 23 ve “hücre döngüsü’’ başlığında 26 genin gruplandığı tespit edilmiştir. 

Moleküler fonksiyon (MF) kategorisinde 2 alt başlık belirlenmiştir. “Klorofil 

bağlama’’ başlığında 24 ve “demir iyonu bağlama’’ başlığında 44 genin gruplandığı tespit 

edilmiştir. 

Hücresel bileşen (CC) kategorisinde 2 alt başlık belirlenmiştir. “Kloroplast’’ 

başlığında 33 ve “plastit’’ başlığında 27 genin gruplandığı tespit edilmiştir. 

Çalışma kapsamında elde edilen bulgular, literatürde rapor edilen çalışmalar ile 

karşılaştırılarak değerlendirilmiştir. Yürütülen çalışmada, ifadesi artan genlerin biyolojik 

proses (BP) kategorisinde “su eksikliğine yanıt’’, “glikoneogenez’’, “yaralanmaya 

yanıt’’, “lipit taşınması’’, “strese yanıt’’ ve “soğuğa yanıt’’ süreçlerinde yer aldığı 

belirlenmiştir. Bu bulgular, farklı bitki türlerinde çeşitli abiyotik stres koşullarının 

incelendiği çalışmalarla uyumludur. Nitekim Capsicum annuum bitkisinin ısı, soğuk, 

tuzluluk ve ozmotik stres koşullarına verdiği yanıtların transkriptom düzeyinde 

incelendiği bir çalışmada, biyolojik proses (BP) kategorisinde “su eksikliğine yanıt” ve 

“yaralanmaya yanıt” süreçlerinin anlamlı düzeyde zenginleştiği rapor edilmiştir  (Kang 

vd., 2020). Benzer şekilde Hordeum vulgare (arpa) üzerine yapılan ve soğuk, ısı, tuzluluk, 

kuraklık, su baskını gibi streslere ait transkriptom veri setlerinin analiz edildiği bir 

çalışmada, BP kategorisinde “soğuğa yanıt”, “su eksikliğine yanıt” ve “glikoneogenez” 

süreçlerinin zenginleştiği bildirilmiştir (Panahi, 2025). Ayrıca kuraklık stresine maruz 
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kalan Cicer arietinum (nohut) bitkisinde, ifadesi artan genlerin GO analizi sonucunda BP 

kategorisinde “strese yanıt’’ sürecinde zenginleşme gösterdiği ortaya konmuştur 

(Mahdavi Mashaki vd., 2018). Oryza sativa (pirinç) bitkisinin soğuk, sıcaklık, kuraklık, 

tuzluluk gibi çoklu abiyotik streslere yanıtına ilişkin yapılan meta analizde DEG’lerin BP 

kategorisinde “strese yanıt’’ ve “lipit taşınması’’ süreçlerinde anlamlı düzeyde 

zenginleştiği bildirilmiştir (Azad vd., 2024). Bu biyolojik süreçlerin birlikte yukarı regüle 

olması, bitkinin su eksikliği ve soğuk gibi abiyotik stres koşullarına karşı metabolik 

süreçlerini yeniden düzenlediğini ve stresle ilişkili savunma yollarını aktive ettiğini 

göstermektedir. Bitkinin bu davranışı, stres koşullarına uyum sağlamak için bütüncül bir 

yanıt geliştirdiğini düşündürmektedir. 

Yürütülen çalışmada, ifadesi artan genlerin moleküler fonksiyon (MF) 

kategorisinde “buz bağlama aktivitesi’’, “transkripsiyon faktörü aktivitesi’’, “peroksidaz 

aktivitesi’’, “enzim inhibitör aktivitesi’’ ve “DNA bağlayıcı transkripsiyon faktörü 

aktivitesi’’ süreçlerinde yer aldığı belirlenmiştir. Literatür incelendiğinde, çalışma 

bulgularımızla uyum içerisinde olduğu görülmektedir. Örneğin Solanum lycopersicum 

üzerinde yapılan bir çalışmada tuz stresi altında ifadesi artan genlerin moleküler 

fonksiyon (MF) kategorisinde “DNA bağlayıcı transkripsiyon faktörü aktivitesi’’ ve 

“peroksidaz aktivitesi’’ süreçlerinde zenginleşme gösterdiği bildirilmiştir (Y. Wang vd., 

2026). Benzer şekilde, A. thaliana’da kuraklık, sıcaklık ve tuz gibi çeşitli abiyotik 

streslerle yapılan meta analizde ve Zea mays (mısır) bitkisinde soğuk ve kuraklık stresiyle 

yapılan çalışmada moleküler fonksiyon (MF) kategorisinde “transkripsiyon faktörü 

aktivitesi’’ sürecinin anlamlı düzeyde zenginleştiği rapor edilmiştir (Biniaz vd., 2022; Lu 

vd., 2017). (Mahdavi Mashaki vd., 2018). Ayrıca Oryza sativa (pirinç) bitkisinin soğuk, 

sıcaklık, kuraklık, tuzluluk gibi çoklu abiyotik streslere yanıtına ilişkin yapılan meta 

analizde DEG’lerin MF kategorisinde “transkripsiyon faktörü aktivitesi’’ ve “enzim 

inhibitör aktivitesi’’ süreçlerinde anlamlı düzeyde zenginleştiği ortaya konmuştur (Azad 

vd., 2024). Zea mays bitkisinin farklı hatlarında soğuk uygulaması sonucu DEG’lerin MF 

kategorisinde “buz bağlama aktivitesi’’ sürecinde zenginleştiği rapor edilmiştir (Z. Li vd., 

2016). Bu bulgular, stres koşullarının bitkide savunma, koruma ve gen düzenlenmesi ile 

ilişkili mekanizmaları aktive ettiğini göstermektedir. Bu süreçlerde yukarı regüle olan 

genlerin, hücresel dengenin korunması ve stresin oluşturduğu olumsuz etkilerin 

azaltılmasında görev aldığı düşünülmektedir. 

Çalışma kapsamında, ifadesi artan genlerin hücresel bileşen (CC) kategorisinde 

“ekstraselüler bölge’’, “plazma membranı’’, “sitoplazma’’ ve “çekirdek’’ bileşenlerinde 
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yer aldığı belirlenmiştir. Kuraklık stresine maruz kalan Medicago sativa (yonca) 

bitkisinde kuraklığa yanıt veren genlerin GO analizi sonucunda hücresel bileşen (CC) 

kategorisinde “plazma membranı’’ ve “ekstraselüler bölge’’ lokalizasyonlarında 

zenginleştiği bildirilmiştir (Wan vd., 2022). Ayrıca Zea mays’ın soğuk ve kuraklık 

stresine maruz bırakıldığı bir çalışmada unigenlerin CC kategorisinde “ekstraselüler 

bölge’’ bileşeninde yer aldığı rapor edilmiştir (Lu vd., 2017). Bir başka çalışmada düşük 

sıcaklık stresine maruz bırakılan Zea mays bitkisinde DEP’lerin (diferansiyel ifade 

gösteren proteinler), kuraklık stresine maruz kalan Brassica napus (kolza) bitkisinde ise 

ifadesi artan genlerin CC kategorisinde “sitoplazma’’ bileşeninde zenginleştiği ortaya 

konmuştur (X. Tan vd., 2020; T. Yu vd., 2025). Medicago sativa bitkisinde soğuk stresi 

sonrası DEmRNA (diferansiyel ifade gösteren mRNA) ’ların CC kategorisinde 

“ekstraselüler bölge’’, “plazma membranı’’, “sitoplazma’’ ve “çekirdek’’ bileşenlerinde 

zenginleştiği rapor edilmiştir (L. Zhu vd., 2026). Bu bulgular, stres koşullarına yanıtın 

tek bir hücresel bölgeyle sınırlı kalmadığını ve hücresel düzeyde kapsamlı bir adaptasyon 

sürecinin mevcut olduğunu göstermektedir. 

Yürütülen çalışma doğrultusunda, ifadesi azalan genlerin biyolojik proses (BP) 

kategorisinde “mayoz hücre döngüsü’’, “fotosentez” ve “hücre döngüsü” süreçlerinde yer 

aldığı belirlenmiştir. Bu bulgular, farklı bitki türlerinde çeşitli abiyotik stres koşullarına 

verilen transkriptomik yanıtlarla paralellik göstermektedir. Literatürde, Olea 

europaea’nın (zeytin) soğuk stresinde, Pseudotsuga menziesii’nin (köknar) sıcaklık 

stresinde, Quercus lobata’nın (vadi meşesi) ise kuraklık stresinde ifadesi azalan genlerin 

GO analizi sonucunda biyolojik proses kategorisinde “fotosentez’’ sürecinde 

zenginleşme gösterdiği rapor edilmiştir (Estravis-Barcala vd., 2020; Hess vd., 2016; 

Leyva-Pérez vd., 2015). Bir başka çalışmada soğuk stresine maruz bırakılan Cucumis 

sativus (salatalık) bitkilerinde DEG’lerin GO analizi sonucu BP kategorisinde 

“fotosentez’’ sürecinde zenginleşme gösterdiği bildirilmiştir (C. Tan vd., 2023). Kuraklık 

stresine maruz kalan Eucalyptus grandis (okaliptüs) üzerinde gerçekleştirilen meta-

analizde, ifadesi azalan genlerin GO analizi sonucunda BP kategorisinde “hücre 

döngüsü” sürecinde anlamlı şekilde zenginleştiği bildirilmiştir (Aires-Teixeira vd., 2026). 

Isı stresine maruz kalan Triticum aestivum (buğday) bitkisine yapılan transkriptom 

çalışmasında ise DEG’lerin BP kategorisinde “hücre döngüsü” sürecinde zenginleşme 

gösterdiği belirtilmiştir (Lamba vd., 2022). Yüksek ağır metal kirliliğine sahip 

topraklarda yetişen Arabidopsis halleri’nde DEG’lerin BP kategorisinde “mayoz hücre 

döngüsü’’ sürecinde zenginleştiği bildirilmiştir (G. Lee vd., 2021). Bu sonuçlar, abiyotik 
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stres koşullarında bitkilerin enerji üretimi, hücre döngüsü ve büyüme ile ilişkili süreçleri 

baskılayarak kaynaklarını stres yanıt mekanizmalarına yönlendirdiğini 

düşündürmektedir. 

Yapılan çalışma sonucunda, ifadesi azalan genlerin moleküler fonksiyon (MF) 

kategorisinde “klorofil bağlama’’ ve “demir iyonu bağlama’’ süreçlerinde yer aldığı 

belirlenmiştir. Transgenik tütün bitkilerinde yapılan bir çalışmada soğuk stresi altında 

tanımlanan DEG’lerin GO analizi sonucunda moleküler fonksiyon (MF) kategorisinde 

“demir iyonu bağlama’’ sürecinde zenginleştiği bildirilmiştir (Shi ve Zhu, 2024). Benzer 

şekilde, Brassica napus bitkisinde kadmiyum (Cd) stresinde DEG’lerin MF kategorisinde 

“klorofil bağlama’’ sürecinde zenginleştiği bildirilmiştir (Ding vd., 2018). Bu bulgular, 

bitkinin stres altında enerji tasarrufuna yönelerek bazı temel metabolik süreçleri geri 

plana atabileceğine işaret etmektedir. 

Yürütülen çalışmada, ifadesi azalan genlerin hücresel bileşen (CC) kategorisinde 

“kloroplast’’ ve “plastit’’ bileşenlerinde yer aldığı belirlenmiştir. Brassica napus 

bitkisinde sıcaklık stresinde ifadesi azalan genlerin GO analizi sonucunda hücresel 

bileşen kategorisinde (CC) “kloroplast’’ ve “plastit’’ bileşenlerinde zenginleştiği 

bildirilmiştir (Shahsavari vd., 2025). Bu sonuçlar, bitkinin stres altında fotosentetik 

aktivitesini ve buna bağlı metabolik faaliyetlerini azaltma eğiliminde olabileceğini ortaya 

koymaktadır. 

4.4. KEGG Sonuçları 

Diferansiyel ifade gösteren genlerin fonksiyonel rollerinin moleküler düzeyde 

anlaşılması amacıyla KEGG yolu analizi gerçekleştirilmiştir. Elde edilen sonuçlar 

neticesinde, A. graveolens’in soğuk stresine yanıtında rol oynadığı düşünülen genlerin 

yer aldığı çeşitli biyolojik yolaklar tespit edilmiştir (Çizelge 4.4). 

 KEGG yolak analizi sonucunda, 12 temel metabolik ve sinyal iletim yolağı tespit 

edilmiştir. Analiz kapsamında; temel enerji metabolizmalarına ait “fotosentez’’, 

“fotosentez-anten proteinleri’’, “nişasta ve sükroz metabolizması’’, “karbon fiksasyonu 

(C₃)’’ ve “karbon metabolizması’’ yolakları belirlenmiştir. Ayrıca hücresel süreçlerden 

“hücre döngüsü’’, “ribozom’’, “yağ asidi biyosentezi’’ ve “fenilpropanoid biyosentezi’’ 

ile sinyal iletim mekanizmalarından “bitki hormon sinyal iletimi’’, “bitkilerde MAPK 

sinyal yolağı’’ ve “glutatyon metabolizması’’ yolakları da tespit edilmiştir. 
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Çizelge 4.4. KEEG analizi sonucu tespit edilen yolaklar 

İşlevsel Yolak Kategorisi KEGG Yolak Adı 

 

 

Enerji ve Karbon Metabolizması 

Karbon metabolizması 

Karbon fiksasyonu (C₃) 

Fotosentez 

Fotosentez - anten proteinleri 

Nişasta ve sükroz metabolizması 

 

Hücresel Süreçler ve Biyosentez 

Hücre döngüsü 

Ribozom 

Yağ asidi biyosentezi 

Fenilpropanoid biyosentezi 

 

Sinyal İletimi ve Stres Yanıtı 

Bitki hormon sinyal iletimi 

Bitkilerde MAPK sinyal yolağı 

Glutatyon metabolizması 

 

Çalışma kapsamında elde edilen bulgular, literatürde rapor edilen çalışmalar ile 

karşılaştırılarak değerlendirilmiştir. Nitekim çalışmada elde ettiğimiz bulgular literatürle 

örtüşmektedir. Örneğin, tuz-alkali stresine maruz bırakılan Medicago falcata (kart yonca) 

bitkisinde gerçekleştirilen KEGG analizi sonucunda, “bitkilerde MAPK sinyal yolağı’’, 

“fotosentez-anten proteinleri’’ ve “bitki hormon sinyal iletimi’’ yolaklarının hem strese 

toleranslı hem de duyarlı hatlarda zenginleştiği; “fotosentez’’, “nişasta ve sükroz 

metabolizması’’, “fenilpropanoid biyosentezi’’ ve “glutatyon metabolizması’’ 

yolaklarının ise sadece strese toleranslı hatlarda zenginleştiği bildirilmiştir (Chai vd., 

2025). Benzer şekilde soğuk stresi altında Nicotiana tabacum (tütün) bitkisinin soğuğa 

duyarlı kültivarında “fotosentez’’ ve “yağ asidi biyosentezi’’ yolaklarının; soğuğa 

toleranslı kültivarında “bitki hormon sinyal iletimi’’, “hücre döngüsü’’ ve “karbon 

metabolizması’’ yolaklarının; her iki kültivarda ise “ribozom’’  yolağının ortak olarak  

zenginleştiği rapor edilmiştir  (Jin vd., 2017). Kuraklık stresine maruz kalan Oryza sativa 

bitkisinde DEG’lerin, “fotosentetik organizmalarda karbon fiksasyonu”, “karbon 

metabolizması’’, “bitkilerde MAPK sinyal yolağı’’, “fotosentez’’ ve “fotosentez-anten 

proteinleri’’ yolaklarında zenginleştiği rapor edilmiştir (Barzi vd., 2026). 

Elde edilen sonuçların, literatürde bildirilen çalışmalarla genel olarak paralellik 

gösterdiği görülmektedir. Bu bulgular, bitkinin enerji üretimi, büyüme ve savunma 

mekanizmalarını birlikte düzenleyerek çevresel koşullara uyum sağlamaya çalıştığını 

düşündürmektedir. Özellikle hücresel düzenleme ile stres yanıtı arasındaki etkileşim, 

bitkinin çevresel koşullara karşı bütüncül bir adaptasyon stratejisi izlediğini 

göstermektedir. 
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4.5. A. graveolens Transkriptomunda SSR MarkörlerinTespiti 

Analiz edilen A. graveolens transkriptomunda bulunan SSR bölgelerinin 

belirlenmesi amacıyla GMATA programı kullanılmıştır. Programa girdi olarak sağlanan 

71057 sekans verisinden 2899 SSR lokusu tespit edilmiştir. Bu yüksek sayı incelenen 

transkriptomun mikrosatellit içeriği bakımından zengin olduğunu göstermektedir. Tespit 

edilen lokusların 2564 adedi için uygun primer tasarlanırken, 335 lokus için primer 

tasarımı gerçekleşmemiştir. Analizler sonucunda 2219 benzersiz (unique) markör 

saptanmıştır (Çizelge 4.5). 

 

Çizelge 4.5. 2-6 mer tarama aralığında tespit edilen SSR’ların istatistikleri 

Tespit edilen SSR’ların istatistikleri 

Veri olarak girilen toplam sekans sayısı 71057 

Tespit edilen toplam SSR lokusu 2899 

Primer tasarlanan toplam SSR lokusu 2564 

Primer tasarlanmayan toplam SSR lokusu 335 

Benzersiz markör sayısı 2219 

 

En az 2 en fazla 6 tekrar olmak üzere analiz edilen SSR lokuslarında, 3-mer (tri-

nükleotit) toplam 1711 SSR lokusu ile en fazla tekrar eden motif olarak tespit edilmiştir. 

4-mer (tetra-nükleoit) ise toplam 3 SSR lokusu ile en az tekrar eden motif olarak tespit 

edilmiştir (Çizelge 4.6). 

 

Çizelge 4.6. Tekrar motiflerinin SSR lokus sayıları 

 

 

 

 

 

Analiz sonuçlarına göre, en fazla tekrar eden di-nükleotit motifinin 257 SSR ile 

‘GA’, en fazla tekrar eden tri-nükleotit motifinin ise 153 SSR ile ‘TGA’ olduğu 

saptanmıştır (Çizelge 4.7). En çok tekrar eden motif gruplarının 3-mer yapısında olduğu 

görülmektedir; ancak toplam sayı baz alındığında ‘TC/GA’ ve ‘AG/CT’ motif grubunun 

daha fazla olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.8). 

 

 

Motif (-mer) Toplam 

2 1155 

3 1711 

4 3 

5 7 

6 23 
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Çizelge 4.7. En çok tekrar eden SSR motifleri 

SSR Motifi Toplam sayısı 

GA 257 

AG 211 

TC 203 

CT 172 

TGA 153 

GAT 116 

CAG 87 

GAA 74 

AAG 71 

ATG 68 

 

 

Çizelge 4.8. 2-6 mer tarama aralığında en çok tekrar eden motif grupları 

Motif Grubu Toplam sayısı Motif Grubu Toplam sayısı 

TC/GA 460 AAG/CTT 89 

AG/CT 383 GCA/TGC 87 

TGA/TCA 189 ACC/GGT 86 

ATC/GAT 144 TGG/CCA 86 

GAA/TTC 138 ATG/CAT 85 

CA/TG 119 TCC/GGA 65 

CAG/CTG 113 GCT/AGC 63 

TCT/AGA 90 AT/AT 55 

GTG/CAC 89 GAG/CTC 50 

GT/AC 89 TA/TA 44 

 

Genel SSR dağılımı 2-6 mer aralığında taranmış; toplam sayı baz alındığında 

‘TC/GA’ ve ‘AG/CT’ gibi 2-mer motifleri en yüksek frekansa sahip olsada, ilk 10 grup 

içerisinde trinükleotitlerin (3-mer) sayıca ve oransal olarak yoğunluk gösterdiği 

saptanmıştır. Di-nükleotit (2-mer) tekrarları sayıca fazla olmalarına karşın, PCR 

aşamasında 'stutter band' (gölge bant) oluşturma riskleri nedeniyle analizlerde zorluk 

çıkarabilmektedir (Guichoux vd., 2011). Buna karşın hem daha stabil amplifikasyon 

sağlamaları hem de jel elektroforezinde daha net ayrım sunmaları sebebiyle (Guichoux 

vd., 2011), bu çalışmada primer tasarımı için tri-nükleotit (3-mer) motiflere 

odaklanılmıştır. 

Programa girdi olarak sağlanan 71057 sekans verisinden 1713 SSR lokusu tespit 

edilmiştir. Tespit edilen lokusların 1489 adedi için uygun primer tasarlanırken, 224 lokus 

için primer tasarımı gerçekleşmemiştir. Analizler sonucunda 1313 benzersiz (unique) 

markör saptanmıştır (Çizelge 4.9).  
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Çizelge 4.9. 3-mer tarama aralığında tespit edilen SSR’ların istatistikleri 

Tespit edilen SSR’ların istatistikleri  

Veri olarak girilen toplam sekans sayısı 71057 

Tespit edilen toplam SSR lokusu 1713 

Primer tasarlanan toplam SSR lokusu 1489 

Primer tasarlanmayan toplam SSR lokusu 224 

Benzersiz markör sayısı 1313 

 

Çizelge 4.10 incelendiğinde analiz sonuçlarına göre, en fazla tekrar eden motifin 

154 SSR ile ‘TGA’ motifi olduğu saptanmıştır. Bunu sırasıyla ‘GAT’ ve ‘CAG’ motifleri 

izlemektedir. Yapılan analizler sonucunda, 2-6 mer genel tarama aralığında elde edilen 

tri-nükleotit sayıları ile sadece 3-mer motiflerine odaklanılan tarama sonuçlarının 

paralellik gösterdiği görülmektedir (Çizelge 4.7 ve Çizelge 4.10). 3-mer tarama aralığında 

en çok tekrar eden motif gruplarının ise sırasıyla ‘TGA/TCA’, ‘GAT/ATC’ ve 

‘TTC/GAA’ grupları olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.11). Analiz sonucu elde edilen SSR 

markörlerinin bazılarına ait primerler ve ürün boyutu Çizelge 4.12’de yer almaktadır. 

 

Çizelge 4.10. En çok tekrar eden 3-mer SSR motifleri 

SSR Motifi Toplam sayısı 

TGA 154 

GAT 116 

CAG 87 

GAA 74 

AAG 71 

ATG 67 

TTC 64 

GCA 56 

AGA 53 

CCA 47 

 

Çizelge 4.11. 3-mer tarama aralığında en çok tekrar eden motif grupları 

Motif Grubu Toplam sayısı Motif Grubu Toplam sayısı 

TGA/TCA 190 CAT/ATG 84 

GAT/ATC 144 GGA/TCC 65 

TTC/GAA 138 AGC/GCT 63 

CAG/CTG 113 GAG/CTC 52 

TCT/AGA 90 AGG/CCT 42 

CAC/GTG 89 TTG/CAA 38 

AAG/CTT 89 ACA/TGT 33 

GCA/TGC 87 GTT/AAC 31 

CCA/TGG 86 CGG/CCG 27 

GGT/ACC 86 AAT/ATT 23 
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Çizelge 4.12. Analiz sonucu tespit edilen SSR markörlerinin primerleri ve ürün boyutu 

Marker Primer Forward Primer Reverse  Ürün 

Boyutu 

>Ag_SSR110 GGTGTTGCATACGTCTGGTG CAGGCCGAATTAGGAAATCA 185 

>Ag_SSR118 AGGAGGAACACTACGCGAGA TTCTGCTGCCTTGACACAAC 181 

>Ag_SSR157 TTGTGGCTCTTCGTCATCAG CACCGATGCAGGTGTAATTG 239 

>Ag_SSR160 TCACAGTCCACTTTGCAAGC ACCTGCTCACCTGCAGTCTT 201 

>Ag_SSR168 GCTTGACGATCGCAGTTACA CTGCCGCACTATTGTCTTCA 245 

>Ag_SSR178 GAGGAGCTGCGGTGTTAAAG AGCATGTCGATGCACTTGAG 227 

>Ag_SSR182 ACCTTTGGCTCCTCAACCTT AAGCTGGTGGTGGAGATTTG 212 

>Ag_SSR195 AAAGGCGTCAACTCCTGCTA ACTACAACGTGGGCTCCATC 228 

>Ag_SSR322 TAGAAGGTGAGGGTGCTGCT AGTGACCGCTAATTGGGTTG 212 

>Ag_SSR342 CGGAGATCAGAGAGCCAAAC ACTGACCATTGGCTGTTTCC 264 

>Ag_SSR410 TATGATCCTCAACCGCAACA TGGTTCCTTTCGACATCTCC 164 

>Ag_SSR424 CATCTCTGCAGCCCCATATT TATCCATCTCCCAGCTGTCC 274 

>Ag_SSR455 GCTGCAGGAGGTTAGTGGTC CTCTTCCAGCTGCGTTCTCT 205 

>Ag_SSR472 GTGGGTGAAAGAGAGCAAGC AATCACCCCGACAATATCCA 223 

>Ag_SSR473 AATCCAAGGCGATGATGAAG ATTGATTGCCGAGAAAATCG 203 

>Ag_SSR476 AGGTTGGATTGAGTCGGTTG TCCTCCCTAACCCCATATCC 210 

>Ag_SSR508 CAACAACCCCAGCAAGAAAT GGTGATCATACGGAGCCTGT 187 

>Ag_SSR524 ACTCACCGGACATTTCTTCG GTCGGTTTGATCTTCGTCGT 227 

>Ag_SSR543 AATTGGTTTGAGCCGTTGAC ACCTCCACCTCCTTCACCTT 218 

>Ag_SSR599 CCGGACATCAGAGTTCCAAT ATACGCGAAGCTCGTTTGTT 159 

>Ag_SSR617 GATCACTCCTCTCCGATCCA CGTGAGCGTATGACCACATC 198 

>Ag_SSR721 GGCTTTCACTGCACCTCAA CTCGCTTGTTCAGTCATGGA 273 

>Ag_SSR758 GATTCGGATGAGGATGAGGA CATTAAACGCATTGCACCAC 169 

>Ag_SSR768 ATGCATGCTACAAGGGGAAC AGTAGGTGGGCGAAAAGGAT 210 

>Ag_SSR785 TGTTGTCGGAGGAGTGAGTG CGGCTAAATCACGAGACACA 206 

>Ag_SSR808 TCAAGAAGCAGCAGAAGCAA TCGACGACGAAAGAGTGATG 154 

>Ag_SSR817 GCTCCTCAAGGTTTCCCTTT AACTGACATGCTGTCGATGG 279 

>Ag_SSR853 AAGAGGTCCAAAGCAAAGCA CTCCAAGTTAAGCCGCAAAG 275 

>Ag_SSR922 CAACCACAGAAAGCGATTCA TTTTAGCACCTTCCGCTGAT 244 

>Ag_SSR965 TTTAGATGGGGAGCAACACC CCGGAGTATTTTCAGGACCA 157 

>Ag_SSR969 GACGACGGCATTTTATACGAA GAGTGGCTCAACAGGAGGAG 252 

>Ag_SSR975 GCAGGTTCCACAGAAATGGT AACAAGAATGGGTGGTCTGC 179 

>Ag_SSR992 GAAACCCTAGTCCGGTCCTC ATGAAAGGCAACCAATCAGG 251 

>Ag_SSR1002 GAGAGCATGGTGGCGTAAAT AGCCAATTGCTAGAGCCAGA 243 

>Ag_SSR1018 TTTCGCGGTGGAAAAGATAG CTCCCCTTCTGACAACCTCA 189 

>Ag_SSR1021 GAATTGCTTGCCCTCTTCTG GATGGGACCAGCTTGTGAAT 269 

>Ag_SSR1040 ACGCTTCGATCATACGGTTC CACACACACTCCTGCTGCTT 279 

>Ag_SSR1059 CCGCCCACTAAGAAATCAAA GACCTCACCGGAATGAGAAA 231 

>Ag_SSR1084 GTGGTGCTAATGGTGGCTTT CCATCATGCCGATCATCTC 169 

>Ag_SSR1147 CACCTGTCTCCAAGTCAGCA TATCCTGCACACAGCTTTCG 267 

>Ag_SSR1176 AGCCAAATTTCATCCCACAG TGGCCGTTATTGGAACTAGG 175 

>Ag_SSR1187 TAATGTCCGCCCCAAGTAAG AGTGGAGGGGTAGGCAATCT 274 

>Ag_SSR1245 AACCCATGATCGAAGAGGTG TGGGGCTTTGGACAAGTATC 226 

>Ag_SSR1276 AACCCCACCTCTTCTCCTGT GTCATCAGCAGAGCAACCAA 201 

>Ag_SSR1283 CCTGATTCTCGCTACGCTTC AGCTGAATCCTTGCTCCAGA 233 

>Ag_SSR1293 GGGGAAATCAAGCAAGAACA CACTAGCTGCAACCCTCACA 163 
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5. SONUÇLAR VE ÖNERİLER 

5.1. Sonuçlar 

Yürütülen çalışmada, soğuk stresine maruz kalan dereotu (Anethum graveolens) 

bitkisinde ekspresyon seviyeleri değişen genler transkriptomik analiz aracılığıyla tespit 

edilmiştir. Deseq2 programı aracılığıyla tespit edilen DEG’lerde log2FC değeri 2’nin 

üstünde ve -2’nin altında olan genler belirlenmiş ve bu genler üzerine yoğunlaşılmıştır. 

Seçilen genlerin potansiyel biyolojik rollerinin tespit edilmesi amacıyla yapılan literatür 

taraması sonucunda çoğunun farklı bitki ve abiyotik stres koşullarında benzer yanıtlar 

verdiği anlaşılmıştır. Dahası DEG analizleri sonucunda stres yanıtı, savunma 

mekanizmaları ve transkripsiyonel düzenleme ile ilişkili genlerin aktif hale geldiği; 

fotosentez, klorofil bağlama ve hücre döngüsü ile ilişkili genlerin ise baskılandığı 

belirlenmiştir. 

Tespit edilen genlerin BLAST, GO ve KEGG analizleri gerçekleştirilerek 

fonksiyonel anotasyonu yapılmıştır. Homoloji tabanlı çalışan BLAST programı 

aracılığıyla 254 benzersiz (unique) protein tanımlanmış ve anlamlandırılmıştır. Gen 

ontolojisi (GO) analizleri, soğuk stresinin biyolojik süreçler, moleküler fonksiyonlar ve 

hücresel aktivitelerde önemli değişimlere neden olduğunu göstermiştir. KEGG analizleri 

ise soğuk stresinin metabolik süreçler, sinyal iletim mekanizmaları ve hücresel 

düzenleme ile ilişkili yolakları etkilediğini ortaya çıkarmıştır. BLAST, GO ve KEGG 

analizlerinden elde edilen bulgular, soğuk stresinin dereotu bitkisinde çok yönlü 

moleküler değişimlere neden olduğunu göstermektedir. Elde edilen sonuçların, soğuk 

stresine karşı gelişen moleküler yanıt mekanizmalarının anlaşılmasına katkı sağlayacağı 

düşünülmektedir. 

GMATA programı kullanılarak gerçekleştirilen SSR analizi sonucunda 

trinükleotit motifler üzerinden yapılan taramada toplam 1313 benzersiz (unique) SSR 

belirlenmiştir. Tespit edilen SSR lokuslarının büyük çoğunluğu için uygun primer 

tasarımı gerçekleştirilmiştir. Elde edilen SSR markörlerinin gelecekte yapılacak 

moleküler markör geliştirme ve genetik çalışmalar için önemli bir kaynak oluşturacağı 

düşünülmektedir. 

5.2. Öneriler 

Bu çalışma kapsamında elde edilen RNA-seq verilerinin, dereotunda soğuk 

stresine karşı gelişen moleküler yanıtların anlaşılmasına önemli katkılar sağladığı 
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düşünülmektedir. Ancak bitkilerin stres yanıtı oldukça karmaşık ve çok katmanlı bir süreç 

olduğundan, elde edilen bulguların farklı yaklaşımlarla (proteomik, metabolomik, qRT-

PCR, fizyolojik ve biyokimyasal) desteklenmesi gerekmektedir. Gelecek çalışmalarda, 

dereotunun farklı gelişim evrelerinde ve farklı stres koşulları (kuraklık, tuzluluk, ısı stresi 

vb.) altında da analiz edilmesi, stres yanıt mekanizmalarının daha net anlaşılmasına katkı 

sağlayabilir. 

Bu çalışmada belirlenen diferansiyel olarak ifade edilen genlerin bir kısmının 

farklı bitki türlerinde daha önce raporlanmış olması, bu genlerin dereotu özelinde stres 

yanıtındaki rollerinin tür-spesifik olarak değerlendirilmesini önemli hale getirmektedir. 

Bu kapsamda, özellikle soğuk stresine yanıtla ilişkili aday genlerin deneysel yöntemlerle 

doğrulanması ve fonksiyonel rollerinin detaylandırılması önerilmektedir. Böylece elde 

edilen bulguların biyolojik anlamı güçlendirilebilir.  

Bunun yanında, transkriptom verileri üzerinden elde edilen SSR bölgeleri 

kullanılarak geliştirilen moleküler markörlerin, farklı dereotu genotipleri ve 

popülasyonlarında test edilmesi önerilmektedir. Bu markörlerin genetik çeşitliliğin 

belirlenmesi, popülasyon yapısının ortaya konulması ve stres toleransı yüksek bireylerin 

seçilmesi gibi ıslah çalışmalarında kullanılabilecek önemli araçlar olduğu 

düşünülmektedir. 

Son olarak, RNA-seq tabanlı bu tür çalışmaların farklı dereotu çeşitlerinde ve 

farklı çevresel koşullarda genişletilmesi, hem tür içi genetik varyasyonun ortaya 

konulmasına hem de iklim değişikliğinin tarımsal üretim üzerindeki etkilerinin daha iyi 

anlaşılmasına katkı sağlayacaktır. 
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