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İKLİM KRİZİ VE PLASTİK KİRLİLİĞİ; SU VE ORMAN 
EKOSİSTEMLERİNDE TEHDİTLERİN KESİŞİMİ

GİRİŞ

Sanayi devriminden bu yana fosil yakıt tüketimi, ormanların yok edil-
mesi, tarımsal üretim gibi insan kaynaklı faaliyetler; karbondioksit ve me-
tan gibi doğal sera gazlarının atmosfere salınımını büyük ölçüde artırmış-
tır. Sera gazı yoğunluğundaki bu yükseliş, doğal sera etkisinin dengesini 
bozmuş ve atmosfer sıcaklığının artmasına yol açmıştır. Bu süreç günü-
müzde de devam etmektedir. Küresel ısınmanın en önemli olası sonucu ise, 
canlı yaşamını kapsayan biyosferde meydana gelen iklim değişiklikleridir.

Plastik malzemelerin sanayi ölçeğinde kitlesel üretimi 1950’li yıllarda 
başlamış ve bu süreç zamanla çevresel sorunların temel kaynaklarından 
biri haline gelen mikroplastiklerin ortaya çıkmasına zemin hazırlamıştır. 
Özellikle son yıllarda bu mikroskobik plastik parçacıkların insan sağlığı 
üzerinde potansiyel tehditler oluşturması nedeniyle ciddi endişelere neden 
olmaktadır. (Gündoğdu, 2018). Plastiklerin pek çok alanda sağladığı avan-
tajlara rağmen, kullanım sonrasında ortaya çıkan yüksek miktardaki atık 
ve çevreye yayılma eğilimleri ciddi çevresel sorunlara yol açmaktadır. Bu 
sorunun temel nedenlerinden biri plastik ürünlerin sınırlı kullanım ömrü-
ne sahip olmasıdır. Ayrıca tekrar kullanılabilirliklerinin ve geri dönüşüm 
oranlarının düşük seviyelerde kalması tek kullanımlık plastiklerin yaygın-
laşmasına neden olmuş ve bu da çevresel yükü önemli ölçüde arttırmıştır 
(Geyer ve ark., 2017). 

Bu mikroplastiklerin denizler, akarsular, okyanuslar, atmosfer, toprak 
ve özellikle orman ekosistemlerinde de yaygın olarak bulunması endişele-
rin artmasına neden olmaktadır (Şekil 1). Su kaynaklarının yanı sıra orman 
topraklarında da biriken mikroplastikler, boyutlarının küçük olması sebe-
biyle besin zincirinin temel halkalarını oluşturan organizmalar tarafından 
kolaylıkla yutulmakta ve böylece ekosistemde yaygınlaşmaktadır. Ayrıca 
mikroplastikler ağır metaller gibi çeşitli çevresel kirleticileri taşıyarak hem 
doğa hem de insan sağlığı üzerinde daha karmaşık etkiler yaratabilmekte-
dir. İklim değişikliğinin etkisiyle artan sıcaklıklar ve değişen hava koşul-
ları, plastik atıkların çevrede daha hızlı parçalanmasına ve mikroplastik 
oluşumunun hızlanmasına yol açarken, orman yangınları gibi olaylar da 
mikroplastiklerin toprak ve atmosferde daha geniş alanlara yayılmasını 
kolaylaştırmaktadır. İnsanların ise ağız yoluyla, solunum sistemiyle veya 
deri temasıyla mikroplastiklere maruz kalmaları, potansiyel sağlık riskle-
rinin ortaya çıkmasına sebep olmaktadır. Bununla birlikte, mikroplastikle-
rin tanımlanması ve ölçümüne dair standartların olmaması, farklı şekil ve 
boyutlarda bulunmaları, sağlık üzerindeki etkilerinin tam olarak anlaşıl-
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mamış olması ve gıdalardaki mikroplastik varlığına ilişkin sınırlı veriler, 
insanlarda mikroplastik risklerinin değerlendirilmesini güçleştirmektedir 
(GKGM,2023). 

Şekil 1. Tatlısu sistemlerindeki plastik bolluğuna genel bakış (Wires, 2019)

İKLİM KRİZİNİN SU VE ORMAN EKOSİSTEMLERİNE 
ETKİLERİ

Su, tüm canlıların ve ekosistemlerin yaşamsal gereksinimi olup “te-
miz ve erişilebilir su” insanlık, medeniyetler ve yaşamın temelini oluş-
turmaktadır. Benzer şekilde ormanlar ve orman dışındaki ağaçlık alanlar 
için de su hayati bir öneme sahiptir. Ormanların varlığını sürdürebilmesi, 
ağaçların ve diğer bitki ile canlıların gelişimi ve yaşamlarının devamı için 
yeterli ve düzenli su temini gereklidir. İklim değişikliğine bağlı olarak ya-
ğış düzenlerindeki değişiklikler, orman ekosistemlerini doğrudan etkile-
mektedir. Azalan yağış miktarları ve artan kuraklık, ormanların sağlığını 
tehdit etmekte; bu durum böcek salgınları ve orman yangınları gibi sorun-
ları tetiklemektedir (Şekil 2). Bu çevresel baskılar, orman ağaç türlerinde 
dönüşümlere yol açmakta ve değişen ekolojik koşullara dayanıklı, uyum 
sağlayabilen bitki türlerinin gerekliliğini ortaya çıkarmaktadır. Ayrıca or-
manlar suyun yönetimi ve kullanımı üzerinde de önemli bir role sahiptir. 
Evsel, tarımsal, endüstriyel ve ekolojik amaçlarla ihtiyaç duyulan suyun 
miktarının sağlanması, su kalitesinin korunması ve arıtılması, yüzey ile ye-
raltı su akışlarının düzenlenmesi, kuraklık etkilerinin azaltılması, heyelan, 
sel ve taşkın gibi doğal afetlerin önlenmesi ve etkilerinin hafifletilmesi gibi 
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birçok alanda ormanların su döngüsü üzerindeki etkileri büyüktür (Kara-
cabey, 2023).

Şekil 2. Orman yangınları (Gekader, 2023)

Ormanlar su tüketimi açısından önemli bir rol oynamakta olup bu du-
rum tarım, hayvancılık ve benzeri diğer arazi kullanım türlerinde suyun 
kullanılabilirliğini azaltabilecek bir etki yaratmaktadır. Bununla birlikte 
ağaçlar ve orman ekosistemleri; gölgeleme sağlama, toprağın su emme 
kapasitesini artırma, su kalitesini iyileştirme, toprak erozyonunu ve bozul-
masını önleme gibi birçok hayati ekosistem hizmeti sunmaktadır. Özellikle 
kurak ve yarı kurak bölgelerde gerçekleştirilecek ormancılık faaliyetleri-
nin, ormanların su döngüsü üzerindeki işlevleri göz önünde bulunduru-
larak dikkatli bir şekilde planlanması ve ağaçlandırma çalışmalarının bu 
doğrultuda uygulanması büyük önem taşımaktadır (Karacabey, 2023).

İklim değişikliğinin, ağaç ve bitki türlerinin uyum yetenekleri ile 
büyüme dönemleri üzerinde önemli etkiler yaratacağı öngörülmektedir. 
Bitkilerin gelişim süreçleri; sıcaklık, yağış düzenleri ve atmosferdeki 
karbondioksit (CO₂) yoğunluğu gibi çevresel faktörlerle doğrudan 
ilişkilidir. İklimsel değişimlere karşı türlerin verdiği tepkiler ise farklılık 
gösterebilmektedir. Örneğin; bazı türler, artan sıcaklık koşullarında daha 
hızlı büyüme eğilimi gösterirken, bazıları bu duruma olumsuz tepkiler ve-
rebilir. Bazı ağaç türleri, ilkbaharda tomurcuklanma sürecine girebilmek 
için kış aylarında belirli bir süre düşük sıcaklıklara maruz kalmaya ihtiyaç 
duyabilir. Bu türler kış sıcaklıklarının yeterince düşmediği bölgelerde ge-
lişimlerini sürdüremeyebilir. Buna karşılık filizlenme için yüksek sıcaklık 
gereksinimi duyan türler ise artan sıcaklıklardan olumlu yönde etkilene-
bilir. Bu değişimler uzun vadede, yerli türlerin yerini yüksek sıcaklıklara 
veya kuraklık stresine daha dayanıklı farklı türlerin almasına neden ola-
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bilir. İklim değişikliğinin orman ekosistemlerinin bileşimi ve işleyişi üze-
rinde önemli etkiler yaratabileceğini ortaya koymaktadır. Yapılan projek-
siyonlara göre, 2050 yılına kadar küresel ölçekte ormanların yaklaşık üçte 
birinde tür bileşiminde değişiklikler meydana geleceği öngörülmektedir. 
Bu değişimle birlikte, yeni tür kombinasyonlarının ve değişen ekolojik 
koşulların etkisiyle farklı orman tiplerinin oluşması muhtemel olacaktır. 
Artan sıcaklıklara bağlı olarak orman yangınlarının, zararlı organizma sal-
gınlarının ve hastalıkların daha sık ve şiddetli hale gelmesi de bu süreçte 
karşılaşılabilecek olumsuz etkiler arasında yer almaktadır. Öte yandan, tro-
pikal ormanların yaklaşık %8’inin halihazırda yok olduğu raporlanmakta; 
bu kayıpla birlikte bölgede yaşayan on binlerce tür ya yok olma riskiyle 
karşı karşıya kalmakta ya da yaşam alanlarını terk etmek zorunda kalmak-
tadır (Green vd., 2003; Bakkenes vd., 2006; Clarke, 2007). 

Küresel iklim değişikliği, su döngüsünde ve orman ekosistemlerin-
de önemli değişikliklere yol açmaktadır. Artan sıcaklıklar, buharlaşmayı 
hızlandırırken yağış modellerini değiştirmekte, su kaynaklarının mev-
cudiyetini ve kalitesini olumsuz yönde etkilemektedir (UNEP, 2022). 
Orman alanlarında sıcaklık artışı, kuraklık ve yangın risklerinin yüksel-
mesine sebep olarak ekosistem sağlığını tehdit etmektedir (OGM, 2022). 
İklim sisteminde meydana gelen bozulmalar ve değişen iklim rejimleri 
karşısında türlerin verdiği tepkiler; düzey, hız ve biçim açısından farklılık 
göstereceğinden pek çok ekosistemin yapısı, bileşenleri, verimliliği ve 
coğrafi dağılımı önemli ölçüde etkilenebilecektir. Ancak bu beklenen eko-
lojik dönüşümlerin çoğunun, iklim değişikliklerini takiben onlarca yıl hat-
ta yüzyıllar sürebilecek gecikmelerle gerçekleşebileceği öngörülmektedir. 
Flora ve faunanın yaşam alanlarının yer değiştirmesiyle birlikte, yeni gelen 
türlerin etkisiyle bazı bölgelerde biyolojik çeşitlilikte geçici ya da yerel 
düzeyde artışlar da gözlemlenebilecektir.

PLASTİK KİRLİLİĞİNİN SU VE ORMAN 
EKOSİSTEMLERİNDEKİ YAYILIMI

Plastik materyaller; hafiflikleri, esneklikleri, dayanıklılıkları, sağlam-
lıkları, düşük maliyetleri ve su ile korozyona karşı dirençli yapıları nede-
niyle ticari ve endüstriyel alanlarda oldukça yaygın bir şekilde kullanıl-
maktadır. Bu çok yönlü özellikleri plastiği küresel ölçekte yoğun şekilde 
tüketilen bir malzeme haline getirmiştir. Ancak plastiğin çevresel açıdan 
en büyük sorunu, doğada son derece yavaş bozulması ve bu nedenle ka-
lıcı kirlilik oluşturmasıdır. Özellikle tek kullanımlık plastik ürünlerin geri 
dönüşüme kazandırılmadan atık haline gelmesi; hava, toprak ve deniz eko-
sistemlerinde ciddi kirliliklere yol açmakta, bu durum ise “plastik kirlili-
ği” olarak tanımlanmaktadır. Günümüzde plastik kaynaklı çevresel kirlilik 
giderek büyüyen küresel bir çevre sorunu haline gelmiştir. Küçük boyutlu 
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plastik parçacıklar, dünya genelinde hızla yayılmakta olup, okyanuslar, 
kıyı bölgeleri, tatlı su gölleri ve nehirlerde ciddi bir su kirliliği proble-
mi oluşturmaktadır. Mikroplastikler, çok küçük olmaları nedeniyle sucul 
canlılar tarafından kolaylıkla yutulabilmekte ve bu durum besin zinciri 
yoluyla daha büyük canlılara da ulaşabilmektedir (Şekil 3). Bu nedenle 
deniz ürünleri aracılığıyla mikroplastiklerin tüketimi; kimyasal, fiziksel ve 
biyolojik açıdan çeşitli sağlık riskleri doğurabilecek potansiyele sahip ola-
bilmektedir (Tokaç, 2018).

Şekil 3. Mikroplastik yutan balık (MAG, 2019)

Su kirliliğinin son yıllarda daha fazla dikkat çeken boyutlarından biri 
de plastik atıkların oluşturduğu kirliliktir. Özellikle deniz ve okyanuslara 
ulaşan plastiklerin büyük bir kısmı, karasal kaynaklı büyük plastik atıklar-
dan köken almaktadır. Bu büyük plastik atıklar, rüzgâr, dalga hareketleri 
ve güneş ışığındaki ultraviyole ışınlarının etkisiyle zamanla daha küçük 
parçalara ayrılarak mikroplastik haline dönüşmekte, nehirler ve göller ara-
cılığıyla denizel sistemlere taşınmaktadır. Günümüzde plastikler pek çok 
tüketim ürününde yer almakta olup, mikroplastik olarak adlandırılan daha 
küçük parçacıklar bazı kişisel bakım ve temizlik ürünlerine üretim aşa-
masında aşındırıcı etki yaratması amacıyla doğrudan eklenmektedir. Ay-
rıca tekstil sektöründe yaygın olarak kullanılan sentetik lifler de mikrop-
lastik türlerinden biri olarak sucul ortamlarda önemli bir kirlilik kaynağı 
oluşturmaktadır (GESAMP, 2016; Wu ve ark., 2017).  

Bu yönüyle toprak, oluşumu binlerce yıl süren doğal bir süreç so-
nucunda meydana geldiği için insan ölçeğinde yenilenmesi mümkün ol-
mayan bir kaynak olarak değerlendirilmektedir (Dominati ve ark., 2016). 
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Toprak, doğal çevrenin temel bileşenlerinden biri olup, yaşamın devamlı-
lığı açısından vazgeçilmez bir ekosistem işlevi görmektedir (Daily ve ark., 
1997). Toprak, hava ve su ile olan etkileşimi sayesinde; atmosfer (hava), 
biyosfer (bitkiler ve organizmalar) ve hidrolojik çevrimlerde yer alan kar-
bon (C), oksijen (O₂) ve su gibi temel elementlerin döngüsünde hayati rol 
oynamaktadır. Bu bağlamda, mikroplastiklerin toprak özellikleri üzerin-
deki potansiyel etkilerinin kapsamlı bir şekilde anlaşılması büyük önem 
taşımaktadır (Şekil 4).

Şekil 4. Plastik materyal ve parçacıklar (AKD,2024)

Mikroplastikler (5 mm’den küçük plastik parçacıklar; 0,1 mikromet-
reden küçük olanlar ise nanoplastikler olarak tanımlanır) ya daha büyük 
plastik atıkların parçalanması yoluyla ya da doğrudan çevreye salınımları 
sonucunda oluşmaktadır. Deniz canlıları üzerindeki etkilerine dair çok sa-
yıda çalışma bulunmasına rağmen, mikroplastiklerin karasal ekosistemler 
üzerindeki olası etkileri büyük ölçüde araştırılmamış ve bilinmezliğini ko-
rumaktadır. Okyanuslardaki plastik kirliliğinin büyük kısmı, aslında ka-
rasal kaynaklardan türemekte; bu plastikler üretildikten sonra kullanılmış 
ve çoğu zaman uygun şekilde bertaraf edilmeden doğaya bırakılmıştır. Bu 
nedenle mikroplastiklerin ekolojik açıdan en erken ve en doğrudan etki-
leşime geçtiği ortamların karasal ekosistemler olduğu söylenebilir.  Ayrı-
ca mikroplastiklerin toprak omurgasızları, karasal mantarlar ve bitki toz-
layıcıları gibi ekosistem işlevlerinin sürdürülmesinde kritik rol oynayan 
kara canlılarıyla etkileşimde bulunduğuna dair bilimsel kanıtlar giderek 
artmaktadır (de Souza Machado ve ark., 2018).

Mikroplastik kirliliği, yalnızca denizel ekosistemlerle sınırlı kalma-
yıp, giderek karasal ekosistemlerde özellikle orman alanlarında da yayıl-
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maktadır. Araştırmalar, mikroplastiklerin orman topraklarında birikerek 
toprak mikrobiyomunun bileşimini değiştirdiğini ve toprak solunumunun 
arttığını göstermektedir. Örneğin, düşük yoğunluklu polietilen (LDPE) 
ve polyester liflerinin topraklara eklenmesiyle, bakteriyel toplulukların 
kontrol grubundan farklılaştığı ve toprak solunumunun 8 kat arttığı göz-
lemlenmiştir. Bunun yanı sıra, mikroplastiklerin toprak faunasını özellikle 
yer solucanları gibi ekosistem mühendislerini olumsuz etkileyerek, toprak 
yapısını ve su geçirgenliğini bozabileceği bildirilmiştir. Ayrıca mikroplas-
tiklerin toprakta bulunan ağır metaller gibi kirleticileri adsorbe ederek, bu 
maddelerin biyoyararlanabilirliğini artırabileceği ve bu durumun bitkiler 
aracılığıyla besin zincirine geçebileceği endişesi bulunmaktadır. Bu bul-
gular, mikroplastiklerin orman ekosistemlerinde ekosistem işlevlerini ve 
biyoçeşitliliği olumsuz etkileyebileceğini ve bu etkilerin iklim değişikliği 
gibi çevresel stres faktörleriyle birleşerek daha belirgin hale gelebileceğini 
göstermektedir (Ling Ng ve ark., 2021). Ormanlık alanlarda biriken plastik 
atıklar toprak yapısını bozmakta, mikrobiyal çeşitliliği azaltmakta ve yan-
gın riskini artırmaktadır (Şekil 5). Türkiye’de orman yangınlarının bazıları 
insan kaynaklı plastik atıkların etkisiyle başlamaktadır (OGM, 2022).  

Şekil 5. Ormanda bırakılan plastikler (OMTF, 2024)

İKİ KRİZİN KESİŞİM NOKTALARI: ÇOKLU BASKILAR VE 
EKOSİSTEM TEPKİLERİ

İklim değişikliği ve plastik kirliliği, sıklıkla ayrı ayrı çevresel sorunlar 
olarak ele alınmaktadır; ancak son araştırmalar, bu iki sorunun birbirini 
güçlendiren ve karmaşık etkileşimler oluşturan bir ilişki içinde olduğunu 
göstermektedir (Ford ve ark., 2022). Plastiklerin üretimi, kullanımı ve atık 
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yönetimi süreçleri, sera gazı emisyonlarına katkıda bulunarak iklim deği-
şikliğini hızlandırmaktadır. Örneğin, fosil yakıtlardan türetilen plastikler, 
üretim sürecinde yüksek miktarda karbon salınımına neden olmaktadır. 
Plastik atıklar, yanıcı yapıları nedeniyle kolayca tutuşabilen materyaller 
arasında yer alır. Özellikle yangın durumlarında, plastiklerin hızla alev al-
ması ve rüzgarın etkisiyle yangının daha geniş alanlara yayılması söz ko-
nusu olabilir. Bu durum, hem yangının kontrol altına alınmasını zorlaştırır 
hem de çevresel tahribatın boyutunu artırabilir (Gekader, 2023).

Plastik kirleticiler, gıda maddeleri de dahil olmak üzere çevrede ve 
günlük kullanım ürünlerinde yaygın olarak bulunmaktadır. Plastik üreti-
minde yaşanan hızlı artış dikkate alındığında, gelecekte bu malzemelere 
yönelik çevre dostu alternatiflerin geliştirilmesi zorunlu hale gelmektedir. 
Günümüzde plastik atıkların yalnızca yaklaşık %9’u geri dönüştürülmekte, 
geri kalan büyük bölümü ise atık bertaraf tesislerinde (örneğin, çöplükler-
de) işlenmekte ya da yağmur suları ve rüzgar aracılığıyla okyanuslara taşı-
narak çevresel kirliliğe neden olmaktadır (Trimarchi ve ark., 2021). İklim 
değişikliği ile plastik kirliliğinin birlikte oluşturabileceği muhtemel etkile-
şimler, biyojeokimyasal döngülerde bozulmalara yol açabilir ve bu durum 
okyanusların karbon yutağı işlevini yerine getirmesini zorlaştırabilir (Ford 
ve ark., 2022). Ancak bu iki küresel çevre sorununun ekosistemler üzerin-
deki etkileşimli etkilerine dair bilimsel çalışmalar hâlâ yetersizdir.

Plastik ürünlerin doğaya bilinçsizce bırakılması ve uygun yollarla 
bertaraf edilmemesi, ciddi çevresel problemlere yol açmaktadır. Bu çevre 
sorununun temeli ise çoğunlukla karasal alanlarda atılan plastiklerle atıl-
maktadır. Hafif yapılarından dolayı plastik şişeler ve poşetler gibi atıklar, 
rüzgarın etkisiyle kolayca su kaynaklarına taşınmakta ve ardından yüzeyde 
sürüklenerek deniz ve okyanuslara yayılmaktadır (Şekil 6). Her yıl en az 8 
milyon ton plastiğin denizlere ulaştığı bildirilmektedir. Günümüzde deniz-
lerde 150 milyon tonun üzerinde plastik atık bulunduğu tahmin edilmekte; 
bu eğilim devam ederse, 2050 yılına kadar okyanuslarda balıklardan daha 
fazla plastik bulunabileceği öngörülmektedir (Kosior ve Crescenzi, 2020; 
Ocean Conservancy, 2016; Jambeck ve ark., 2015). Aynı zamanda plastik-
lerin çevreye salınması iklim değişikliğinin etkilerini artırmaktadır. Yük-
selen sıcaklıklar plastiklerin daha hızlı bozulmasına ve mikroplastiklerin 
çevreye yayılmasına neden olmaktadır. Bu mikroplastikler, su ve toprak 
ekosistemlerinde birikerek biyoçeşitliliği tehdit etmekte ve ekosistem iş-
levlerini bozabilmektedir. Özellikle okyanuslarda, mikroplastikler fitop-
lanktonların büyümesini uyarabilirken, diğer durumlarda toksik etkiler 
göstererek ekosistem dengesini bozabilmektedir (Feng Wei, 2024) Giderek 
artan plastik atık miktarıyla birlikte, doğaya bırakılan plastik materyaller; 
güneş ışığı, rüzgâr, su akıntıları, dalgalar ve çeşitli canlıların etkisiyle fi-
ziksel olarak parçalanarak daha küçük boyutlara ayrılmaktadır. Bu şekilde 
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oluşan plastik parçacıklar “sekonder mikroplastikler” olarak tanımlanmak-
tadır. Diğer yandan, kozmetik ürünler, kişisel bakım malzemeleri, boyalar 
ve temizlik ürünleri gibi bazı ticari ürünlerin üretimi sırasında, işlevsel 
amaçlarla doğrudan eklenen küçük plastik tanecikler de bulunmaktadır. 
Bu parçacıklar ise “primer mikroplastik” olarak adlandırılmaktadır (Ver-
schoor, 2015).

Şekil 6. Mikroplastikler, plastik şişeler ve market poşetleri gibi ürünler (Indyturk, 
2019)

İklim değişikliğiyle mücadele ve plastik kirliliğinin azaltılması 
amacıyla, fosil kaynaklı plastiklerin yerine geçebilecek alternatif 
malzemelerin araştırılması önem taşımaktadır. Bu bağlamda, kısmen ya 
da tamamen yenilenebilir kaynaklardan üretilen biyo- bazlı plastikler ile 
biyolojik olarak parçalanabilen plastikler, geleneksel plastiklere olası al-
ternatifler olarak önerilmektedir. Ancak bu tür malzemelerin de çevresel 
ve sağlık açısından bazı olumsuz etkileri bulunmaktadır (Altman, 2021; 
Gündoğdu ve ark., 2022). Ayrıca yeniden kullanım, geri kazanım ve geri 
dönüşüm gibi atık yönetimi hiyerarşisinde yer alan diğer stratejilerin de 
dikkate alınması gerekmektedir (Altman, 2021).

Nano ve mikro boyuttaki primer plastiklerin başlıca kaynakları arasın-
da plastik peletler, kişisel bakım ürünleri, boyalar, çamaşır yıkama sonucu 
oluşan atık sular, kanalizasyon sistemleri, okullarda yer alan plastik yü-
zeyli koşu pistleri, yapay çim alanlar, şehir içi kauçuk kaplı yollar ve araç 
lastiklerinin aşınmasıyla ortaya çıkan parçacıklar yer almaktadır. Buna 
karşılık, sekonder mikroplastikler; plastik torba ve şişe gibi kent atıkları, 
balıkçılıkla ilgili faaliyetler sonucu oluşan atıklar, tarımsal amaçlı kullanı-
lan örtü filmleri ve diğer büyük plastik materyallerin çevreye dağılmasıyla 
ortaya çıkmaktadır (An ve ark., 2020). 
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Mikro ve nanoplastiklerin konsantrasyonları arttıkça, olumsuz etkile-
rinin önemli ölçüde gelişmesi, tüm ekosistemleri etkilemesi ve nihayetinde 
iklim değişikliğini hafifletmek için hayati önem taşıyan okyanusun karbon 
tutma kapasitesini azaltması muhtemeldir (Averda, 2022).

Nano ve mikroplastiklerin en yoğun şekilde biriktiği alanlar, okyanus-
lar ve denizler gibi sucul ekosistemlerdir. Bu ortamlarda bulunan plastik 
parçacıkları, deniz canlıları tarafından kolaylıkla tüketilebilmekte ve bu 
sayede deniz ürünleri aracılığıyla insan gıda zincirine dahil olabilmektedir 
(Lebreton ve ark., 2018). Ekosistem içerisinde oluşan nano ve mikroplas-
tiklerin tamamı sucul ortamlara ulaşmamakta, bir bölümü ise atmosferde 
asılı kalarak hava yoluyla yayılmaktadır. Bu durum, insanların yalnızca 
su ve besin yoluyla değil, aynı zamanda solunum sistemi aracılığıyla da 
bu parçacıklara maruz kalabileceğini göstermektedir (Wu ve ark., 2019). 
İklim değişikliği ve plastik kirliliği arasındaki bu karşılıklı etkileşimler, 
her iki sorunun da çözülmesi için bütünsel ve entegre yaklaşımların gerek-
liliğini ortaya koymaktadır.

SONUÇ VE ÖNERİLER

Plastik kirliliği ile iklim değişikliğinin birbiriyle bağlantılı sorunlarını 
etkili biçimde ele alabilmek için; küresel politikaların ve düzenlemelerin 
güçlendirilmesini, teknolojik yeniliklerin teşvik edilmesini, atık yöneti-
minin iyileştirilmesini, toplumsal katılımın artırılmasını ve uluslararası 
iş birliğinin geliştirilmesini içeren çok yönlü bir stratejiye ihtiyaç duyul-
maktadır. Bu strateji, sürdürülebilir uygulamaları desteklemeli, ekonomik 
teşvikleri kullanmalı, kamu katılımını artırmalı ve çevresel etkileri azalt-
maya yönelik sürekli bilimsel araştırmaları önceliklendirmelidir. Örneğin, 
tek kullanımlık plastiklerin yasaklanması, plastik ürünlerin yeniden kul-
lanımı ve geri dönüşümü ile döngüsel ekonominin teşvik edilmesi, ayrıca 
biyolojik temelli veya biyolojik olarak parçalanabilir, çevresel etkisi daha 
düşük alternatif malzemelere yönelmek önemli adımlar arasındadır. Bu tür 
önlemler, plastik kirliliği ile iklim değişikliği arasındaki olumsuz döngüyü 
kırmak, bu iki küresel krizi eş zamanlı olarak ele almak ve hem çevresel 
hem ekonomik zararları azaltarak daha sürdürülebilir, dirençli bir gelecek 
inşa etmek açısından hayati öneme sahiptir.

İklim değişikliğinin yol açtığı ya da gelecekte ortaya çıkaracağı 
olumsuz etkiler yalnızca insan yaşamını değil, tüm canlı organizmaları 
ve ekosistemleri kapsamaktadır. Artan sıcaklıkla birlikte buharlaşma 
hız kazanmakta ve topraktaki nem oranı azalmaktadır. Bu durum, 
nemli ortamlarda varlığını sürdüren bitki, hayvan ve mikroorganizma 
çeşitliliğinde değişimlere neden olmaktadır. Canlı türlerinin değişen 
iklim koşullarına uyum sağlama hızlarındaki farklılıklar, ekosistemlerin 
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dengesini doğrudan etkilemektedir. Hızlı uyum yeteneğine sahip türler 
yerel popülasyonlarını artırırken, adaptasyonu yavaş olan türlerde azalma, 
göç ya da yok olma riski ortaya çıkmaktadır. Aynı zamanda biyolojik sis-
temlerin verimliliğinde düşüş yaşanması ve üreme dönemlerinde meyda-
na gelebilecek kaymalar, ekolojik döngüyü ve besin zincirlerini olumsuz 
yönde etkileyebilir. Bu zincirde oluşabilecek bir kopukluk, diğer türlerin 
besin kaynaklarının azalmasına ve dolayısıyla popülasyon kaybına veya 
tamamen yok olmalarına yol açabilir. Ayrıca toprak yapısında oluşabilecek 
değişiklikler, faydalı mikroorganizmaları olumsuz etkileyebileceği gibi, 
zararlı mikroorganizmaların yayılımını da artırabilir. İklim değişikliğinin 
geri döndürülemez etkilerinden korunmak adına, ormanlar, sulak alanlar, 
göller ve denizler gibi kara ve su ekosistemlerinin vazgeçilmez parçaları 
olan yaşam destek sistemleri için gerekli önlemlerin ivedilikle alınması 
gerekmektedir (Demir, 2009).

Tarım faaliyetleri sonucunda mikroplastiklerin toprak ortamına karış-
tığı ve bu parçacıkların gelecekte uzun süre toprağın yapısında bozulma-
dan kalabileceği anlaşılmaktadır. Diğer kirleticilerde olduğu gibi, mikrop-
lastikler de gelecek kuşakların besin güvenliği açısından ciddi bir tehdit 
oluşturabilecek önemli bir risk unsurudur.

Mikroplastikler, küresel çevre sağlığı açısından önemli bir tehdit un-
suru olup, iklim değişikliğine de katkı sağlayan etmenlerden biridir. Plas-
tikler, sahip oldukları endüstriyel faydalar ve giderek genişleyen kullanım 
alanları nedeniyle, kısa vadede tamamen yasaklanmaları ya da kullanımı-
nın ciddi şekilde sınırlandırılması gerçekçi görünmemektedir. Mikroplas-
tiklerin su kaynaklarına ulaşmasıyla birlikte, besin zinciri aracılığıyla çev-
reye ve insan sağlığına yönelik ciddi tehditler oluşturduğu bilinmektedir. 
Bu durum, iklim değişikliğiyle birlikte değerlendirildiğinde, ekosistemler 
üzerindeki baskının daha da arttığı görülmektedir. Dolayısıyla, iklim deği-
şikliği ve plastik kullanımına ilişkin toplumsal farkındalığın yükseltilmesi 
ile birlikte bu konuda kamuoyunun basın ve yayın organları yoluyla bilinç-
lendirilmesi büyük önem taşımaktadır (Tutoğlu, 2019).

Çevre; insanların ve diğer tüm canlıların yaşamları süresince sürekli 
etkileşim içinde oldukları fiziksel, kimyasal, biyolojik, sosyal, ekonomik 
ve kültürel unsurları içeren bir bütündür. Hayatın devamı için vazgeçilmez 
olan hava, su ve toprak; insan sağlığı açısından hayati öneme sahiptir. 
Bireylerin sağlıklı bir yaşam sürdürebilmesi, ancak sağlıklı bir çevrenin 
varlığıyla mümkündür. Temiz, güvenli ve yaşanabilir bir çevre, tüm 
canlıların temel hakkıdır (İbadullayeva vd., 2019).
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GİRİŞ

Tarihsel olarak, tavuklar, domuzlar, sığırlar, koyunlar ve diğer hayvan 
türleri, evcilleştirilerek insan ihtiyaçlarına yönelik çeşitli ürünler sunmak 
üzere dönüştürülmüştür (Frantz ve ark., 2015; Chessa ve ark., 2009). Bu 
evcilleştirme süreçleri ve hayvan yetiştirme faaliyetleri, günümüzde mo-
dern çiftlik hayvanı ırklarının yüksek üretim performanslarına ulaşmaları-
nı sağlamıştır. Bu ilerleme, biyoloji ve genetik alanlarındaki gelişmelerle 
desteklenmiş ve ekonomik özelliklerin genomik varyantlar tarafından dü-
zenlendiği giderek daha fazla kabul edilmektedir. Dolayısıyla, bu ekono-
mik özelliklerin genetik temellerini anlamak, yüksek verimli çiftlik hay-
vanları yetiştirmek için kritik bir önem taşımaktadır (Tan ve ark., 2023).

Genom çapında ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), popülasyonlardan 
elde edilen genetik varyantlarla belirli özellikler arasındaki ilişkileri tespit 
etmek amacıyla kullanılan bir araştırma yöntemidir. Bu çalışmaların temel 
hedefi, hastalık biyolojisini daha iyi anlamak ve elde edilen bilgilerle has-
talıkların önlenmesine veya daha etkili tedavi yöntemlerinin geliştirilme-
sine katkı sağlamaktır. Ancak, bir genetik varyant ile bir özellik arasındaki 
ilişki, hedef gen veya varyantın fenotipik farklılıklarla nasıl ilişkili oldu-
ğunu doğrudan açıklamayan karmaşık bir süreçtir; bu nedenle GWAS’tan 
biyolojik sonuçlara ulaşmak doğrudan değildir. Ancak, yeni veri türleri, 
moleküler teknolojiler ve analitik yöntemler, bu bilgi boşluğunu kapatmak 
için önemli fırsatlar sunmaktadır. Ayrıca, GWAS’lar, genetik ve çevresel 
faktörlerin hastalık riskindeki rolünü daha iyi tanımlamak, risk tahmin-
leri yapmak (kişiselleştirilmiş tıbbı mümkün kılmak) ve doğal seleksiyon 
ile popülasyon farklılıklarını araştırmak için de başarıyla kullanılmaktadır 
(Visscher ve ark., 2017).

GWAS, özellikle insan gibi model organizmalarda (Klein ve ark., 
2005; Buniello ve ark., 2019) yaygın olarak kullanılan temel bir tekniktir. 
Günümüzde, fenotipleme ve genotipleme teknolojilerindeki hızlı gelişme-
ler sayesinde, mısır, pirinç, sorgum, pamuk, soya fasulyesi, keçi ve domuz 
gibi bitki ve hayvan türlerinde de yüksek kaliteli genotip-fenotip ilişkileri 
belirlenmiştir (Liu ve Yan, 2019; Song ve Tian, 2019). Örneğin, mısırda, 
moleküler ve hücresel düzeyden (metabolitler) bireysel morfolojik ölçek-
te (tarımsal verim, üreme özellikleri) ve çevresel faktörlerle (biyotik ve 
abiyotik stres toleransı) etkileşime kadar çeşitli özellikler incelenmiş ve 
bunlar farklı genetik varyantlarla ilişkilendirilmiştir (Liu ve Yan, 2019; 
Xiao ve Liu, 2017). Bu durum, genotip-fenotip ilişkilerinin entegrasyonu-
nu sağlayacak kaynakların oluşturulmasının, kompleks kantitatif özellikle-
rin genetik yapısını daha iyi anlamak açısından ne kadar önemli olduğunu 
ortaya koymaktadır.
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Son birkaç on yılda, çiftlik hayvanlarında ekonomik özelliklere katkı-
da bulunan genetik lokusların çözülmesi amacıyla genom çapında ilişki-
lendirme çalışmaları yapılmıştır. Bu çalışmalarda, tüm genomu kapsayan 
genetik varyantlar test edilerek genotip-fenotip ilişkileri belirlenmeye çalı-
şılmıştır (Tan ve ark., 2023; Ghosh ve ark., 2018). 

İlk GWAS çalışması 2005 yılında yayımlanmış ve yaşa bağlı maküler 
dejenerasyonu incelemiştir; bu çalışmada 96 vaka, 50 kontrol ve sınırlı sa-
yıda tek nükleotid polimorfizmi (SNP) kullanılmıştır (Klein ve ark., 2005). 
2008 yılında ise, çiftlik hayvanları üzerinde yapılan çalışmalar, balık pulu 
hastalığı (ichthyosis fetalis) ile ilişkili sığır resesif genetik kusurlarını orta-
ya koymuştur. Bu tür çalışmalar, genetik kusurların önlenmesi için markör 
seçimine olanak tanımış ve hayvan ıslahı uygulamalarına yeni bir bakış 
açısı kazandırmıştır (Charlier ve ark., 2008).

Günümüzde, gelişmiş dizileme stratejileri ve düşen genotipleme mali-
yetleri sayesinde, daha büyük popülasyonlar ve milyonlarca varyant içeren 
kompleks özellik GWAS’ları yapılabilmektedir. Özelliklere dair varyant-
larla ilgili birikim, çiftlik hayvanlarının ıslahında önemli ilerlemeler kay-
dedilmesini sağlamıştır (Tan ve ark., 2023).

1. GWAS TEKNOLOJİSİNİN TEMEL İLKELERİ

GWAS’lar, popülasyon düzeyindeki bağlantı dengesizliği (LD) ilke-
sine dayanmaktadır. LD, farklı lokuslardaki aleller arasındaki rastgele ol-
mayan ilişkiyi ifade eder. Bu ilişki, evrimsel kuvvetler, örneğin mutasyon, 
genetik sürüklenme ve doğal seçilim tarafından oluşturulur ve rekombi-
nasyonla bozulur (Hartl ve ark., 1997). Genellikle, fiziksel olarak birbirine 
yakın olan lokuslar, daha uzak lokuslara kıyasla daha güçlü LD gösterir. 
Popülasyon büyüklüğü arttıkça, belirli bir mesafedeki LD zayıflar (Hill 
ve Robertson, 1968). Bağlantı analizi, soy ağlarındaki büyük LD’yi kul-
lanarak genetik işaretleme yapar. LD’nin azalma mesafesi, bir haplotipi 
işaretlemek için gereken genetik markör sayısını belirler ve bu markörle-
rin sayısı, popülasyondaki segregasyon yapan varyantların sayısından çok 
daha küçük olur. Örneğin, insan genomunda yaklaşık 500.000 yaygın SNP, 
Afrika dışındaki popülasyonlarda yaygın varyasyonu işaretlemek için ye-
terlidir, oysa toplamda 10 milyonun üzerinde yaygın SNP bulunur (Inter-
national HapMap Consortium ve ark., 2005).

GWAS çalışmaları, tarihsel evrimsel kuvvetlerin etkisiyle oluşmuş 
olan DNA varyantları arasındaki korelasyon yapısı (yani bağlantı denge-
sizliği, LD) üzerine kuruludur ve bu yapıyı kullanır. DNA varyantları ile 
bir özellik arasındaki ilişkiyi tespit etme gücü; deneysel örneklem büyük-
lüğüne, popülasyonda segregasyona uğrayan (bilinmeyen) nedensel ge-
netik varyantların etki büyüklüğü dağılımına, bu varyantların frekansına 
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ve gözlemlenen genotiplenmiş DNA varyantları ile bilinmeyen nedensel 
varyantlar arasındaki LD’ye bağlıdır.

Bu nedenle, belirli bir özellik veya hastalık için GWAS’ın başarı po-
tansiyeli şu faktörlere bağlıdır:

1.	 Özelliği etkileyen kaç lokusun popülasyonda segregasyona uğra-
dığı,

2.	 Bu lokuslardaki etki büyüklüğü ile alel frekansı arasındaki ortak 
dağılım (genetik mimari),

3.	 Deneysel örneklem büyüklüğü,

4.	 GWAS’ta kullanılan genom çapındaki varyant paneli,

5.	 İncelenen özelliğin veya hastalığın heterojenliği.

Eğer belirli bir özellik veya hastalığın genetik yapısı önceden bilinsey-
di, belirli varyantları tespit etmek için en uygun deneyler tasarlanabilirdi. 
Ancak, alel frekansı ile özellik lokusları arasındaki ilişkiye dair birçok te-
orik çalışma olmasına rağmen, GWAS’ların başlamasına kadar teorik mo-
dellerin öngörülerini doğrulamak için çok az ampirik veri bulunmaktaydı.

GWAS’ların yapılabilmesini sağlayan en önemli etmenlerden biri, 
nispeten ucuz SNP dizileri (array’leri) kullanmanın mümkün olmasıdır. 
Yaygın olarak kullanılan SNP dizileri içerik açısından farklılık göster-
mekle birlikte, genellikle 200.000 ile 2.000.000 SNP içerir. Şu ana kadar 
GWAS’larda taranan genetik varyantların çoğu, popülasyonda yaygın 
olup, küçük alel frekansı (MAF) %1’den büyük olanlardır.

GWAS yalnızca yaygın varyantlara dayalı dizilim çalışmalarıyla sı-
nırlı değildir; tüm genom dizilemesi (WGS) verileri kullanılarak yapılan 
ilişkilendirme çalışmaları da GWAS kapsamında değerlendirilebilir. SNP 
dizilerine dayalı GWAS ile WGS kullanan GWAS’lar arasında süreklilik 
bulunur; temel fark (maliyet dışında), genomdaki varyasyonların kapsama 
yoğunluğu ve varyantların MAF spektrumudur (Visscher ve ark., 2017).

Genetik varyantlar arasındaki LD genellikle kare korelasyon katsayısı 
(r²) ile ölçülür çünkü bu ölçü, gözlemlenen bir genotip ile gözlemleneme-
yen nedensel bir varyant arasındaki ilişkiyi tespit etmek için gereken ör-
neklem büyüklüğüyle doğru orantılıdır. LD r² değeri, yalnızca iki lokustaki 
alel frekanslarının uyumlu olması durumunda yüksek olabilir, bu da neden 
yaygın SNP dizilerine dayalı GWAS’ların nadir nedensel varyantlarla iliş-
kili bulguları tespit etmekte yeterince güçlü olmadığını açıklar.

Gözlemlenemeyen varyantların istatistiksel imputasyonu, gözlemle-
nen genotipler ile gözlemlenemeyen nedensel varyantlar arasındaki ku-
surlu LD nedeniyle kaybedilen bilginin bir kısmını geri kazandırabilir. 
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İmputasyon, gözlemlenen çoklu SNP’lerden türetilen haplotiplerin ve tam 
dizilenmiş bir referans panelinden elde edilen haplotiplerin kullanılmasıy-
la gözlemlenemeyen genetik varyantların genotiplerinin tahmin edilmesini 
sağlar.

Son on yılda, GWASdb (Li ve ark., 2016; Li ve Ark., 2012), GWAS 
Catalog (MacArthur ve ark., 2017; Welter ve ark., 2014), GWASCentral 
(Beck ve ark., 2014) ve AraGWAS Catalog (Togninalli ve ark., 2018) gibi 
çeşitli kaynaklar geliştirilerek kamuya açık GWAS ilişkileri sunulmuştur. 
Bu kaynaklar arasında GWAS Catalog ve AraGWAS Catalog, önemli veri-
tabanlarıdır. İnsanlara yönelik özel bir kaynak olan GWAS Catalog, 4085 
yayından elde edilen 7230 çalışmadan türetilmiş toplam 149.855 anlamlı 
ilişkiyi (P < 1 × 10⁻⁵) içermekte olup (Ağustos 2019 itibarıyla) (Buniello ve 
ark., 2019), insan fenotipleri ve hastalıklarının genetik temellerini çözüm-
lemede yaygın bir şekilde kullanılmaktadır. Arabidopsis için düzenlenmiş 
ve standartlaştırılmış bir GWAS ilişkileri veritabanı olan AraGWAS Ca-
talog (Togninalli ve ark., 2018) ise, 167’den fazla özellik ve 222.000’den 
fazla varyant-özellik ilişkisini entegre ederek Arabidopsis araştırmaları 
için önemli bir kaynak oluşturmuştur (Tian ve ark., 2020).

2. HAYVANCILIKTA GWAS UYGULAMALARI

Genom çapında ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), hayvancılıkta 
ekonomik açıdan önemli özelliklerin genetik temellerinin aydınlatılmasın-
da kullanılan güçlü bir moleküler genetik analiz yöntemidir. GWAS, tüm 
genom boyunca yaygın olarak bulunan dizi varyasyonlarını özellikle tek 
nükleotid polimorfizmleri (SNP) fenotipik veriler ve soy bilgisiyle birlikte 
analiz ederek, hedeflenen özelliklerle ilişkili genetik lokusları ve düzenle-
yici elementleri belirlemeyi amaçlar. Bu yaklaşım, klasik QTL (quantita-
tive trait loci) haritalama yöntemlerine kıyasla, daha yüksek çözünürlükte 
analiz imkânı sunmakta ve küçük etki büyüklüğüne sahip nedensel var-
yantları tespit etmede üstünlük sağlamaktadır (Hirschhorn ve Daly, 2005).

GWAS metodolojisinin uygulanabilirliği, büyük SNP panellerinin ge-
liştirilmesi ve genotipleme maliyetlerinin düşmesiyle hem insan tıbbında 
hem de hayvan ıslahında önemli bir ivme kazanmıştır (Visscher ve ark., 
2017; Buniello ve ark., 2019). Hayvancılıkta, özellikle sığır, koyun, domuz 
ve kümes hayvanları gibi türlerde yürütülen GWAS projeleri, verimlilik, 
büyüme hızı, et ve süt kalitesi, doğurganlık, hastalık direnci gibi çok sa-
yıda karmaşık özelliğin genetik kontrol mekanizmalarının anlaşılmasına 
katkı sağlamıştır (Tan ve ark., 2023; Ghosh ve ark., 2018). Bu çalışmalar, 
hem doğrudan ıslah uygulamalarına yön vermekte hem de temel biyolojik 
süreçlerin anlaşılmasını desteklemektedir.
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GWAS’ın temel dayanağı, popülasyon düzeyindeki bağlantı denge-
sizliği (linkage disequilibrium, LD) yapısıdır. LD, belirli alellerin, gene-
tik rekombinasyonla rastgele dağılmadığı durumlarda gözlemlenen ale-
lik korelasyonlarıdır ve mutasyon, genetik sürüklenme, doğal seçilim ve 
popülasyon tarihi gibi evrimsel kuvvetlerin etkisiyle şekillenir (Hartl ve 
ark., 1997; Hill ve Robertson, 1968). Bu yapının çözümlemesi sayesinde, 
gözlemlenen SNP’ler üzerinden gözlemlenemeyen nedensel varyantlara 
ilişkin çıkarımlar yapılabilmekte, ayrıca imputasyon teknikleri ile eksik 
veriler tahmin edilebilmektedir (Altshuler ve ark., 2005).

Günümüzde GWAS, sadece SNP dizileri ile sınırlı kalmayıp, tüm ge-
nom dizileme (whole genome sequencing, WGS) verileri kullanılarak da 
gerçekleştirilebilmektedir. Bu, yaygın varyantların ötesine geçerek nadir 
varyantların da genetik ilişkilendirme analizlerine dâhil edilmesini sağ-
lamaktadır (Visscher ve ark., 2017). Öte yandan, GWAS’ın başarısı; ör-
neklem büyüklüğü, genetik mimarinin yapısı, kullanılan varyant panelinin 
kapsamı ve analiz edilen özelliğin biyolojik heterojenliği gibi birçok fak-
töre bağlıdır.

Hayvan genetik ıslahında GWAS’ın etkin kullanımı, sadece genetik 
ilerlemenin hızlandırılmasını değil, aynı zamanda genetik hastalıkların ön-
lenmesini, bireysel seleksiyon stratejilerinin optimize edilmesini ve çevre-
sel adaptasyonun artırılmasını da mümkün kılmaktadır (Charlier ve ark., 
2008; Liu ve Yan, 2019). Ayrıca, oluşturulan kamuya açık veri tabanları—
örneğin GWAS Catalog (Buniello ve ark., 2019) ve hayvanlara yönelik 
özel veri platformları—bu bilgilerin araştırma toplulukları arasında pay-
laşılmasını ve yeniden analiz edilmesini kolaylaştırarak, alanın gelişimini 
daha da hızlandırmaktadır.

Tablo 1, son yıllarda hayvancılık ve kümes hayvanlarında GWAS tek-
nolojisinin çeşitli uygulama alanlarını özetlemektedir. Bu uygulamalar, 
türler arası karşılaştırmalı genomik çalışmaların da temelini oluşturarak, 
hayvan biyolojisine dair evrimsel ve fonksiyonel bakış açıları geliştirilme-
sine katkıda bulunmaktadır.
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Tablo 1. Hayvancılık ve Kümes Hayvancılığı Araştırmalarında GWAS 
Teknolojisinin Uygulanması

Tür Irk A r a ş t ı r m a 
Özellikleri

Gen Kaynak

Sığır

Endonezya 
sığırları Vücut ağırlığı SUGT1, SF3A3, 

DSCAM
Putra ve ark. 
(2024)

Kanada Holstein 
sığırları Üreme CSh, FSTCc, NRRh Oliveira ve ark. 

(2024)

Qinchuan 
sığırları Vücut yapısı

ADAMTS17, AL-
DH1A3, CHSY1, 
MAGEL2, MEF2A, 
SYNM, CNTNAP5, 
CTNNA3

Yu ve ark. (2023)

Brezilya et 
sığırları

Karkas ve et 
kalite özellik-
leri

CAST, PLAG1, 
XKR4, PLAGL2, 
AQP3/AQP7, 
MYLK2, WWOX, 
CARTPT, PLA2G, 
vb.

Arikawa ve ark. 
(2024)

Koyun

İspanyol Merino 
koyunu Kaliteli yün

EDN2, COL18A1, 
LRP1B, FGF12, 
ADAM17

Anaya ve ark. 
(2024)

ABD mera 
koyunları

Uzun ömürlü-
lük ve üreme

LPL, ANOS1, AR-
HGEF26, ASIC2, 
ASTN2, ATP8A2, 
CAMK2D, vb.

Smitchger ve ark. 
(2024)

Kolombiyalı 
Creole kıl 
koyunu

Et kalitesi ELOVL2, ARAP2, 
IBN2, TPM2, vb.

Revelo ve ark. 
(2023)

D o -
muz

Jinhua × Piet-
rain Et rengi ZBTB17, FAM131C, 

KIFC3, NTPCR, vb. Liu ve ark. (2024)

Yorkshire do-
muzları

Üreme 
özellikleri

ELMO1, AOAH, 
INSIG2, NUP205, 
LYPLAL1, vb.

Zhang ve ark. 
(2023)

Duroc × Land-
race × Yorkshire

Karkasın eko-
nomik özel-
likleri

TIMP2, EML1, 
SMN1

Zhou ve ark. 
(2023)

Duroc × Saba, 
Yorkshire × 
(Landrace × 
Saba)

Et kalite özel-
likleri

GRM8, ANKRD6, 
MACROD2, CDYL2, 
CHL1, vb.

Wang ve ark. 
(2023)
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Kümes 
Hay.

Wenchang ta-
vukları

Yem verimlili-
ği ve büyüme 
özellikleri

PLCE1, LAP3, 
MED28, QDPR, 
LDB2 ve SEL1L3

Cai ve ark. (2024)

İtalyan yerel 
tavukları

Sap ve yu-
murta kabuğu 
rengi

MTAP, CDK-
N2A, CDKN2B, SL-
C7A11 ve MITF

Perini ve ark. 
(2024)

Wenshang 
Barred, Resesif 
Beyaz, Luxi 
Mini

Vücut ağırlığı 
ve boyutu

LCORL, LDB2 ve 
PPARGC1A

Wang ve ark. 
(2024)

Rhode Island 
Red tavukları

Yumurta ka-
buğu dayanık-
lılığı

FRY ve PCNX2 Chen ve ark. 
(2024)

Tibet tavuğu, 
Wenchang tavu-
ğu vb.

Göğüs kası 
yağ asidi bile-
şimi

ENO1, ADH1, 
ASAH1, ADH1C, 
PIK3CD, WISP1, 
AKT1, PANK3, 
C1QTNF2

Fan ve ark. (2023)

GWAS, geleneksel genetik araştırma yöntemlerine kıyasla bir dizi 
önemli avantaj sunmakta ve modern genetik analizlerin temel yaklaşımla-
rından biri olarak öne çıkmaktadır. Bu yöntemin başlıca üstünlükleri ara-
sında, mutasyon bölgelerinin yüksek doğrulukla belirlenebilmesi, soy ba-
ğımsız olarak bağlantı dengesizliği (LD) ve SNP verilerinin etkin biçimde 
kullanılabilmesi ile yeni aday genlerin keşfedilebilmesi yer almaktadır (Xu 
ve ark., 2023). GWAS, aynı zamanda biyolojik sistemlerin işleyişine dair 
yeni moleküler mekanizmaların ortaya konmasına ve karmaşık özelliklerin 
ırklar arası genetik çeşitliliğine ilişkin daha derin içgörüler elde edilmesine 
olanak tanır. Gelişmiş bilgi akışı (flux) analizi, artırılmış istatistiksel güç, 
zaman kazancı ve düşük maliyetli genotipleme olanakları da GWAS’ın te-
mel faydaları arasında gösterilmektedir (Ho ve ark., 2020). Dahası, GWAS 
verilerinin çeşitli biyoinformatik ağlar ve analiz platformları aracılığıyla 
paylaşılabilirliği, bu yöntemin yalnızca gen tanımlamanın ötesinde çok bo-
yutlu biyolojik yorumlara katkı sağlamasını mümkün kılmaktadır.

Bununla birlikte, GWAS yönteminin bazı sınırlılıkları da bulunmakta-
dır. Öncelikle, genetik geçmiş çeşitliliği yüksek olan popülasyonlarda orta-
ya çıkan nüfus tabakalaşması, yanlış pozitif ilişkilere yol açabilmekte ve bu 
nedenle analizlerde popülasyon yapısının uygun şekilde kontrol edilmesini 
zorunlu kılmaktadır (He ve ark., 2023). Ayrıca, GWAS sonuçlarının farklı 
çalışmalar arasında tutarlılığının düşük olması, özellikle SNP etkilerinde 
gözlemlenen heterojenlik nedeniyle tekrarlanabilirliğin sınırlı kalmasına 
neden olmaktadır (Ma ve ark., 2023; Shriner ve ark., 2007). Çoğu zaman 
GWAS ile belirlenen lokuslar, fenotipik varyasyonun yalnızca sınırlı bir 
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kısmını açıklayabilmektedir; bu durum, yapısal varyantlar, nadir varyant-
lar ve epigenetik düzenleyiciler gibi diğer genomik bileşenlerin de dikkate 
alınmasını gerektirmektedir (Mkize ve ark., 2021).

Ek olarak, GWAS’ın genom genelinde tarama yaklaşımı, genetik ağlar 
ve transkripsiyonel düzenleyici mekanizmalar gibi çok genli etkileşimle-
rin analize entegrasyonunu sınırlandırmakta, bu da düşük etkili kantitatif 
özellik lokuslarının (QTL) tespiti açısından yetersizliklere yol açmakta-
dır (Puig-Oliveras ve ark., 2016). Yöntemin yalnızca DNA düzeyinde veri 
üretmesi, moleküler düzeyde fonksiyonel biyolojik çıkarımlar yapılmasını 
da zorlaştırmaktadır. Ayrıca, çok sayıda hipotezin eş zamanlı olarak test 
edilmesi gerekliliği, minimal etkiye sahip varyantların tespit edilmesini 
güçleştirmekte ve yanlış negatif sonuçların artmasına neden olabilmekte-
dir (Baron ve ark., 2023).

3. TÜR BAZINDA GWAS ÇALIŞMALARI

3.1. Sığır

GWAS, hayvan ıslahında ekonomik önemi yüksek olan birçok özel-
lik için genetik temelin aydınlatılmasında etkin biçimde kullanılmaktadır. 
Özellikle süt verimi, süt kalitesi, doğurganlık, büyüme, et kalitesi ve has-
talık direnci gibi karmaşık özelliklerin genetik arka planını ortaya koymak 
amacıyla gerçekleştirilen GWAS çalışmaları, bu özelliklerle ilişkili çok 
sayıda tek nükleotit polimorfizmini (SNP) tanımlamıştır.

Örneğin, süt verimi üzerine yapılan dört farklı GWAS çalışmasında 
toplam 734 SNP tanımlanmış olup, bu SNP’lerin çoğunluğu Bos taurus 
kromozomları (BTA) 8, 9, 10, 11, 13, 25 ve 29’da yoğunlaşmıştır. Bu ça-
lışmalar, süt verimi ile ilişkili en önemli varyantlardan birinin DGAT1 ge-
nine yakın konumlandığını ortaya koymuştur (Hayes ve ark., 2009; Mai ve 
ark., 2010). Benzer şekilde, süt kalitesiyle (özellikle yağ asidi bileşimi ile 
protein ve yağ oranı) ilişkili dört ayrı çalışmada BTA 5, 6, 11, 14, 19 ve 
26 üzerinde toplam 547 SNP belirlenmiştir. Bu SNP’ler; ABCG2, PPAR-
GC1A, ACSS2, DGAT1, ACLY, SREBF1, STAT5A, GH, FASN, SCD1 ve 
AGPAT6 gibi süt sentezi ve metabolizmasında rol oynayan genlerle bağ-
lantılı bulunmuştur (Pryce ve ark., 2010; Bouwman ve ark., 2011).

Doğurganlık özelliklerine (örneğin döllenme oranı, blastosist oluşu-
mu, buzağılama sıklığı) yönelik dört çalışmada ise, toplam 198 önemli 
SNP saptanmış; bunlar çoğunlukla BTA 3, 4, 5, 6, 10, 12, 13, 18, 19, 20, 
24 ve 25’te yer almıştır. Bu SNP’lerle ilişkili genler arasında COL1A2 ve 
ITGB5 öne çıkmıştır. Özellikle ITGB5 geninin sperm fertilizasyon süre-
cinde işlevsel bir role sahip olduğu gösterilmiştir (Feugang ve ark., 2009; 
Sahana ve ark., 2011).
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Büyüme performansı üzerine yapılan GWAS çalışmalarında (Snelling 
ve ark., 2010; Bolormaa ve ark., 2011a), toplamda 306 SNP tanımlanmış 
olup, bu varyantların BTA 3, 5, 7 ve 8’de yoğunlaştığı belirtilmiştir. Et 
kalitesi (kas içi yağ oranı) ve karkas özellikleri (longissimus kası genişliği, 
kuyruk yağı miktarı) ile ilişkili çalışmalarda ise sırasıyla 87 ve 127 SNP 
tespit edilmiştir (Bolormaa ve ark., 2011b).

Hastalıklara direnç açısından yapılan GWAS çalışmaları da dikkat çe-
kicidir. Örneğin, sığır süngerimsi ensefalopatisi (BSE) üzerine yapılan bir 
analizde, BTA1 üzerindeki 29.15 Mb lokusunda bir SNP ile hastalık ara-
sında anlamlı bir ilişki saptanmış; ayrıca BTA14’te de istatistiksel olarak 
anlamlılığa yakın bir bölge tanımlanmıştır (Murdoch ve ark., 2011). Sığır 
tüberkülozu (TB) ile ilişkili bir çalışmada ise BTA22 üzerindeki bir böl-
gede yer alan SLC6A6 geni ile ilişkili üç SNP tespit edilmiştir (Finlay ve 
ark., 2012). Benzer şekilde, Paratuberculosis hastalığı ile bağlantılı olarak 
çeşitli kromozomlarda SNP’ler tanımlanmıştır (Minozzi ve ark., 2012).

Genetik hastalıklar ve fenotipik anomaliler de GWAS çalışmalarıyla 
aydınlatılmıştır. Örneğin, Dominant Beyaz Fenotip ve işitme kaybı gibi 
kalıtsal özelliklerin genetik nedenlerini inceleyen çalışmada, yüksek yo-
ğunluklu 770K SNP çipi kullanılarak yapılan analiz sonucunda, BTA22 
üzerinde MITF geninin ve özellikle bu genin 7. ekzonundaki bir mutasyo-
nun fenotip ile ilişkilendirildiği gösterilmiştir (Philipp ve ark., 2011).

3.2. Koyun

Koyunlarda GWAS kullanımı, özellikle morfolojik ve kalıtsal hasta-
lık özelliklerinin genetik temellerini anlamaya yönelik ilk çalışmalardan 
itibaren önemli bulgular üretmiştir. Bu çalışmalardan ilki, Johnston ve ar-
kadaşları (2011) tarafından gerçekleştirilmiş olup, koyunlardaki boynuz 
tiplerinin kalıtımını incelemiştir. Araştırmada yaklaşık 36.000 SNP kulla-
nılarak yapılan genom çapında ilişkilendirme analizi sonucunda, RXFP2 
(Relaxin/insulin-like family peptide receptor 2) geninin boynuz gelişi-
minde başlıca aday gen olduğu belirlenmiştir. RXFP2 geni, insanlarda ve 
farelerde birincil cinsel özelliklerin belirlenmesinde önemli bir rol oyna-
maktadır (Ferlin ve ark., 2008; Yuan ve ark., 2010). Söz konusu çalışmada 
RXFP2, erkek bireylerde boynuz boyutunu etkileyen önemli bir nicel özel-
lik lokusu (QTL) olarak tanımlanmış ve bu genin varyasyonunun boynuz 
uzunluğundaki fenotipik varyasyonun %76’sını açıkladığı rapor edilmiştir. 
Bu oran, insan çalışmalarında genetik varyasyonların çoğunlukla yalnızca 
küçük bir kısmını açıklayabildiği bulgularla karşılaştırıldığında dikkat çe-
kici bir büyüklüktedir.

Koyunlarda GWAS uygulamasının başka bir önemli örneği, Zhao ve 
ark. (2011) tarafından gerçekleştirilen ve Corriedale ırkında kalıtsal raşi-
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tizmin genetik temellerini araştıran çalışmadır. Araştırma kapsamında ko-
yun kromozomu 6 üzerinde yaklaşık 6 Mb uzunluğunda homozigot bir 
bölge tanımlanmış ve bu bölge içindeki DMP1 (Dentin Matrix Acidic 
Phosphoprotein 1) geninde yer alan kritik bir mutasyon tespit edilmiştir. 
Ekson 6’da yer alan 250C>T geçişi, R145X olarak adlandırılan bir durdur-
ma kodonuna neden olmuş ve böylece proteinin C-terminal ucundaki ami-
no asit dizisinin kesilmesine yol açmıştır (Koshida ve ark., 2010; Feng ve 
ark., 2006). Genotipleme sonuçlarında, raşitizmden etkilenen tüm bireyle-
rin TT genotipine sahip olduğu, taşıyıcı bireylerin CT ve sağlıklı bireylerin 
ise CC genotipi taşıdığı belirlenmiştir. Bu mutasyonun, Corriedale koyun-
larında kalıtsal raşitizm fenotipiyle doğrudan ilişkili olduğu bildirilmiştir.

Bu iki çalışma, koyunlarda GWAS yönteminin morfolojik özellikler 
ve kalıtsal hastalıklarla ilgili aday genleri yüksek doğrulukla tanımlama-
da ne denli etkili olduğunu ortaya koymaktadır. Ayrıca bu bulgular, türler 
arası genetik varyasyonun ve fenotipik ifadenin farklılıklarını vurgulamak 
açısından da önem arz etmektedir.

3.3. Domuz

Domuz genomu üzerinde gerçekleştirilen genom çapında ilişkilendir-
me çalışmaları (GWAS), hem üretim hem de üreme özellikleriyle ilişkili 
çok sayıda genetik belirtecin ortaya çıkarılmasına katkı sağlamıştır. Özel-
likle androstenon, skatol gibi boar taint’e (erkek domuz kokusu) neden 
olan bileşenlerin düzeyleri ile ilişkili genetik varyasyonların aydınlatılması 
bu alandaki öncü araştırmalardan biri olmuştur. Duijvesteijn ve ark. (2010) 
tarafından yürütülen bir çalışmada, Illumina PorcineSNP60 BeadChip kul-
lanılarak 987 erkek domuzun genotipi belirlenmiş ve androstenon seviye-
leri ile domuz kromozomları 1 ve 6’da yer alan toplam 37 SNP arasında 
anlamlı ilişki saptanmıştır. Özellikle kromozom 6’daki geniş bir bölge, 
androjenlerin sentezi ve metabolizmasında görev alan çeşitli aday genleri 
içermekte olup, androstenon biyosentezinin genetik kontrolüne dair önem-
li ipuçları sunmaktadır.

Benzer şekilde, Ramos ve ark. (2011) tarafından gerçekleştirilen baş-
ka bir çalışmada, skatol düzeylerinin genetik belirleyicileri araştırılmış ve 
kromozom 6’nın proksimal bölgesinde 16 SNP ile skatol düzeyleri arasın-
da anlamlı ilişki belirlenmiştir. Ancak bu bölgede öne çıkan güçlü aday 
genlerin varlığına dair doğrudan bir bulgu elde edilememiştir.

Grinflek ve ark. (2011), yaban domuzu lekesi fenotipi üzerine yap-
tıkları GWAS çalışmasında, ticari Landrace ve Duroc ırklarında 28 farklı 
kromozomal bölge saptamış; bu bölgelerin özellikle kromozom 1, 2, 3, 5, 
6, 7, 10, 11, 13, 14 ve 15 üzerinde kümelendiğini ortaya koymuştur. Bu tür 
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fenotipik varyasyonların genetik arka planını ortaya koymak, ırk farklılık-
larının moleküler düzeyde anlaşılmasına katkı sağlamaktadır.

Üreme performansı açısından bakıldığında, Sironen ve ark. (2010) 
tarafından yapılan GWAS çalışması, domuz kromozomu 15 üzerinde yak-
laşık 0.7 Mb’lik bir bölgede yer alan STK17b ve HECW2 genlerini öne çı-
karmıştır. Özellikle HECW2 genindeki bir SNP’nin, spermatogenezin ileri 
evrelerinde görülen düğümlü akrozom defekti (KAD) ile ilişkili olduğu 
gösterilmiştir. Bu bulgu, erkek infertilitesiyle ilişkili genetik bozuklukların 
erken tanımlanması açısından önemli bir ilerleme sağlamaktadır.

Fan ve ark. (2011) tarafından yapılan GWAS çalışmasında, ayak ve 
bacak yapısı, sırt yağı kalınlığı ve bel kası alanı gibi performans özellikleri 
incelenmiş ve tespit edilen bazı kromozomal bölgelerin daha önce bildiri-
len QTL’lerle örtüştüğü saptanmıştır. Aynı zamanda bu çalışmada MC4R, 
IGF2, BMP2, CHCHD3 ve HOXA gibi yeni aday genler de tanımlanmış-
tır. Bu genlerin, büyüme ve vücut kompozisyonu ile ilgili önemli fizyolojik 
süreçlerde yer aldığı bilinmektedir.

Domuzlarda şişmanlık ile ilgili olarak Ponsuksili ve ark. (2011), ka-
raciğer transkriptom düzeylerini de içeren bir GWAS gerçekleştirmiş ve 
663 genin transkript düzeyleri ile şişmanlık fenotipi arasında ilişki kur-
muştur. Bu genlere ait toplam 4.727 ifade edilen QTL (eQTL) belirlenmiş 
ve böylece genetik regülasyonun karmaşık yapısına dair önemli veriler su-
nulmuştur.

Son olarak, Ren ve ark. (2011) tarafından Tibet ve Kele domuzların-
da yürütülen bir GWAS çalışmasında, kahverengi kürk rengi ile TYRP1 
geninde yer alan c.1484_1489del delesyonu arasında güçlü bir ilişki bu-
lunmuştur. Söz konusu mutasyonun, kahverengi pigmentasyon fenotipi-
ni belirlemede kritik rol oynadığı gösterilmiştir. Bu çalışma, morfolojik 
varyasyonların moleküler genetik düzeyde açıklanmasına önemli katkılar 
sağlamaktadır.

3.4. Tavuk

Tavuklarda gerçekleştirilen genom çapında ilişkilendirme çalışmala-
rı (GWAS), ekonomik öneme sahip çok sayıda fenotipik özelliğin gene-
tik temelinin aydınlatılmasına katkı sağlamaktadır. Bu kapsamda, Abas-
ht ve Lamont (2007) tarafından yürütülen ilk GWAS çalışması, iki farklı 
F₂ tavuk popülasyonu kullanılarak karın yağlanması (abdominal fat, AF) 
ile ilişkili SNP’lerin belirlenmesini hedeflemiştir. Toplam 3.000 SNP’nin 
kullanıldığı çalışmada, her iki popülasyonda sırasıyla 15 ve 24 SNP’nin 
AF ile anlamlı düzeyde ilişkili olduğu gösterilmiştir. Söz konusu SNP’ler 
10 farklı kromozoma yayılmış olup, daha ileri analizlerde bu varyantların 
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gizli alellerle bağlantılı nicel özellik lokusları (QTL) ile ilişkili olduğu be-
lirlenmiştir. Araştırma, heterozisin söz konusu popülasyonlarda önemli bir 
etkisi olduğunu ortaya koymuş ve ayrıca epistatik etkileşimlerin hem hete-
rozis hem de gizli alel ekspresyonu açısından ortak bir genetik mekanizma 
olabileceğini öne sürmüştür.

Tavuk vücut ağırlığı üzerine yapılan bir başka GWAS çalışmasında, 
Gu ve ark. (2011) tarafından, dokuz SNP ile bu özelliğin ilişkili olduğu 
belirlenmiştir. Bu SNP’lerin, tavuk kromozomu 4 üzerinde yaklaşık 8,6 
Mb’lik bir bölgeye yoğunlaştığı ve bu bölgede yer alan LDB2 geninin, 7 
ila 12 haftalık yaş aralığında vücut ağırlığı ile güçlü korelasyon gösterdiği 
saptanmıştır.

Tavuk büyümesi üzerine yapılan daha geniş kapsamlı bir GWAS ise 
Xie ve ark. (2012) tarafından gerçekleştirilmiştir. Çalışmada, 18 farklı bü-
yüme özelliğiyle ilişkili toplam 257 SNP etkisi tanımlanmıştır. Bu etkilerin 
büyük bir kısmının tavuk kromozomu 1 üzerinde yer aldığı ve özellikle 1,5 
Mb’lik bir bölgenin büyüme ile en güçlü ilişkiyi gösterdiği rapor edilmiş-
tir. Bu bulgular, büyüme ile ilgili karmaşık genetik ağların daha iyi anlaşıl-
masına olanak sağlamaktadır.

Yumurta üretimi ve kalite özelliklerine yönelik bir diğer GWAS ça-
lışmasında, Liu ve ark. (2011), Beyaz Leghorn ve Kahverengi Yumurtacı 
Cüce Tavuklar popülasyonlarını kullanmıştır. Bu çalışmada, yumurta üre-
tim kapasitesi ve kalite özellikleri ile bağlantılı sekiz önemli SNP belirlen-
miş; bu SNP’lerin GRB14 ve GALNT1 gibi yumurtalık gelişimi ve fonk-
siyonu ile ilişkili bilinen genlerle bağlantılı olduğu gösterilmiştir.

3.5. At

Yarış atlarında fiziksel ve fizyolojik özelliklerdeki kalıtsal çeşitlilik, 
özellikle kas fenotiplerinin performans üzerindeki etkisi göz önünde bu-
lundurulduğunda büyük önem taşımaktadır. Hill ve ark. (2010a, 2010b) 
tarafından gerçekleştirilen bir GWAS çalışması, 118 elit safkan yarış atı 
üzerinde yapılmış ve yarış mesafesi yeteneği ile ilişkili en önemli SNP’nin, 
miyostatin (MSTN) geninden 690 kb uzaklıkta ve kromozom 18 üzerin-
de bulunduğu tespit edilmiştir. Bu bulgu, MSTN geninin, yarış atlarında 
performans üzerinde önemli bir etkiye sahip olabileceğini göstermektedir. 
MSTN, kas gelişimini inhibe eden bir gendir ve bu genin varyantları, kas 
kitlesi ve dayanıklılık gibi önemli performans göstergeleriyle ilişkilendi-
rilebilir.

Orr ve ark. (2010) tarafından yapılan bir diğer GWAS çalışması, Friz-
ya atlarında cücelik ile ilişkili SNP’leri incelemiş ve insan cüceliği ile 
ilişkili bilinen bir genin yakınlarında bir SNP tespit edilmiştir. Bu bulgu, 
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cücelik fenomeninin, genetik olarak benzer mekanizmalarla kontrol edi-
lebileceğini ve bu genetik varyantın diğer türlerde de benzer fenotipik so-
nuçlar doğurabileceğini düşündürmektedir.

Lavanta Tay Sendromu (LFS), ölümcül kalıtsal bir hastalık olup, bu 
hastalığın genetik temelini anlamaya yönelik yapılan bir GWAS, RAB27A 
ve MYO5A genlerinin LFS ile ilişkili olduğunu ortaya koymuştur. MYO5A 
geninde bir baz delesyonu bulunmuş ve bu mutasyonun LFS için neden-
sel olabileceği öne sürülmüştür. Bu bulgu, LFS’nin moleküler temellerine 
ışık tutarak, tedavi ve genetik izleme için potansiyel hedefler sunmaktadır 
(Brooks ve ark. 2010).

Tekrarlayan Laringeal Nöropati (RLN), egzersiz sırasında atların so-
lunum sisteminde anormal sesler ve performans düşüşüne yol açan bir has-
talıktır. Dupuis ve ark. (2011) tarafından gerçekleştirilen bir GWAS, 234 
vakada yapılan analizlerde, Sıcakkanlı atlarda 21. ve 31. kromozomlarda 
bulunan iki lokusun RLN ile anlamlı bir şekilde ilişkili olduğunu göster-
miştir. Bu bulgular, RLN’nin genetik temellerine dair daha derin bir anla-
yışa sahip olmamıza katkı sağlamakta ve hastalığın tedavi stratejilerinin 
geliştirilmesine olanak tanımaktadır.

4. GWAS İÇİN YENİ TEKNOLOJİLER VE 
BİYOİNFORMATİK ARAÇLAR

Genom çapında ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), özellikle tarım 
ve hayvancılık gibi alanlarda önemli genetik özelliklerin belirlenmesinde 
devrim niteliğinde ilerlemeler sağlamıştır. Bu çalışmalar, organizmaların 
genetik yapıları ile fenotipik özellikleri arasındaki ilişkiyi çözmeyi amaç-
layan güçlü bir araç sunmakta olup, hızla gelişen teknolojik yenilikler ve 
biyoinformatik araçlar sayesinde daha da güçlenmiştir. Bu teknolojik ge-
lişmeler, daha büyük ve daha karmaşık popülasyonlar üzerinde incelemeler 
yapabilmeyi, genetik varyasyonları daha hassas bir şekilde tespit etmeyi ve 
fenotipleri daha doğru şekilde tanımlamayı mümkün kılmaktadır.

Yeni nesil genetik biyoteknolojiler, GWAS’ın kapsamını ve doğrulu-
ğunu önemli ölçüde arttırmıştır. Özellikle, yüksek verimli SNP çipleri ve 
yüksek çözünürlüklü dizileme teknolojileri bu alanda önemli bir rol oy-
namaktadır. Illumina BeadChip ve PacBio gibi ileri düzey dizileme plat-
formları, çok sayıda genetik varyantı hızlı ve doğru bir şekilde tespit etme 
imkânı sunmaktadır. Bu çipler, binlerce SNP’yi aynı anda tarayarak, çok 
geniş popülasyonlarda genetik varyasyonları keşfetmek için ideal bir çö-
züm sunar.

Özellikle PorcineSNP60 BeadChip ve EquineSNP50 BeadChip gibi 
platformlar, domuzlar, koyunlar, atlar ve diğer hayvan türleri gibi tarım ve 
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hayvancılıkla ilgili popülasyonlarda geniş çapta genetik varyasyonları in-
celemek için yaygın bir şekilde kullanılmaktadır. Bu araçlar sayesinde, çok 
sayıda hayvan türünde genetik varyasyonların belirlenmesi kolaylaşmış ve 
bu varyasyonlar ile ekonomik önemli özellikler arasında ilişkiler daha hızlı 
ve doğru bir şekilde saptanabilmiştir.

GWAS sonuçlarının doğru yorumlanabilmesi ve anlamlı genetik iliş-
kilerin ortaya konulabilmesi, biyoinformatik araçların etkin kullanımını 
gerektirmektedir. PLINK, TASSEL ve GCTA gibi yazılımlar, genetik ve-
rilerin analizinde ve QTL (nicel özellik lokusları) haritalamasında önemli 
araçlardır. Bu yazılımlar, geniş veri setleri üzerinde çalışırken, araştırmacı-
ların genetik varyantları doğru bir şekilde eşleştirmelerini ve anlamlı iliş-
kilere ulaşmalarını sağlar. Ayrıca, bu araçlar, fenotipik veriler ile genetik 
verilerin entegre edilmesine yardımcı olur, böylece etkileşimli genetik mo-
deller daha kapsamlı bir şekilde oluşturulabilir.

Epistaz, genler arasındaki etkileşimleri inceleyen bir alandır ve 
GWAS’lar bu etkileşimlerin anlaşılmasında önemli bir rol oynamaktadır. 
Yeni biyoinformatik araçlar sayesinde, genetik ilişkilerin sadece bireysel 
varyantlarla değil, aynı zamanda gen-gözlem etkileşimleriyle de anlaşıl-
masına olanak sağlanmıştır. Bu, genetik varyantların fenotip üzerindeki 
etkilerinin yalnızca belirli çevresel veya genetik koşullarda ortaya çıka-
bileceğini gösterir. Epistaz analizi, bu tür karmaşık etkileşimlerin daha iyi 
anlaşılmasını sağlar.

Genetik bulguları daha güçlü ve güvenilir hale getirmek için, birden 
fazla GWAS çalışmasının sonuçlarını birleştirmek de önemli bir yöntem-
dir. Fungur ve MetaGWAS gibi biyoinformatik araçlar, farklı çalışmaların 
sonuçlarını entegre ederek daha kapsamlı analizler yapılmasına olanak ta-
nır. Bu tür araçlar, farklı popülasyonlardan elde edilen verilerin birleştiril-
mesine ve böylece daha geniş çaplı genetik bulguların ortaya çıkmasına 
imkan verir. Meta-analizler, daha küçük etki büyüklüklerine sahip olan 
genetik faktörlerin tespit edilmesini sağlayarak, çok sayıda farklı faktörün 
birlikte nasıl çalıştığını daha iyi anlamamıza yardımcı olabilir.

GWAS’ın güçlü biyoinformatik araçlar ile birleştirilmesi, sadece 
genetik varyasyonların tespit edilmesine olanak tanımakla kalmaz, aynı 
zamanda biyolojik ağlar ve mekanizmaların derinlemesine analiz edilme-
sine de olanak sağlar. Bu analizler, genetik varyantların nasıl etkileşim-
de bulunduğunu, hangi biyolojik süreçleri etkilediklerini ve bu süreçlerin 
hayvanlardaki ekonomik önemli özelliklerle nasıl ilişkili olduğunu orta-
ya koyar. Örneğin, biyolojik yolaklar, genetik varyantların hangi hücresel 
mekanizmaları etkilediğini ve bunun fenotipik sonuçlara nasıl yansıdığını 
anlamak için büyük önem taşır.
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Sonuç olarak, GWAS için geliştirilen yeni teknolojiler ve biyoinfor-
matik araçlar, genom çapında ilişkilendirme çalışmalarının gücünü artırmış 
ve bu alandaki araştırmaları daha verimli, hızlı ve doğru hale getirmiştir. 
Bu ilerlemeler, tarım ve hayvancılıkta daha verimli, sağlıklı ve dayanıklı 
hayvanların yetiştirilmesi için önemli fırsatlar sunmaktadır.

5. GELECEK ve GWAS

Genom çapında ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), genetik araştır-
maların geleceğini şekillendirecek birçok heyecan verici yeniliğe ev sahip-
liği yapmaktadır. GWAS’ın geleceği, daha büyük, daha çeşitlenmiş popü-
lasyonların ve daha derin genetik verilerin analiz edilmesiyle şekillenecek 
ve bu, birçok farklı alan için önemli yenilikçi fırsatlar yaratacaktır. Geli-
şen dizileme teknolojileri, genetik mühendislik ve sistem biyolojisi gibi 
alanlarda yaşanan ilerlemeler, GWAS araştırmalarının daha derinlemesine 
analiz edilmesini sağlayarak, genomik araştırmalara olan yaklaşımımızı 
köklü bir şekilde değiştirecektir. İşte bu alandaki geleceği şekillendiren 
temel unsurlar:

5.1. Gelişmiş Dizileme Teknolojileri ve Single-Cell Genomics

Gelişen dizileme teknolojileri, GWAS’ın doğruluğunu ve kapsamını 
önemli ölçüde artıracaktır. Tek hücre genomikleri gibi yenilikçi teknikler, 
genetik varyasyonu sadece bireysel hücreler düzeyinde analiz edebilme-
mizi sağlayacak, böylece organizmaların genetik yapılarındaki farklılıkları 
çok daha hassas bir şekilde keşfedeceğiz. Bu, özellikle karmaşık hastalık-
lar veya hücresel düzeyde değişen özelliklerin daha iyi anlaşılmasına ola-
nak tanıyacaktır. Örneğin, kanser gibi hastalıkların tedavi stratejilerinde, 
tek hücre düzeyinde yapılan analizler, tedaviye dirençli hücrelerin tespiti 
ve genetik değişimlerin izlenmesi açısından önemli bir rol oynayacaktır.

Ayrıca, yüksek çözünürlüklü dizileme teknolojileri, daha fazla genetik 
varyasyonu tespit etme kapasitesine sahip olacak ve bu sayede karmaşık 
fenotiplerin (örneğin, verimlilik, hastalık hassasiyeti) genetik temelleri 
daha ayrıntılı bir şekilde keşfedilebilecektir. Gelişmiş dizileme, genetik 
verileri daha hızlı ve doğru bir şekilde toplayarak, büyük veri analizini 
kolaylaştıracak ve bu da GWAS’ın daha geniş popülasyonlarda uygulana-
bilmesini sağlayacaktır.

5.2. CRISPR-Cas9 ve Gen Düzenleme Teknolojileri

CRISPR-Cas9 ve diğer gen düzenleme teknolojilerinin daha yaygın 
kullanımı, GWAS bulgularının uygulamalı genetik iyileştirme stratejileri-
ne dönüşmesini sağlayacaktır. GWAS, genetik varyasyonların belirli özel-
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liklerle ilişkisini ortaya koysa da bu bilgiyi kullanarak istenilen genetik 
değişiklikleri yapabilmek, ancak gen düzenleme teknolojilerinin uygulan-
masıyla mümkün olacaktır. Gelecekte, CRISPR gibi araçlar kullanılarak, 
GWAS ile tanımlanan genetik varyasyonlar doğrudan hedeflenerek, iste-
nilen özellikler üzerinde genetik iyileştirmeler yapılabilecektir. Örneğin, 
verimliliği artırmak veya hastalık hassasiyetini azaltmak için belirli gene-
tik varyantların düzenlenmesi, tarım ve hayvancılık endüstrilerinde devrim 
yaratabilir.

Bu teknoloji, hayvancılıkta daha dayanıklı, sağlıklı ve verimli hayvan-
ların yetiştirilmesine olanak tanırken, aynı zamanda genetik çeşitliliğin ko-
runmasını sağlayabilir. Ancak bu tür uygulamalar, etik ve biyogüvenlikle 
ilgili önemli tartışmaları da beraberinde getirecektir.

5.3. Veri Entegrasyonu ve Sistem Biyolojisi Yaklaşımları

GWAS’ın geleceği, sadece genetik verilerle değil, aynı zamanda ge-
nomik, proteomik ve metabolomik verilerin entegrasyonu ile şekillenecek-
tir. Sistem biyolojisi yaklaşımları, bu farklı biyolojik katmanların birleş-
tirilmesini sağlayarak daha bütünsel genetik modellerin ortaya çıkmasına 
olanak tanıyacaktır. Bu tür bir entegrasyon, genetik varyasyonların biyo-
lojik süreçlerle olan ilişkisini anlamada önemli bir adım atılmasını sağla-
yacaktır.

Özellikle karmaşık hastalıkların veya çevresel faktörlerin etkisiyle ge-
lişen fenotiplerin anlaşılmasında, sistem biyolojisi yaklaşımları büyük bir 
rol oynayacaktır. Genetik ve çevresel faktörlerin etkileşimleri, biyolojik 
ağlar ve metabolik yolaklar arasındaki ilişkiler daha derinlemesine ana-
liz edilecek, böylece bu hastalıkların tedavileri veya yönetimi konusunda 
daha etkili stratejiler geliştirilebilecektir.

5.4. Hayvancılıkta Genetik Çeşitliliğin Korunması

Gelecekte, hayvancılıkta genetik çeşitliliğin korunması konusu büyük 
önem taşıyacaktır. Genetik çeşitlilik, türlerin hayatta kalması ve adaptas-
yon yetenekleri için kritik bir faktördür. GWAS, genetik çeşitliliğin korun-
masına katkıda bulunarak, hayvan popülasyonlarında daha sağlıklı ve da-
yanıklı türlerin yetiştirilmesine yardımcı olacaktır. Bu bağlamda, hayvan 
ıslahı çalışmalarının yanı sıra, mikrobiyom ve çevresel faktörlerin genetik 
özellikler üzerindeki etkileri de önemli bir araştırma alanı olacaktır.

Gelecek yıllarda, mikrobiyomun (özellikle bağırsak mikrobiyomu) 
hayvanların genetik ve fenotipik özelliklerine etkisi daha fazla araştırı-
lacaktır. Mikrobiyom ile genetik etkileşimlerin anlaşılması, hayvanların 
daha sağlıklı hale getirilmesi ve verimliliklerinin artırılması için yeni yol-



34  . Mehmet SARAÇOĞLU

lar sunabilir. Ayrıca, çevresel faktörlerin genetik özellikler üzerindeki etki-
lerinin belirlenmesi, tarımda daha sürdürülebilir ve çevre dostu uygulama-
ların geliştirilmesine olanak sağlayacaktır.

Sonuç olarak, GWAS’ın geleceği, genetik teknolojilerin hızla geliş-
mesi ve daha geniş veri setlerinin entegrasyonu ile şekillenecektir. Bu iler-
lemeler, tarım ve hayvancılık endüstrisinde önemli devrimler yaratacak, 
daha verimli, sağlıklı ve dayanıklı hayvanların yetiştirilmesi için yeni im-
kanlar sağlayacaktır. Ancak, bu yeniliklerin uygulanmasında karşılaşılabi-
lecek etik ve çevresel sorumluluklar, araştırma topluluğu tarafından dik-
katlice ele alınmalıdır.

6. SONUÇLAR ve ÖNERİLER

Genom çapında ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), tarım ve hayvan-
cılık gibi alanlarda önemli biyolojik ve ekonomik faydalar sağlayan güç-
lü bir araç olarak öne çıkmaktadır. Bu çalışma, hayvan genomunun daha 
derinlemesine anlaşılması ve genetik varyasyonların fenotipik özelliklere 
nasıl yansıdığına dair büyük bir bilgi kaynağı sunmaktadır. GWAS, belirli 
genetik varyasyonların biyolojik ve fenotipik özellikler üzerindeki etki-
lerini anlamamıza önemli katkılar sağlamış olsa da, sonuçların genellikle 
genetik varyasyonun yalnızca küçük bir kısmını açıkladığı görülmektedir. 
Bu nedenle, daha büyük, daha çeşitli popülasyonlar üzerinde yapılacak 
araştırmalarla, genetik varyasyonların daha geniş bir yelpazesi anlaşılabilir 
ve bu farklar kapanabilir.

Öneriler:

1.	 Veri Çeşitliliği: GWAS çalışmalarının kapsamı daha da genişletil-
melidir. Şu ana kadar yapılan çalışmalar, belirli türler ve popülas-
yonlar üzerinde yoğunlaşmıştır. Ancak, daha geniş popülasyonlar 
ve nadir ırklar üzerinde yapılacak araştırmalar, genetik varyasyo-
nun daha derinlemesine anlaşılmasına katkı sağlayacaktır. Farklı 
çevresel koşullarda ve hayvancılık uygulamalarında bulunan çe-
şitli türler üzerine yapılacak geniş kapsamlı çalışmalar, genetik 
varyasyonları daha doğru ve kapsamlı bir şekilde ortaya koyabilir.

2.	 Çoklu Biyolojik Verilerin Entegrasyonu: Genetik analizlerin yanı 
sıra, çevresel faktörlerin, mikroorganizmaların ve mikrobiyomun 
etkileri üzerine daha fazla çalışma yapılmalıdır. Mikrobiyom ve 
çevresel faktörlerin hayvanların genetik özellikleriyle etkileşimi, 
genetik özelliklerin fenotipik sonuçlar üzerindeki etkisini anla-
mada kritik bir rol oynamaktadır. Bu çevre-genetik etkileşimlerin 
daha net anlaşılması, hayvan sağlığı ve verimliliği gibi konularda 
yeni yaklaşımların geliştirilmesine olanak sağlayabilir.
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3.	 Gelişmiş Biyoinformatik Araçlarının Kullanımı: Yeni teknolojiler 
ve biyoinformatik yazılımlarının entegre edilmesiyle, GWAS so-
nuçları daha verimli ve doğru bir şekilde analiz edilebilir. PLINK, 
TASSEL, GCTA gibi mevcut araçların yanı sıra, yeni nesil biyo-
informatik yazılımlarının kullanımı, verilerin daha doğru bir şe-
kilde yorumlanmasını ve daha sağlam sonuçların elde edilmesini 
sağlayacaktır. Ayrıca, biyolojik anlam taşıyan genetik bulgular, 
daha hızlı bir şekilde tarımsal ve hayvansal ıslah çalışmalarına 
dönüştürülebilecektir. Bu durum, hayvan ıslahını hızlandıracak ve 
daha verimli, sağlıklı hayvan popülasyonlarının oluşturulmasına 
yardımcı olacaktır.

Sonuç olarak, GWAS çalışmaları, genom çapında ilişkilendirme ya-
parak hayvanlarda önemli biyolojik özelliklerin ve hastalıkların genetik 
temellerini anlamamıza yardımcı olmaktadır. Teknolojik gelişmeler ve bi-
yoinformatik araçların entegrasyonu, bu araştırmaların daha geniş çapta 
ve daha doğru bir şekilde yapılmasını sağlayacaktır. Gelecekte, genetik 
bilgilerin daha etkin kullanımı ve daha kapsamlı analizler ile bu alan daha 
da ilerleyecek ve tarım ile hayvancılık alanlarında daha etkili ve sürdürüle-
bilir uygulamalar ortaya koyulacaktır.
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1. Giriş

Çevresel stres faktörleri, bitkilerin büyüme, gelişme ve veriminde 
önemli düzeyde olumsuz etkilere yol açan, küresel ölçekte yaygın şekilde 
karşılaşılan sorunlardandır. Bu stresler, temel olarak abiyotik ve biyotik 
olmak üzere iki ana grupta sınıflandırılmaktadır. Abiyotik stresler; iklimsel 
değişkenlikler ve çevresel koşullardan kaynaklanarak bitkilerin fizyolojik, 
biyokimyasal ve metabolik süreçlerini olumsuz yönde etkiler (Tanveer & 
Ahmed, 2020). Tuzluluk, su kıtlığı, sıcaklık ekstremiteleri, radyasyon, su 
baskını, ağır metal toksisitesi, toprak pH’sındaki değişiklikler yaygın abi-
yotik stres faktörleri arasında yer almaktadır.

Bu çevresel stresler arasında en kritik olanlardan biri, özellikle kıyı 
bölgelerinde yaygın olarak görülen tuz stresidir. Toprak tuzluluğunun ar-
tışı, küresel ölçekte tarımsal sürdürülebilirliği tehdit eden önemli bir çev-
resel sorun olarak öne çıkmaktadır. Yapılan araştırmalar, tuz stresinin dün-
ya genelinde sulanan tarım alanlarının yaklaşık %33’ünü ve toplam ekili 
alanların %20’sini olumsuz etkilediğini ortaya koymaktadır (Machado ve 
Serralheiro, 2017). Şiddetli tuzluluk koşulları, mahsul üretiminin tamamen 
durmasına, ürün veriminde %10 ila %25 oranında kayıplara neden olabil-
mekte ve uzun vadede çölleşme sürecini hızlandırmaktadır (Shahid ve ark., 
2018).

Tuz stresinin oluşumunda birçok faktör rol oynamaktadır. Yetersiz 
drenaj sistemleri, düşük yağış miktarı, aşırı sulama uygulamaları ve bilinç-
siz gübre kullanımı gibi nedenler, toprakların ikincil tuzlanmasına ve alka-
lileşmesine yol açarak sorunun daha da derinleşmesine neden olmaktadır. 
Tuz konsantrasyonunun artmasıyla birlikte, yetersiz süzülme nedeniyle 
toprakta tuz birikimi hızlanmakta ve bu durum bitki büyümesini ve verimi-
ni ciddi şekilde olumsuz etkilemektedir. Bunun yanı sıra, doğal toprak tuz-
luluğu, deniz suyu girişimi, yüzey buharlaşması, bitki terleme oranları ve 
aşırı gübreleme uygulamaları da toprak tuzluluğuna katkıda bulunan diğer 
önemli faktörler arasında yer almaktadır (Hasanuzzaman ve Fujita, 2023).

Toprak tuzluluğu, bitki fizyolojisi ve metabolizması üzerinde çok yön-
lü etkiler yaratmaktadır. Tuzlu topraklarda yaygın olarak bulunan çözünür 
tuzlar arasında sodyum (Na⁺), kalsiyum (Ca⁺2) ve magnezyum (Mg⁺2) klo-
rürleri ve sülfatları yer alırken, alkalin topraklar sodyum silikat, karbonat 
ve bikarbonat içermektedir. Tuz stresinin doğrudan etkileri arasında foto-
sentezin inhibe edilmesi, protein sentezinin azalması ve lipit metabolizma-
sındaki düzensizlikler bulunmaktadır (Rasool ve ark., 2013). Bunun yanı 
sıra, tuz stresine maruz kalan bitkilerde iyon toksisitesi, besin dengesizlik-
leri ve oksidatif stres mekanizmalarının tetiklenmesi sonucu hücresel hasar 
meydana gelmekte ve bu durum bitkilerin hastalıklara karşı duyarlılığını 
artırmaktadır (Hasanuzzaman ve Fujita, 2022).
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Tuzluluk stresinin bitki büyümesi ve verimi üzerindeki olumsuz et-
kilerini azaltmak için iki temel strateji uygulanmaktadır. Birincisi, klasik 
veya moleküler ıslah yöntemleriyle tuza dayanıklı bitki çeşitlerinin geliş-
tirilmesidir. Ancak, tuz toleransının poligenik doğası ve ilgili genlerin ta-
nımlanmasının zorluğu, bu yöntemin ilerlemesini sınırlamaktadır. Genetik 
mühendisliği, hızlı ve etkili bir alternatif sunsa da, GDO düzenlemeleri ve 
kamuoyu algısı nedeniyle geniş çaplı kullanımı sınırlıdır. İkinci strateji ise, 
bitki büyüme düzenleyicilerinin (BBD’ler) kullanımı yoluyla tuz stresinin 
etkilerini hafifletmektir. BBD’ler, bitki fizyolojisini düzenleyerek tuz stre-
sine karşı dayanıklılığı artırabilen doğal veya sentetik bileşiklerdir. Ancak, 
bu hormonların etkinliği, stresin şiddeti, bitki türü, uygulama yöntemi ve 
dozaj gibi birçok faktöre bağlıdır. Laboratuvar ortamında başarılı sonuçlar 
alınsa da, saha uygulamalarındaki etkinlik ve ekonomik sürdürülebilirlik 
hala önemli bir araştırma alanıdır. Bu nedenle, BBD’lerin bitkilerin tuz 
toleransını artırmadaki mekanizmalarının daha iyi anlaşılması ve tarımsal 
uygulamalara entegrasyonu için kapsamlı araştırmalara ihtiyaç duyulmak-
tadır.

2. Bitki Büyüme Düzenleyicileri

Bitki büyüme düzenleyicileri (BBD’ler), bitkilerde biyolojik süreç-
leri minimal konsantrasyonlarda etkileyen, doğal veya sentetik organik 
bileşiklerdir (Rademacher, 2015). Bu düzenleyiciler, bitkilerin büyüme 
ve gelişim süreçlerini değiştirerek, fizyolojik süreçlerin düzenlenmesinde 
önemli rol oynar. BBD’ler, sinyal molekülleri olarak işlev görür ve bitki-
lerin çevresel değişimlere ve stres faktörlerine (biyotik ve abiyotik) yanıt-
larında esnekliklerini korumalarını sağlar. Bu özellikleri, bitkilerin stres 
koşullarında hayatta kalmalarını kolaylaştırarak, büyüme ve gelişim süreç-
lerini olumlu yönde etkiler.

Tuz stresinin bitkiler üzerindeki olumsuz etkilerini hafifletmek için 
BBD’ler, çeşitli fizyolojik ve gelişimsel değişikliklere yol açar (Wani ve 
ark., 2016). Bu düzenleyiciler, bitkilerin zararlı tuz birikimini yönetme-
lerine yardımcı olurken, su ve temel besin maddelerinin fizyolojik bulu-
nabilirliğini artırarak, bitkilerin genel sağlık durumunu iyileştirir. Ayrıca, 
BBD’ler, bitkilerde antioksidan enzim aktivitelerini artırarak, reaktif ok-
sijen türlerinin (ROS) temizlenmesine katkı sağlar (Faghih ve ark., 2019; 
Rhaman ve ark., 2020). Özellikle, BBD’ler, ROS temizleyici enzimlerin 
aktivitesini artırarak, stres koşulları altında ROS seviyelerinin toksik olma-
yan konsantrasyonlarda tutulmasına yardımcı olur ve bu da tuz toleransını 
artırır (Mittler ve ark., 2011).

BBD’lerin etkinliği, çevresel faktörlere, uygulama konsantrasyonu-
na ve bitkinin fizyolojik durumuna bağlıdır. Bu faktörler, BBD’lerin tuz 
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stresine karşı gösterdikleri tepkiyi ve etkinliklerini belirler (López ve ark., 
2005). Başlıca BBD’ler arasında salisilik asit, absisik asit, nitrik oksit, ok-
sinler, sitokininler, brassinosteroidler, gibberellinler, jasmonatlar ve etilen 
bulunur (Quamruzzaman ve ark., 2021).

3. Bitki Büyüme Düzenleyicilerinin Tuzlu Koşullarda Bitki 
Performansı Üzerine Etkileri

3.1. Salisilik asit

Salisilik asit (SA), bitkilerin biyotik ve abiyotik streslere karşı verdik-
leri tepkileri düzenleyen önemli bir endojen büyüme düzenleyicisi olup, 
fenolik bir bileşiktir (Hayat ve ark., 2007). SA, iyon emilimi, madde taşın-
ması, fotosentez, tomurcuk büyümesi, büyüme hızı, stomaların kapanma-
sı, membran geçirgenliği ve mitokondriyal solunum gibi çeşitli fizyolojik 
süreçlerde rol oynayarak bitkilerin stres koşullarına uyum sağlamasına 
yardımcı olur (Tabur ve ark., 2020). SA, membran geçirgenliğini düzenle-
yerek iyon alımı ve taşınmasını etkiler, böylece bitkilerin tuzluluk stresi-
ne karşı adaptif tepkilerini kontrol eder. Aynı zamanda tuz stresinin neden 
olduğu oksidatif hasarı hafifletmede önemli bir rol oynar. SA, peroksidaz 
ve katalaz gibi antioksidan enzimlerin aktivitelerini artırarak, prolin, be-
tain ve glisin gibi ozmoprotektanların sentezini teşvik eder (Senaratna ve 
ark., 2000). Bununla birlikte, SA, hücresel redoks dengesinin korunması-
na katkıda bulunarak tuz stresinin olumsuz etkilerini hafifletir. Örneğin, 
SA’nın askorbat-glutatyon (ASA-GSH) döngüsünde yer alan enzimleri 
kodlayan genlerin ifadesini düzenlediği gösterilmiştir. Bu enzimler arasın-
da dehidroaskorbat redüktaz (DHAR), glutatyon peroksidaz (GPX), glutat-
yon redüktaz (GR), glutatyon-S-transferaz (GST), monodehidroaskorbat 
redüktaz (MDHAR) ve glutatyon sentaz (GS) yer almaktadır (Li ve ark., 
2013). Ayrıca, SA’nın tuz stresine maruz kalan bitkilerde K⁺/Na⁺ dengesini 
düzenleyerek tuz toleransını artırdığı bildirilmiştir (Kang ve ark., 2012). 
SA’nın tuz stresi altında çimlenmeyi belirgin şekilde iyileştirebildiği ve 
dışsal olarak uygulandığında, özellikle 500 µM konsantrasyonunda, hem 
tuzlu hem de tuzsuz koşullarda bitki büyümesini önemli ölçüde artırabildi-
ği rapor edilmiştir (Kováčik ve ark., 2009). Ancak, tuzluluk stresinin dışsal 
SA ile hafifletilmesine ilişkin veriler çelişkilidir. Örneğin, Li ve ark. (2014) 
ile Arfan ve ark. (2007), SA püskürtmenin orta dereceli tuz stresinin ne-
den olduğu büyüme inhibisyonunu hafifletebileceğini; ancak yüksek tuz 
stresinde bu etkinin gözlemlenmediğini bildirmiştir. Bu bulgular, SA’nın 
tuz stresine karşı olumlu etkisinin tuz konsantrasyonu ve bitki türüne bağlı 
olarak değişebileceğini göstermektedir. Dolayısıyla, SA’nın tuz toleransını 
artırma mekanizmalarının daha iyi anlaşılabilmesi için kapsamlı araştırma-
lara ihtiyaç duyulmaktadır.
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3.2. Absisik asit

Absisik asit (ABA), çeşitli fizyolojik süreçleri düzenleyen bir fitohor-
mondur (Sah ve ark., 2016). ABA, bitkilerin kök, çiçek, yaprak ve gövde 
gibi tüm dokularında de novo olarak sentezlenir (Roychoudhury ve ark., 
2013). Endojen bir sinyal molekülü olarak, özellikle tuzluluk gibi olumsuz 
çevresel koşullarda bitkilerin hayatta kalmasını destekleyen kritik roller 
üstlenir (Vishwakarma ve ark., 2017). Tuz stresi altındaki bitkilerde endo-
jen ABA seviyeleri yükselir, bu da ROS birikimini sınırlayarak bitkilerin 
tuzluluğa karşı verdiği yanıtları düzenler (Balusamy ve ark., 2019). Ayrıca, 
artış gösteren ABA seviyeleri stomaların kapanmasını sağlayarak terleme 
yoluyla su kaybını azaltır; bu mekanizma, tuz stresinin neden olduğu oz-
motik dengesizlikler altında suyun korunmasına katkıda bulunur (Hedrich 
ve Shabala, 2018). ABA, kök dokularında yapraklara kıyasla daha hızlı 
birikir (Jia ve ark., 2002) ve tuz stresi altındaki bitkilerde özellikle yan kök 
büyümesiyle ilişkilidir. Bu süreç, ABA’nın NaCl maruziyetine yanıt olarak 
oksin dağılımını düzenlemesiyle bağlantılıdır. Buğdayda, ABA’nın prolin 
seviyelerini düzenlediği ve tuza maruz kalan bitkilerde ROS konsantras-
yonlarını azaltarak tuz stresine bağlı hasarları hafiflettiği bildirilmiştir. Ay-
rıca, ABA ile yapılan priming işlemi, bayrak yapraklarında Na⁺ içeriğini 
azaltırken K⁺ içeriğini artırarak verimi artırmaktadır. Bu uygulamanın, tuz-
lu koşullarda başak başına daha fazla tane oluşumuna katkıda bulunduğu 
ve verimde %49’a kadar artış sağladığı rapor edilmiştir (Gurmani ve ark., 
2007). Çeltikte, 100 µM ABA çözeltisinin eksojen uygulanması, OsP5CS1 
ve OsP5CR genlerinin ifadesini teşvik ederek bitki performansını artır-
makta ve prolin birikimine neden olmaktadır. Ancak, bu etkinin çeltik çeşi-
dine bağlı olarak değişebileceği gözlemlenmiştir (Sripinyowanich ve ark., 
2013). Benzer şekilde, buğdayda orta düzey ABA konsantrasyonlarının 
(50 µmol L⁻¹) uygulanması tuz toleransını artırırken, daha yüksek kon-
santrasyonların (100 µmol L⁻¹) bitki performansında belirgin bir iyileşme 
sağlamadığı bildirilmiştir (Li ve ark., 2020). Sorgumda ise, eksojen ABA 
uygulaması sürgünlerdeki Na⁺ içeriğini düzenleyerek bitki büyümesini 
teşvik etmektedir. 150 mmol m⁻³ NaCl uygulaması altında, düşük ABA 
konsantrasyonlarının (yaklaşık 10 mmol m⁻³) büyüme artışı ve Na⁺ içeri-
ğinde azalma sağladığı, ancak daha yüksek konsantrasyonlarda (yaklaşık 
40 mmol m⁻³ veya daha fazla) bu etkinin sınırlı kaldığı gözlemlenmiştir. 
Sonuç olarak, absisik asit, tuz stresine karşı bitkilerin adaptasyonunu des-
tekleyen ve su dengesini düzenleyerek stres koşullarında hayatta kalma 
yetisini artıran önemli bir büyüme düzenleyicisidir. Ancak, ABA’nın etkisi 
bitki türüne ve uygulama konsantrasyonuna bağlı olarak değişkenlik gös-
terebilir. Bu nedenle, optimal ABA dozajlarının belirlenmesi, bitkilerde tuz 
toleransını artırmak için stratejik bir yaklaşım olabilir.
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3.3. Nitrik oksit

Nitrik oksit (NO), bitkilerde kritik bir sinyal molekülü olarak işlev gö-
ren, gaz formunda bir serbest radikaldir. Bitkilerde NO üretimi, genellikle 
L-arginin bağımlı nitrik oksit sentaz (NOS)-benzeri aktivite ve nitrat re-
düktaz (NR) aracılı nitrit (NO₂⁻) redüksiyonu yoluyla gerçekleşir (Corpas 
ve ark., 2009). Son on yılda, eksojen NO uygulamaları, farklı bitkilerde 
tuzluluk stresinin olumsuz etkilerini hafifletmek amacıyla yaygın olarak 
kullanılmıştır. Yapılan çalışmaların büyük bir çoğunluğu, nitrik oksitin tuz 
stresine karşı bitkisel toleransı artırmada olumlu etkiler sağladığını öne 
sürmektedir (Siddiqui ve ark., 2017; Shams ve ark., 2019; Akram ve ark., 
2020; Alnusairi ve ark., 2021). Eksojen NO uygulaması, tuz stresine maruz 
kalan bitkilerde Na⁺ seviyelerini azaltırken, K⁺ konsantrasyonunu artırarak 
optimum K⁺/Na⁺ dengesinin korunmasına katkıda bulunur (Zheng ve ark., 
2009). NO, reaktif oksijen türlerini nötralize ederek ozmotik stresin azaltıl-
masına yardımcı olur. Bu etki, antioksidan enzim aktivitelerinin artırılma-
sıyla gerçekleşir ve fotosentezin glikoz kaynaklı inhibisyonunu hafifletir. 
Ayrıca, mitokondriyi oksidatif hasardan koruyarak ATP üretimini teşvik 
eder ve böylece bitkiler için önemli bir enerji kaynağı oluşturur. NO ile ya-
pılan priming uygulamalarının, buğdayda tane verimini %22 oranında ar-
tırdığı bildirilmiştir (Ali ve ark., 2017). Bunun yanı sıra, NO, hücresel iyon 
dengesini düzenleyerek, H⁺–ATPaz ve H⁺–PPaz (H⁺–pirofosfataz) aktivitele-
rini etkileyerek bitkinin tuz toleransını artırmaktadır (Ruan ve ark., 2004). 
Eksojen NO uygulamalarına ilişkin birçok çalışma yayımlanmış olmasına 
rağmen, optimum NO konsantrasyonlarının belirlenmesi, uygulama süre-
si ve hangi tuzluluk seviyelerine kadar etkili olabileceği konularında be-
lirsizlikler devam etmektedir. Ayrıca, mevcut araştırmalar, nitrik oksitin 
tuzluluğa karşı bitki dayanıklılığını nasıl etkilediğini; farklı bitki grupları, 
yaşam şekilleri ve büyüme evreleri açısından yeterince açıklamamaktadır. 
Bu nedenle, bir meta-analiz çalışması, en etkili yöntem, optimum konsant-
rasyon ve uygulama süresinin belirlenmesine yardımcı olabileceği gibi, bu 
alandaki potansiyel araştırma gereksinimlerinin tespit edilmesi açısından 
da önemli bir alternatif olabilir (Tahjib-Ul-Arif ve ark., 2022).

3.4. Oksin

Oksin, bitki büyümesi ve gelişiminin birçok yönünde kritik bir role 
sahiptir. Polar oksin taşınımı (PAT) ile oluşturulan oksin gradyanları, hüc-
re bölünmesi, uzaması ve farklılaşmasını düzenleyerek organ gelişimini 
yönlendiren temel faktörlerden biridir. Bu nedenle, oksin dağılımı, bitki 
gelişiminin zamansal ve mekânsal kontrolünde hayati bir rol oynar (Da-
vies, 2004). Apikal meristemlerde sentezlenen oksin, PAT mekanizması 
aracılığıyla ana gövde boyunca taşınarak bitki gelişiminde önemli işlevler 
üstlenir (Bennet ve ark., 2016). Organogenez, apikal baskınlık ve hücre 
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uzamasının düzenlenmesinde temel roller oynar (Leyser, 2018). Ayrıca, 
hücre duvarı özelliklerini modüle ederek duvar gevşemesini teşvik eder ve 
genişletilebilirliğini artırarak hücre uzamasını destekler (Majda ve Robert, 
2018). Bunun yanı sıra, H⁺–ATPaz’ı aktive ederek inorganik iyon alımını 
artırır, bu da hücre turgor basıncının yükselmesine katkıda bulunur (Hager, 
2003).

Oksin, tuzluluk stresi altında bitkilerin fizyolojik ve metabolik süreç-
lerini yeniden düzenleyerek adaptif tepkiler geliştirmelerinde önemli bir 
rol oynar (Chaves ve ark., 2009). Oksin gradyanları ve sinyallerindeki de-
ğişiklikler, tuzluluktan kaynaklanan fizyolojik sapmaların hafifletilmesine 
ve yönetilmesine katkı sağlar (Koevoets, 2016; Ribba ve ark., 2020). Tuz 
stresi, bitkilerde hem birincil hem de yanal kök büyümesini engelleyerek 
kök gelişimini baskılar (Julkowska ve ark., 2014). Bu süreçte, köklerin ge-
lişimsel esnekliği büyük ölçüde oksin tarafından düzenlenmektedir (Kor-
ver ve ark., 2018).Tuzlu koşullar altında, oksin birikiminin azalması ve 
kutupsal oksin taşınımındaki bozulma, kök büyümesinin baskılanmasıyla 
ilişkilidir. Bu büyüme kısıtlaması, bitkilerin tuz stresine adaptasyonunda 
önemli bir strateji olabilir. Oksinlerin eksojen uygulanmasının, tuzlu or-
tama maruz kalan farklı bitki türlerinde kök gelişimini teşvik ettiği rapor 
edilmiştir (Liu ve ark., 2015).

3.5. Sitokininler

Fitohormonlar olan sitokininler (CK’ler), yalnızca bitki büyümesi ve 
gelişimini düzenlemekle kalmayıp, aynı zamanda bitkilerin abiyotik stres-
lere karşı verdiği tepkilerde de önemli bir rol oynamaktadır. Son yıllarda 
yapılan araştırmalar, CK’lerin tuz stresine karşı bitki toleransını hem artı-
rabileceğini hem de azaltabileceğini ortaya koymuştur. Örneğin, Phaseo-
lus vulgaris yapraklarına dışsal kinetin (bir sitokinin türü) uygulanması, 
bitkilerin tuz stresine karşı daha duyarlı hale gelmesine neden olmuştur. 
Benzer şekilde, CK ile yetiştirilen Arabidopsis bitkilerinde sürgünlerde 
daha fazla ROS ve sodyum (Na⁺) birikimi gözlemlenmiştir (Mason ve 
ark., 2010; Wang ve ark., 2015). Bu bulgular, CK’lerin bazı bitkilerde tuz 
toleransını azaltabileceğini düşündürmektedir. Buna karşılık, CK uygula-
malarının bazı bitki türlerinde tuz stresine karşı koruyucu etki sağladığı 
da rapor edilmiştir. Örneğin, 10 mg L⁻¹ konsantrasyonunda kinetin (ade-
nin türevi bir sitokinin) püskürtülmesi, Na⁺ ve Cl⁻ gibi zararlı iyonların 
emilimini azaltırken, K⁺ alımını artırarak buğday fidelerinde tuz stresinin 
olumsuz etkilerini hafifletmiştir (Quamruzzaman ve ark., 2021). Patates, 
domates ve Salvia officinalis gibi bitkiler üzerinde yapılan çalışmalar da 
CK’lerin tuz stresine karşı olumlu etkiler sağlayabileceğini göstermektedir 
(Tounekti ve ark., 2011; Albacete ve ark., 2014). Özellikle, Salvia offi-
cinalis’e kinetin uygulanması, bitkinin antioksidan kapasitesini artırarak, 
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klorofil ve karotenoid içeriğini yükseltmiş, Na⁺ birikimini azaltmış ve K⁺ 
ile Ca⁺2 seviyelerini dengelemiştir. Bu mekanizmalar, bitkinin tuz stresi-
ne karşı daha dirençli hale gelmesini sağlamıştır (Tounekti ve ark., 2011). 
Benzer şekilde, Solanum lycopersicum (domates) üzerinde yapılan bir ça-
lışmada, ozmotik düzenleyici bileşiklerin birikiminin arttığı ve tuz stresine 
karşı dayanıklılığın güçlendiği bildirilmiştir (Ahanger ve ark., 2018). Bu 
bulgular, CK’lerin tuz toleransı üzerindeki etkisinin bitki türüne ve çev-
resel faktörlere bağlı olarak değişebileceğini göstermektedir. Bu nedenle, 
CK’lerin tuz stresi yönetimindeki potansiyel rollerini daha iyi anlamak için 
farklı bitkiler üzerinde detaylı çalışmalar yapılması gerekmektedir.

3.6. Brassinosteroidler

Brassinosteroidler (BR’ler), doğal olarak oluşan ve bitki büyüme dü-
zenleyicileri olarak kabul edilen fitohormonlardır (Silva ve ark., 2024). 
Tohum çimlenmesi, büyüme, çiçeklenme ve meyve tutumu gibi birçok 
önemli bitki fonksiyonunu düzenleme kapasitesine sahiptirler (Seleiman 
ve ark., 2023). Brassinosteroidler, domates, çilek ve üzüm gibi meyvelerin 
gelişimi ve olgunlaşmasındaki rolleriyle bilinir. Renklendirme ve olgun-
laşma süreçlerini geliştirerek bu meyvelerin genel kalitesini iyileştirirler 
(Zahid ve ark., 2023). Normal koşullarda BR’ler, adenozin trifosfat (ATP) 
sentezini ve CO₂ asimilasyonunu artırarak fotosentezi destekler ve bitkinin 
homeostatik tepkilerinde görev alan çeşitli enzimleri düzenler (Siddiqui ve 
ark., 2018). Bu birincil rollere ek olarak, BR’ler bitkiler tarafından biyotik 
ve abiyotik stres durumlarını hafifletmek için yaygın olarak kullanılmıştır 
(Bhandari ve Nailwal, 2020).

Tuzlu ortam koşullarında BR’ler, fotosentetik verimliliği artırır, yaprak 
gaz değişimini iyileştirir ve antioksidan aktiviteleri destekleyerek yaprak 
yaşlanmasını geciktirir (Wu ve ark., 2017). Ayrıca, protein sentezini teşvik 
eder ve tuz stresine karşı direnç sağlamada rol oynayan stresle ilişkili gen-
lerin ifadesini artırır (Sharma ve ark., 2013). Bununla birlikte, BR’lerin ni-
şasta ve şeker metabolizmasında görev alan genlerin (örneğin, AcHKT1 ve 
AcFSD2) ekspresyonunu düzenlediği, glukuronat dönüşümlerini ve hor-
monal sinyal iletimini geliştirdiği, böylece tuz toleransını önemli ölçüde 
artırdığı belirlenmiştir (Chen ve ark., 2023). En iyi bilinen ve kapsamlı ola-
rak incelenen BR’ler 24-epibrassinolid (24-EBL) ve 28-homobrassinolid 
(28-HBL)’dir. Bu bileşikler üzerindeki araştırmalar, öncelikle bitkilerdeki 
tuz stresini hafifletmedeki rollerine odaklanmıştır. Örneğin, yaklaşık 10⁻⁸ 
M 24-EBL’nin yaprak püskürtme veya yaklaşık 10⁻⁶ M seviyelerinde to-
hum ıslatma, antioksidan enzim aktivitesini artırarak ve prolin metaboliz-
masını düzenleyerek aşırı ROS birikimini hafiflettiği ve böylece buğdayda 
tuzluluk toleransını iyileştirdiği gösterilmiştir (Yusuf ve ark., 2017). Tuz 
stresi altındaki fasulye bitkilerinde, 5 µM 24-EBL ile yapılan eksojen uy-
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gulama bakla veriminde %42’lik bir artışa yol açarken (Rady, 2011), 0,125 
mg L⁻¹ BR’nin yapraktan uygulanması bezelyede tohum üretiminde %18-
35’lik bir artışa yol açmıştır (Shahid ve ark., 2014). Araştırmalar, ekso-
jen olarak uygulanan 28-homobrassinolidin (28-HBL) bileşiğinin, katalaz 
(CAT), peroksidaz (POD), süperoksit dismutaz (SOD), glutatyon redüktaz 
(GR) gibi antioksidan enzimlerin yanı sıra monodehidroaskorbat redüktaz 
(MDHAR) genlerinin ifadesini artırarak tuz stresinin toksik etkileriyle mü-
cadelede etkili olduğunu göstermektedir (Kaur ve ark., 2018). 

3.7. Jasmonatlar

Jasmonatlar, bitki büyüme düzenleyicileri (BBD’ler) içinde önemli bir 
sınıfı oluşturur. Jasmonik asit (JA) ve metil esteri (MeJA) birlikte jasmo-
natlar olarak bilinir ve bitki büyümesi ve gelişimi ile ilgili birçok süreci 
düzenler. Bunun yanı sıra, tuz stresi gibi abiyotik stresler ve biyotik stres 
faktörlerine karşı bitkinin adaptif tepkilerini yönetmede önemli bir rol oy-
nar (Ali ve ark., 2020). Jasmonik asidin biyolojik aktivitesi, özellikle tuz 
toleransı yüksek bitki çeşitlerinde, bitkiler yüksek tuz konsantrasyonlarına 
maruz kaldığında belirgin şekilde artış göstermektedir. Eksojen jasmonik 
asit uygulaması, iyon homeostazını koruyarak, ROS süpürücü enzimle-
rin aktivitesini artırarak ve stomaların fonksiyonunu optimize ederek tuz 
stresinin zararlı etkilerini hafifletir. Örneğin, buğday bitkisinde 2 mM jas-
monik asit uygulanması, CAT, SOD ve APX gibi antioksidan enzimlerin 
aktivitesini ve ekspresyon seviyelerini artırarak tuz stresini azaltmaktadır. 
Ayrıca, bu uygulama indirgenmiş glutatyon (GSH) ve karotenoid seviyele-
rini yükselterek lipid peroksidasyonunu düşürmektedir (Qiu ve ark., 2014). 
Bunun yanı sıra, jasmonik asidin yapraktan uygulanmasının, tuzlu koşul-
larda yetiştirilen soya fasulyelerinde tane verimini artırdığı belirlenmiştir 
(Sheteawi, 2007). Ancak, jasmonik asidin etkinliği, uygulama dozuna ve 
bitkinin yetiştiği ortamda bulunan tuz seviyesine bağlı olarak değişiklik 
gösterebilir (Ali ve ark., 2020).

3.8. Gibberellinler

Gibberellinler, biyolojik deneylerde tanımlanan ve gibberellin halkası 
yapısı içeren aktif bileşiklerdir (Madaan ve ark., 2022). Tetrasiklik diter-
penoid hormonlar olarak kök ve sürgün uzamasını, meyve tutumunu ve 
genişlemesini, çiçek açılmasını ve tohum çimlenmesini teşvik ederek bit-
ki büyümesini desteklerler (Shinozaki ve ark., 2020). Gibberellin halkası 
yapısına sahip olmayan aktif bileşikler ise gibberellin olarak sınıflandırıl-
maz; bunlar gibberellin benzeri bileşikler olarak adlandırılır (Bisht ve ark., 
2018).
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Abiyotik stres faktörleri, özellikle tuzluluk, bitkilerdeki gibberellinle-
rin endojen konsantrasyonunu azaltabilir (Alhaithloul ve ark., 2020). Ça-
lışmalar, gibberellin düzeyleri ve sinyallemesindeki azalmanın, tuzlu stres 
koşulları altında bitki büyümesini engellediğini göstermiştir (Zahid ve ark., 
2023). Gibberellin sinyallemesi, GRAS ailesine ait bir transkripsiyonel dü-
zenleyici ve nükleer protein olan DELLA’yı içerir. DELLA proteini, gib-
berellin sinyalleme yollarında baskılayıcı bir rol oynar ve çeşitli abiyotik 
stres koşullarında gibberellinlerin bitki büyüme ve gelişim süreçlerindeki 
rolünü düzenler (Emamverdian ve ark., 2020). Sonuç olarak, tuz stresi gibi 
stres koşullarında, bitkilerde gibberellinlere verilen yanıt, GA seviyelerin-
de bir azalma ve DELLA proteinlerinin birikmesini içerir (Emamverdian 
ve ark., 2020).

3.9. Etilen

Tuzluluk stresine yanıt veren temel fitohormonlardan biri, bitki bü-
yümesi ve gelişimini düzenlemenin yanı sıra bir stres hormonu olarak da 
kabul edilen etilendir (Abeles ve ark., 1992). Etilen ve doğrudan öncüsü 
olan 1-aminosiklopropan-1-karboksilik asit (ACC) seviyeleri, birçok bitki 
türünde tuzluluk ve diğer abiyotik stresler tarafından belirgin şekilde ar-
tırılabilir (Morgan ve Drew, 1997). Glikofit Arabidopsis thaliana ile kar-
şılaştırıldığında, halofitler Cakile maritima ve Thellungiella salsuginea, 
yüksek tuzluluk koşullarında hem yaprak hem de kök dokularında daha 
fazla ACC biriktirmiştir (Ellouzi ve ark., 2014).

Soya fasulyesinde yapılan 2-DE jel analizi ile gerçekleştirilen bir ça-
lışmada, tuza toleranslı ‘’Lee 68’’ genotipinde, etilen biyosentezine dâhil 
olan bileşenlerin, tuzluluk stresi altında tuza duyarlı ‘’Jackson’’ genotipine 
kıyasla daha fazla bulunduğu belirlenmiştir (Ma ve ark., 2012).

Etilen veya ACC uygulaması, ROS temizleyici enzimlerinin ekspres-
yonunu artırarak, bitkinin yüksek tuzluluk koşullarına karşı toleransını 
güçlendirebilir (Cao ve ark., 2007; Peng ve ark., 2014). Gen mutasyonu 
ve transformasyon analizlerine dayanan ileri çalışmalar, etilen biyosentezi 
ve sinyal iletim yolunun, bitkilerin tuzluluk stresine karşı tepkisinde ve 
adaptasyon sürecinde merkezi bir rol oynadığını göstermektedir. Genel 
olarak, etilen biyosentezi ve sinyal iletim yollarının teşvik edilmesi, bitki-
lerin tuzluluk stresine karşı dayanıklılığını artırabilirken, bu sürecin inhibe 
edilmesi bitkilerin tuzluluk duyarlılığını artırmaktadır (Tao ve ark., 2015).



 . 55Ziraat, Orman ve Su Ürünleri Alanında Araştırmalar ve Değerlendirmeler - Haziran 2025

4. Sonuç ve Öneriler

Tuzluluk stresi, bitki büyümesini ve verimini olumsuz etkileyerek ta-
rımsal üretimde ciddi kayıplara yol açmaktadır. Ancak bitkiler, bu stresle 
başa çıkabilmek için çeşitli adaptif mekanizmalar geliştirmiştir ve bu sü-
reçte bitki büyüme düzenleyicileri (BBD’ler) kritik bir rol oynamaktadır. 
Eksojen BBD uygulamaları, bitkilerin tuzlu topraklara uyum sağlamasına 
yardımcı olabilir ve tarımsal üretimi artırma açısından umut verici bir stra-
teji sunmaktadır. Ancak, bu uygulamaların etkinliği; tuz stresinin şiddeti, 
bitki türü ve genotipi, uygulama yöntemi ve dozaj gibi birçok faktöre bağ-
lıdır.

Bitki büyüme düzenleyicilerinin laboratuvar koşullarında elde edilen 
umut verici sonuçlarına rağmen, tarla uygulamalarında ekonomik ve tek-
nik sınırlamalarla karşılaşılmaktadır. Kökten uygulamalar, büyük ölçekli 
tarımsal üretim sistemlerinde lojistik engeller nedeniyle pratikliğini yiti-
rirken, yapraktan uygulamalar ise değişken çevresel koşulların neden ol-
duğu etkinlik kayıplarına karşı hassasiyet göstermektedir. Ayrıca, yüksek 
maliyetli hormon bileşenlerinin kullanımı, ticari ölçekte sürdürülebilir bir 
uygulama stratejisi oluşturmayı zorlaştırmaktadır.

Gelecekte, BBD’lerin dışsal uygulamalarından ziyade, bitkilerin tuz-
luluk stresine doğal adaptasyon mekanizmalarının daha iyi anlaşılması 
büyük önem taşımaktadır. Genetik mühendislik ve moleküler tarım yakla-
şımlarıyla tuz toleransının kalıcı olarak artırılması, uzun vadede daha etkili 
ve ekonomik çözümler sunabilir. Bunun için, bitkilerde iyon dengesi ve 
oksidatif stres mekanizmalarını daha ayrıntılı inceleyen araştırmalara ihti-
yaç duyulmaktadır.
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GİRİŞ

İçinde yaşadığımız çevre nefes aldığımız tüm ortamlar kirli hava, 
bozunmuş besin içindeki zararlı materyaller , katkılı maddeler, düzensiz 
dikkatsiz beslenme ve hareket düzeyinin çok düşük olması insan vücu-
dunda serbest radikal yapısını oluştura gelmektedir. Dış ortamda oluşan 
bu zararlı yapı vücudumuzda kopan oksijen düzeyinin serbest bir şekilde 
dolaşımını sağlar ve hidrojen atom yapısını bozarak dokularımızda zarar-
lara neden olur. Vücudumuzda serbest radikal yapısının etki düzeyini en 
aza indirmek, bloke etmek, pek çok hastalığa ve erken yaşlanmaya neden 
olabilen zincirleme reaksiyon yapısını önleme gücünü sağlayan molekülle-
re “antioksidan” olarak adlandırılmaktadır. (Alaca Güre ve Arabacı, 2005). 
Yapılan çok çeşitli çalışmalarda bitki materyal yapısı çok güçlü antioksi-
dan/antimikrobiyal aktivite özelliğine sahip çok büyük miktarda fitokim-
yasal bileşik içerebildiğini ortaya koymaktadır (Kırca, 2007).  

Bitki materyalinin gıda içeriğinde kullanımı ilk olarak Eski Mısır 
uygarlığında görülmektedir. Mısır uygarlığında (M.Ö. 2500) insan ölü-
lerinin mumyalama işleminde nane ve çok farklı bitki çeşitlerinin kulla-
nılageldiğini kaynaklarda belirtilmektedir. Mumyalama işleminde bitki 
ekstraktları çeşitli yöntemlerle cesetlere uygulanmakta ve uygulanagelen 
çok çeşitli yöntemler sayesinde yüzyıllar boyu cesetler bozulma göster-
meden saklanabilmekteydi. Çeşitli dini kaynaklarda bitkilerin şifa/güç 
kaynağını oluşturduğunu bildirmektedir (Başoğlu, 1982).  Baysal ve ark., 
(2003) Emprenyenin olumlu ve koruyuculuk düzeyinin yüksek olması , 
emprenye maddesine , odun özelliğine, retensiyon düzeyi (tutunma), ge-
çirgenlik düzeyine bağlı olduğunu belirtmiştir. Örs ve ark. (2001) Emp-
renye işleminde etkinliğin emprenye maddesine , odun özelliğine, reten-
siyon düzeyi (tutunma), geçirgenlik düzeyine bağlı olduğunu ve anatomik 
yapının önceden yapılmış kurutma/yarık açılma işlemine bağlı olması , 
iğne yapraklı odunlarda geçit aspirasyonu ve yapraklı ağaçlarda tül olu-
şumunun olması , geçit zarlarındaki açıklıkta çeşitli yabancı maddelerin 
depolanmaları ahşap emprenyesinde güçlükler olşturmaktadır. Emprenye 
işlemine başlamadan kabuk soyam işleminin yapılması lümende bulunan 
serbest su düzeyinin % 20 rutubet düzeyine inmesini böylelikle kurutma 
ile beraber emprenye etki derinliğinin arttığını bildirmişlerdir. 

Tıbbi ve aromatik bitkiler günümüzde üretimi ve ticareti yapılan bit-
kilerin önemli bir bölümünü oluşturmaktadır. Ticarette yer alan bu bitkiler 
türlerinin büyük bir kısmı doğadan toplanırken çok azı tarlada üretilerek 
kullanma sunulmaktadır. İnsanoğlu doğada bulunan bitkileri toplayarak 
bu bitkileri koruma-kullanma prensibi ile faydalanmaya özen gösterme-
si gerekmektedir. Bu sadece bitki türlerinin devamlılığını sürdürebilmesi 
açısından değil, doğal kaynakların tamamının tüketilmesinin de önüne ge-
çerek kullanım alanlarının arttırılarak ‘sürdürülebilir kullanım’ ilkesi doğ-
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rultusunda sonraki nesillere ulaştırabilmek ve uzun yıllar kullanabilmek 
adına önemli bir bulgudur. (Güler, 2004). Baysal ve ark. (2006) borlu bi-
leşik yapısıyla ahşap malzemede higroskopisite düzeyinin tespiti ile ilgili 
araştırmada borlu bileşiklerden borik asit /boraks konsantrasyonlarının 
higroskopisiteyi en çok arttıran madde olarak boriks/borikasit’te (%6) ger-
çekleştiğini bildirmişlerdir.

Orman varlığı hızlı bir şekilde azalmakta, kuraklık, iklim değişiklik-
leri, kuraklık, su kaynaklarının azalması vb. orman kaynağını en üst sevi-
yede ekonomik kullanımını zorunlu hale getirmiştir. Salgın hastalıkların 
içinde bulunduğumuz yüzyılda artmasıyla bilimsel çalışmaların insan/
çevre sağlığına yönelimini artırmıştır. Bu nedenle çok çeşitli alanlarda kul-
lanılan tıbbi aromatik bitki atıklarının (çayır soğanı, çaşır) ekstraktlarının 
hazırlanarak ahşaba emprenyesi ve ayrıca yangın tehlikelerinin özellikle 
çağımızda artması nedenleriyle bor türevleriyle ilişkilendirerek bazı tek-
nolojik özellikler üzerindeki değişimi araştırılmıştır.

1. MATERYAL ve YÖNTEM

1.1. Ahşap/Bitki Materyal

Araştırma kapsamında ahşap malzeme olarak maun odunu , tıbbi aro-
matik bitki olarak çaşır (Ferula comunis L.),, çayır soğanı  (Allium scho-
enoprasum L.),  bitkileri (%3)  tercih edilmiştir  TS 2470 (1976) esasına 
göre işlemler yapılmıştır. Boraks bor türevi olarak kullanılmıştır.

1.2 Deney Örnek Hazırlanması

Kontrol ve test örneklerinin düzgün pürüzsüz, kırık, budaksız, mantar-
sız olmasına özen gösterilmiş, TS 2471, 2472, 2474 esaslarına göre işlem-
ler gerçekleştirilmiştir. 

1.3  Emprenye

Emprenye işlemi ASTM–D 1413-76 esaslarına göre yapılmış.  45 da-
kika vakum 45 dakika difuzyon uygulanmıştır.

1.4 Ekstrakt Hazırlama

Çayır soğanı, çaşır bitkileri Artvin Çoruh Üniversitesi laboratuvarında 
yaklaşık olarak (1-2 ay) aralığında sabit ağırlık düzeyine erişinceye dek 
kuruma işlemi gerçekleştirilmiştir. Kuruma işleminden sonra öğütücüler-
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de toz düzeyine getirilmiş ve diğer işlemler gerçekleştirilmiştir (Ceylan, 
2017).

1.5. % Retensiyon 

Emprenye işleminden sonra tam kuru oduna oranla kalan madde mik-
tarı (tkoao-% retensiyon)  belirtilen formülden hesaplanmıştır (Baysal, 
1994).

2. Tartışma ve Sonuçlar 

2.1. Çözelti Özellikleri

Çözelti  özellikleri Tablo1’de verilmiştir. 
Table 1. Solution Properties.

Özüt/Boraks Çözücü/

Konsant.       

Sıcaklık 
(ºC)

pH Yoğunluk (g/ml)

EÖ ES EÖ ES
Çayır soğanı

Su/

%3
22 oC

6.63 6.60 0.989 0.990
Çaşır 7.14 7.14 0.965 0.965
Boraks 9.53 9.53 1.011 1.011
Çaşır+Boraks 8.75 8.75 0.990 0.990

BI: Before impregnation    AI: After ımpregnation

Çözelti özelliklerinde gerek emprenye öncesi ve gerek emprenye son-
rası pH ve yoğunluklarında değişim olmamıştır.

2.2. Retensiyon (%)

Tam kuru odun ağırlığına oranla tutunan madde miktarı (% retensi-
yon) Tablo  2’de verilmiştir. 

Tablo 2. % Retensiyon

Bitki Özütü/Bo-
raks

Konsantrasyon 
(%)

Vakum/Difuzyon 
Süresi (Dk)

Tutunma 
(%) HG

Çayır soğanı

%3

45
 D

ak
ik

a 0,14 D
Çaşır 0,21 C

Boraks 1,86 A
Çaşır+Boraks 1,70 B
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Tutunan madde miktarı (%) en yüksek boraksta (% 1.86), en düşük 
çayır soğanı ekstraktında (% 0.14)   belirlenmiştir.

2.3 Hava/Tam Kuru Özgül Ağırlık (g/cm3)

Hava/tam kuru özgül ağırlık değerleri Tablo 3’te verilmiştir.
Tablo 3. Hava /Tam Kuru Özgül Ağırlık Değişimi

Bitki Özütü

Borikasit

Vakum/

Difuzyon  

Konsantrasyon 
(%)

Hava Kurusu 
Yoğunluk

Tam Kuru 
Yoğunluk

Ort HG Ort HG

Kontrol - 0.53 C 0.50 C
Çayır soğanı 45 Dakika/

45 Dakika

%3

0.56 A 0.54 A
Çaşır 0.55 B 0.53 B
Boraks 0.56 A 0.54 A

Çaşır+Boraks 0.56 A 0.53 B

En yüksek tam kuru özgül ağırlık boraks/çaşır+boraksta (0.56 g/cm3), 
en düşük kontrol örneğinde (0.53 g/cm3); en yüksek tam kuru özgül ağırlık 
değişimi çayır soğanı/boraksta (0.54 g/cm3), en düşük tam kuru özgül 
ağırlık control örneğinde gerçekleşmiştir.

2.4 Eğilme Direnci Değişimi (N/mm2)

Eğilme direnci değişimi ve duncan testi sonuçları Tablo 4’te verilmiş-
tir.

Tablo 4. Eğilme Direnci (N/mm2)

Bitki Özütü

Borikasit
Konsantrasyon 

(%)

Vakum /Difuz-
yon 

(Süresi)

Ort

Tam Kuru 
Yoğunluk

HG

Kontrol - Vakum Difuzyo 83.15 B
Çayır soğanı

%3

45
 D

ak

45
 D

ak
. 81.14 C

Çaşır 81.56 C
Boraks 89.48 A
Çaşır+Boraks 83.12 B
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En yüksek eğilme direnci boraksta (89.48 N/mm2), en düşük 
eğilme direnci çayır soğanı //çaşırda belirlenmiştir.

SONUÇLAR VE ÖNERİLER

Çalışmada çeşitli araştırmalarla karşılaştırıldığında ülkemiz kaynakları 
içerisinde  yer alan çok çeşitli bitkisel/hayvansal/madensel  vb materyal-
lerden insan/çevre sağlığıyla uyumlu ve ülke ekonomisine katkılar sağla-
yacak yeni doğal üst yüzey/emprenye malzemeleri elde edilmesidir. Böy-
lelikle ülke kaynakları en verimli şekilde değerlendirilecek  diğer dünya 
ülkelerine de bu materyalin ihracı sağlanabilecektir. Kimyasal/sentetik üst 
yüzey ve emprenye maddelerinden uzaklaşılarak sağlıklı ve hijyenik ma-
teryal temini asıl öne çıkan olmuştur. 
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