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ÖZET 

Topraklardaki tuzluluk dünya genelinde bitkisel üretimde verimi 

doğrudan sınırlandıran en önemli abiyotik stress faktörlerinden 

biridir. Tuz stresi aynı zamanda tarımsal üretimin yapıldığı 

bölgelerde bitkisel çeşitliliği doğrudan belirler niteliktedir. Tuz 

stresine karşı bitkisel tepkilerin oluşması ve ortaya çıkması, 

kompleks moleküler mekanizmalar tarafından kontrol edilen 

fizyolojik değişimlere neden olmakta ve devamında tolerans 

gelişmektedir. Bu değişim ve farklılıklar bazen bitki türüne özgü 

bazen de tüm bitkilerde ortak olarak ortaya çıkabilen benzer 

mekanizmalar ile tanımlanabilmektedir. Kompleks olan bu 

mekanizmalar aynı zamanda doğrudan tuz stresine yönelik olarak 

gelişebileceği gibi bazı durumlarda kuraklık gibi diğer abiyotik 

stress faktörleri ve hatta biyotik stress faktörleri ile birlikte 

ortaklaşa kullanılan mekanizmalara bağlı olarak gelişebilmektedir. 

Bu nedenle gerek bitki düzeyinde gerekse tolerans mekanizmaları 

seviyesinde bitkilerdeki tuz stresi ve tolerans mekanizmalarının 

anlaşılması, tuz stresini daha iyi tolere edebilen yeni bitki 

çeşitlerinin geliştirilmesine çok önemli katkılar sunacaktır. Bu 

çalışma, güncel literatür varlığında tuz stresine yönelik bitkisel 

tepkilerin anlaşılmasına katkı sunmak amacıyla hazırlanmıştır. 
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ABSTRACT 

Soil salinity is one of the most important abiotic stress factors which 

directly limits plant yield in agricultural production areas around 

the World. Salt stress also determines plant diversity in agricultural 

production areas. Development and revealing of plant response 

against to salt stress depends on physiological changes of plants 

controlled by complex molecular mechanisms which subsequently 

lead to development of tolerance. Sometimes, such changes and 

differences appear to be unique to the type of plant, but some other 

times, such responses are more common and similar in all plants. In 

addition, although such complex mechanisms appear to be 

developed directly related to salt stress per se, they may also be the 

results of other abiotic stress, like drought, or even biotic stress 

related responses. Therefore, better understanding of salt tolerance 

at both plant and mechanism levels will make significant 

contribution to develop better salt tolerant new plant varieties.  The 

aim of this review was to make contribution on understanding of 

plant response against to salt stress based on current literature. 
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TUZ STRESİ 

Tuz, kuraklık ile birlikte günümüzde ve yakın 

gelecekte bitkisel üretim ve verimliliği doğrudan 

etkileyen en önemli stres faktörlerinden biridir 

(Parida ve Das, 2005). Dünya genelinde tarımı yapılan 

alanların hali hazırda %20’sinin, 2050 yılına kadar ise 

%50’sinin tuzluluk sorunu ile karşı karşıya kalacağı 

tahmin edilmektedir (Kang ve ark., 2010). Tuzluluk, 

dünyada olduğu gibi ülkemizde de bitki çeşitliliğini ve 

tarımsal üretkenliği azaltan önemli sorunlardan 

birisidir. Özellikle kurak ve yarı kurak iklim 

bölgelerinde yetersiz yağış ve yüksek buharlaşma, 
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drenaj yetersizliği, yanlış tarımsal uygulamalar ve 

toprak özellikleri tuzluluğun başta gelen 

sebeplerinden olup geniş alanları etkilemektedir 

(Anonim, 2005). Türkiye’de 1.518.722 ha alanda 

tuzluluk ve alkalilik (çoraklık) sorunu olduğu, bu 

alanın ülkemiz yüzölçümünün % 2'sini, toplam işlenen 

arazilerin ise % 5.48’ini oluşturduğu rapor edilmiştir 

(Temel ve Şimşek, 2011). Bir yörede gerekli tedbirler 

alınmasına rağmen toprak tuzluluğunun kontrolü 

mümkün olmuyorsa, o yörede ortaya çıkan tuzluluk 

düzeyinde gelişim gösterebilecek ve ekonomik verim 

sağlayabilecek tuza toleransı yüksek bitkilerin 

yetiştirilmesi (özellikle de yem bitkileri) suretiyle hem 

topraktaki organik madde miktarının artırılması hem 

de buharlaşma ile su kaybının (evaporasyon) 

azaltılması gerekmektedir (Anonim, 2005). Tuz, 

bitkilerde çoklu  (pleitropik) etki yaratmakla birlikte, 

tuza tolerant bitkiler anotomik, biyokimyasal ve 

moleküler seviyede birçok farklılıklar 

sergileyebilmektedir (Pastori ve Foyer, 2002; Bartels 

ve Sunkar, 2005).  

Tuz stresine yönelik çalışmalarda genellikle 

birbirlerinin yerine kullanılan fakat birbirinden farklı 

olan iki temel kavram bulunmaktadır. Bunlardan biri 

tuz stresi diğeri ise tuz şokudur. Tuz stresi, bitkilerin 

NaCI ile karşı karşıya kalması durumundaki 

tepkilerini ifade etmekte ve iki farklı formda ortaya 

çıkabilmektedir. Bunlardan birincisi bitkilerin 

tedricen artan tuz konsantrasyonu ile muamele 

edilmesi, ikincisi ise bitkilerin düşük bir tuz 

konsantrasyonu ile karşı karşıya bırakılması ya da bu 

iki uygulamanın birlikte uygulanmasını 

kapsamaktadır (Shavrukov, 2013). Buna karşılık tuz 

şoku, bitkilerin yüksek tuz konsantrasyonu ile anlık ve 

ani bir şekilde karşı karşıya kalmasını ifade 

etmektedir (Shavrukov, 2013). Tarım alanlarında tuz 

şoku daha nadir olarak görülürken, tuz stresi zaman 

içerisinde ortaya çıkmakta ve etkisini giderek 

artırmaktadır. Tuz stresi çalışmalarında bitkilere 

NaCI ya da deniz suyu genelde kontrollü laboratuvar 

ya da sera şartlarında uygulanmaktadır (Shavrukov, 

2013). Tuz stresi çalışmaları, çalışılan bitki türü, 

çalışma amacı ve araştırıcının kendi tercihi gibi birçok 

faktöre bağlı olarak farklılıklar göstermektedir. Fakat 

bu çalışmalarda en belirleyici ve önemli olan nokta 

tuzun bitkilere nasıl uygulandığıdır. Bitkilere tuz 

stresi uygulamalarında genelde artan 

konsantrasyonlardaki NaCI (genelde 25 ya da 50 mM 

artan konsantrasyonlarda), günlük olarak, daha 

önceden belirlenen maximum NaCI konsantrasyonuna 

ulaşıncaya kadar uygulanmaktadır (Shavrukov, 2013). 

Buna karşılık, tuz şoku uygulamalarında bitkiler 

NaCI olmayan normal büyüme ortamlarından 

alınarak yüksek NaCI konsantrasyonu bulunan 

büyüme ortamlarına transfer edilmekte ve belirlenen 

sürede tuz stresine maruz bırakılmaktadır (Munns ve 
Tester, 2008; Shavrukov, 2013).  

Ölümcül olmayan tuz konsantrasyonlarında tuz 

stresine toleranslı ve toleranslı olmayan bitkilerin 

büyüme parametrelerinde gösterdikleri farklılıkların 

bazı bitki türlerinde çimlenme ve erken fide 

döneminde daha iyi bir şekilde belirlenebildiği rapor 

edilmiştir (Munns ve Gilliham, 2015; Munns ve Tester, 

2008). Diğer taraftan bazı bitki türlerinde tuz stresi 

karşısında sodyum toksitesi belirtisi göstermemesine 

rağmen, bazı büyüme parametelerinde önemli 

farklılıklar meydana gelebilmektedir. Örneğin 

Arabidopsis bitkisinde tuz stresi karşısında yüksek 

hassasiyet gösteren mutant bitkilerin kök ve yaprak 

büyümelerinde 20 kattan daha fazla oranda gerileme 

meydana geldiği, ancak bitkilerin diğer bitkisel 

özellikler bakımından herhangi bir farklılık 

göstermedikleri tespit edilmiştir (Wu ve ark., 1996). 

Ayrıca aynı çalışmada büyümede görülen gerilemenin 

sodyum iyonlarının hücre içine geçişinden ziyade 

potasyum iyonlarının birikiminden kaynaklandığı 

belirlenmiştir. Mısır bitkisinde yapılan bir çalışmada 

ise tuz stresinin 5 saat ve 9 gün uygulanması 

durumunda genotipler arasında çok önemli farkların 

meydana geldiği, ancak erken büyüme döneminde tuz 

stresine karşı daha hassas olan bitkilerde sodyum 

iyonu birikiminin daha az oranda gerçekleştiği 

belirlenmiştir (Cramer ve ark., 1994). Farklı mısır 

bitkilerinin tuz stresine verdikleri tepkilerin 

belirlendiği bir çalışmada ise kök ve yapraklarda 

genotipler arasında erken büyüme döneminde görülen 

farklılıkların normal büyüme sıcaklıklarında ilk  24 

saat içerisinde ortaya çıktığını göstermiştir 

(Mladenova, 1990). Bu yüzden bitki genotplerinin 

kendilerine özgü olarak hızlı bir şekilde geliştirdikleri 

tuz stresi tepkilerinin yapraklarda biriken tuz birikimi 

ile birlikte NaCI’a verdikleri farklı tepkilerden 

kaynaklandığı belirtilmektedir (Chazen ve ark., 1995). 

Çeltikte yapılan bir çalışma, erken fide döneminde 10 

gün süre ile yapılan tuz stresi uygulamasının 

bitkilerin sonraki büyüme dönemlerinde ve verimde 

çok önemli gerilemelere neden olduğunu göstermiştir 

(Aslam ve ark., 1993). Tüm bu çalışmalar, tuza karşı 

tolerans geliştiren bitkilerde yaprak büyümelerinin 

önemli oranda azaltıldığı ve tolerans düzeyinin 

genotip bazında morfolojik farklılıkların belirlenmesi 

yolu ile rahatlıkla tespit edilebileceğini 

göstermektedir.  Bitkiler birçok stres faktöründe 

olduğu gibi tuz stresine karşı çimlenme ve erken fide 

dönemleri ile olgun bitki dönemlerinde farklı 

seviyelerde tepki/tolerans gösterebilmektedir. Bu 

nedenle, bitkilerin tuz stresine verdikleri tepkilerin 

farklı bitki gelişim evrelerinde test edilmesi 

gerekmektedir (Platten ve ark., 2006; Platten ve ark., 
2013). 
 

ADAPTASYON MEKANİZMALARI 

Biyokimyasal  

Bitkilerde tuz stresinin, doyurulmuş toprak 
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ekstraktındaki elektrik iletkenlik değerinin 4.0 deci-

Siemens/metre (dS/m; yaklaşık 40 mM NaCl) olması 

durumunda ortaya çıktığı, ancak bu değerlerin bitki 

türüne göre büyük farklılıklar gösterdiği bilinmektedir 

(Onaga ve Wydra, 2016). Örneğin, çeltikte bu değer 3.0 

dS/m olarak belirlenmiştir (Volkov ve Amtmann, 

2006). Bu sınır değerler dışında her-bir dS/m için 

verimde %12’lik azalış olduğu belirtilmiştir. Bitkiler 

tuzu tedricen biriktirdiklerinde ozmotik ve oksidatif 

stres ile birlikte besin elementi dengesizliği ile karşı 

karşıya kalmaktadır (Onaga ve Wydra, 2016). 

Karşılaşılan bu durum hücre içi iyon dengesi, 

membran fonksiyonları ve metabolik aktiviteleri 

doğrudan etkilenmektedir (Hasegawa ve ark., 2000; 

Volkov, 2015). Bu nedenle bitkiler tuz stresi ile karşı 

kaşıya kaldıklarında moleküler, biyokimyasal ve 

fizyolojik seviyede kompleks tepkiler göstermektedir 

(Şekil 1). Bu tepkilerin başında tuz stresinin bitki 

kökleri tarafından algılanmasından sonra ortaya 

çıkan transkripsiyonel seviyedeki gen ifadelerinin 

kontrolünde gelişen fizyolojik ve biyokimyasal tepkiler 

gelmektedir. Tuz stresine karşı bitkiler tarafından 

geliştirilen fizyolojik ve biyokimyasal tepkiler, tuz 

stresi ile ilişkili çok sayıdaki gene ait ifade 

(transkripsiyonel) farklılıklarının bir sonucu olarak 

ortaya çıkmaktadır. Diğer bir ifade ile bitkilerde tuz 

stresi karşısında tespit edilecek morfolojik,  fizyolojik 

ve biyokimyasal değişimler, bir neden değil bir 

sonuçtur. 

 

  
Şekil 1. Tuz stresine karşı bitkisel toleransın oluşmasında ortaya çıkan adaptasyon mekanizmaları. Tuz stresinin 

bitki kökleri tarafından algılanması ve buna yönelik sinyal iletimlerinin oluşması, gen ifade seviyesinde 

(transkripsiyonel) değişimler ve yeni gen ifade programlarının oluşması. Gen ifade seviyesinde oluşan 

farklılıklar ve yeni programlar bitkide farklı biyokimyasal ürünlerin sentezini ve devamında tuza 

toleranslığın ortaya çıkmasına sağlamaktadır (Munns ve Gilliham, 2015; Onaga ve Wydra, 2016).  
 

Diğer taraftan halofit bir bitki olan Atriplex spongeosa 
ile fasulye ve bezelye bitkilerinin NaCI’e karşı eşit 

oranda duyarlılık gösterdiği tespit edilmiştir (Ouyang 

ve ark., 2010). Bunun nedeni, 100 mM‘ın üzerindeki 

tuz konsantrasyonlarında enzimlerin Na+ iyonları 

tarafından engellendiği gerçeğidir. Bu nedenle 

bitkilerde tuza tolerans mekanizması iki ana 

katogoriye bölünebilmektedir: (I) bitki dokuları 

tarafından alınacak tuz miktarının engellenmesi ya da 

azaltılması ve (II) stoplazma içerisindeki tuz 

konsantrasyonunun azaltılması. Halofit bitkilerde her 

iki mekanizmanın da var olduğu rapor edilmiştir. Bu 

bitkilerde hücre stoplazmasından fazla tuzun etkin bir 

şekilde atılması yanında, tuzun vokuoller aracılığı ile 

hücreden etkin bir şekilde ayrıştırılması mümkün 

olabilmektedir. Bu nedenle halofit bitkiler diğer bitki 

türleri ile kıyaslandığında tuzlu topraklarda daha iyi 

büyüme gösterip, daha uzun bir yaşam 

sürdürebilmektedir. Farklı bitki türlerinde tuza 

toleransın çok sayıda gen ve transkripsiyon faktörü 

tarafından kontrol edildiği belirlenmiştir. Fonsiyonel 

sınıflandırma bakımından söz konusu gen ve 

transkripsiyon faktörleri 4 temel grup altında 

incelenmektedir: (I) iyon taşınması veya iyon 
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dengesini sağlayan genler (homeostasis) (örneğin, 

SOS, NHX1, HKT1 and H+-ATPase genlerinde olduğu 

gibi), (II) yaşlılık ile ilişkili genler (örneğin, SAG), (III) 

moleküler şaperon (refakatçi) proteinler (örneğin, 

HSP) ve (IV) dehidrasyonla ilişkili genler (örneğin, 

DREB) (Bu ve ark., 2015). 

Farklı abiyotik stres faktörlerinde olduğu gibi tuz 

stresinin bitkiler tarafından tolere edilmesinde 

fonksiyonel olduğu düşünülen farklı bitkisel 

mekanizmalardan da bahsedilmektedir. Bu 

mekanizmalar başlıca üç ana katagoride 

sınıflandırılabilmektedir: (I) ozmotik tolerans, (II) iyon 

atılımı ve (III) doku toleransı. Ozmotik tolerans daha 

ziyade Na+ iyonlarının gövdede birikiminden önceki 

bir evrede, spesifik olarak uzun mesafeli sinyal iletim 

mekanizması tarafından kontrol edilen ve sonuçta 

bitki saplarında büyümenin azaltılması şeklinde 

kendini gösteren mekanizmadır. İyon atılım 

mekanizması ise toksik Na ve CI 

konsantrasyonlarının yapraklarda birikiminin 

azaltılmasını kontrol eden mekanizmadır. Son 

mekanizma olan doku tolerans mekanizması ise tuz 

stresine maruz kalan bitkilerde görülen dokuya özgü 

büyüme gerilemesidir. Nitekim tuza tolerans, bazı 

bitki türlerinde tuzun bitki saplarında birikimi veya 

sapta tuz birikiminden bağımsız olan birbirinden çok 

farklı mekanizmalar ile kontrol edilmektedir (Roy ve 

ark., 2014). Bitki türüne bağlı olmak kaydı ile birkaç 

dakikadan birkaç gün ve hatta haftaya kadar geçen 

zaman aralığında bu mekanizmaların deneysel tespiti 

mümkün olabilmektedir. Ancak, tuz stresine karşı 

oluşacak hızlı ve ani bitkisel tepkilerin sapta tuz 

birikim mekanizmasından bağımsız olduğu ortadadır. 

Tuz stresine karşı oluşan ani tepki 

mekanizmalarından şimdiye kadar açıklanan en iyi iki 

mekanizma, yapraklarda sıcaklık artışı ile beraber 

oluşan stoma kapanması ve sap uzamasının 

azaltılması mekanizmalarıdır (Sirault ve ark., 2009). 

Bu mekanizmaların çalışmasına bağlı olarak ortaya 

çıkan birincil sonuçlar bitkide yeni yaprak 

oluşumunun azalması ve bitki sap büyümesinin 

engellenmesidir. Bu durum bazı araştırıcılar 

tarafından “ozmotik faz’’ olarak isimlendirilmekle 

birlikte su potansiyelindeki değişimin sadece tuza 

bağlanamayacağına dair farklı bilimsel bulgular da 

bulunmaktadır (Munns ve Passioura, 1984). Bitkilerin 

tuz stresine karşı olan tepkilerindeki ikinci faz ise 

tepki zamanı bakımından gün ve haftalar ile ifade 

edilebilecek büyüme gerilmesidir. İyonik faz olarak 

ifade edilen bu fazda, tuzun bitki dokularında özellikle 

de yaşlı yapraklarda birikimine bağlı olarak 

yapraklarda erken dökülmelere neden olan tepki 

mekanizmasıdır (Munns ve Tester, 2008). 

Baklagil bitkileri genel olarak tuz stresine karşı 

hassas olarak bilinirler. Örneğin, fiğ bitkisi (Vicia 
sativa L.), tarımı yapılan diğer kültür bitkilerinde 

olduğu gibi özellikle çimlenme ve erken fide 

evrelerinde tuz stesine karşı hassasiyet 

göstermektedir. Farklı fiğ türlerinde, çimlenme ve 

çıkış ile erken fide evrelerinde bitkilerin tuz stresine 

verdikleri tepkiler morfolojik ve bazı fizyolojik 

parametreler kullanılarak belirlenmiştir. Yaygın fiğ, 

bezelye ve kolza kullanarak yapılan tuz stresi 

çalışmasında 45 günlük bitkilere uygulanan 0, 50, 100 

and 150 mM NaCl tuz stresinin bitkilerin gelişimini 

önemli oranda gerilettiği, yaygın fiğ bitkisinin ise 100 

mM NaCl’ün üzerindeki tuz stresinde canlılığını 

kaybettiği belirlenmiştir (Biligili ve ark., 2011). Tuz ve 

kuraklık stresinin beraber uygulandığı başka bir 

çalışmada, yaygın fiğ türünün düşük tuz ve su 

yetersizliğinden etkilenmediği bildirilmiştir (Orak ve 

Ateş, 2005). Fiğ türlerinden burçak kullanılarak 

yapılan tuz stresi çalışmasında, tuz stresinin 

çimlenme, çıkış ve erken fide evresinde incelenen 

bitkisel özelliklerde önemli gerilemelere neden olduğu 

ve bu olumsuz etkinin bitkinin sapcık kısmında köke 

oranla daha fazla meydana geldiği bildirilmiştir (Çöçü 

ve Uzun, 2011). Benzer şekilde tüylü fiğ (Vicia villosa 

L.) ile yapılan bir çalışmada bitkinin özellikle 

çimlenme, çıkış ve erken fide döneminde artan tuz 

stresinden önemli oranda etkilendiği rapor edilmiştir 

(Lee ve ark., 2014). Koca fiğ (Vicia narbonensis L.) 

kullanılarak yapılan tuz stesi çalışmasında ise 

bitkinin tuz stresine oldukça hassas olduğu ve %2.5’in 

üzerindeki NaCI konsanstrasyonuna dayanamadığı 

belirtilmiştir (Mezni ve ark., 2013). Tuz stresi aynı 

zamanda baklagillerde nodül sayısı ve fikse edilen azot 

miktarında önemli gerilemelere neden olmaktadır. 

Tuz, özellikle köklerde rhizobial koloni oluşumunu ve 

erken bakteri enfeksiyonu süreçlerini olumsuz yönde 

etkilemektedir (Zahran, 2001; Zahran ve Sprent, 

1986). Gelişim evrelerinde tuz stresine maruz kalan 

baklagillerde N fixasyonu, tuz stresine karşı büyük bir 

duyarlılık göstermektedir (Boukhatem ve ark., 2012; 

Zahran ve Sprent, 1986). Diğer taraftan 200 mM NaCI 

gibi yüksek tuz konsantrasyonlarının kırmızı ve ak 

üçgül (Gravandı, 2013), anadolu üçgülü (Ates ve 

Tekeli, 2007), çilek üçgülü (CAN ve ark., 2013), ak 

üçgül ve iskenderiye üçgülü (Saberi ve ark., 2013), 

yaygın yonca (Kaplan ve ark., 2015; Zhanwu ve ark., 

2011), sarı taş yoncası (Ghaderi-Far ve ark., 2010) ve 

korunga (Majidi ve ark., 2010) tohumlarının çimlenme 

ve fidelerinde çok önemli gerilemelere neden olduğu 

rapor edilmiştir .  

Tohum çimlenmesi ve fide gelişim aşamaları bitki 

yaşamının en kritik aşamalardan olup bitkisel 

verimliliği doğrudan etkilemektedir. Yanlış sulama ve 

yetiştirme teknikleri ile monokültürel uygulamalar 

kurak ve yarı kurak bölgelerde topraktaki tuz 

konsantrasyonunun zaman içerisinde artmasına, 

yeterli önlemlerin alınmaması durumunda ise bu 

alanların elden çıkmasına neden olmaktadır. Toprak 

üst tabakasında artan yüksek tuz konsantrasyonu, iyi 

bir bitki örtüsünün oluşmasını engellemekte, özellikle 
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direkt tohum ekimi ile üretilen birçok tarla bitkisinin 

yetiştiriciliğini sınırlandırarak büyük ekonomik 

kayıplara neden olabilmektedir (Qadir ve ark., 2014). 

Bu durum bitkilerin ileriki gelişme dönemlerinde 

karşılaşacakları biyotik stres etmenlerine karşı 

hassasiyetlerinin de artmasına neden olmaktadır 
(Croser ve ark., 2003).  
 

Moleküler Mekanizmalar 

Model ve bazı kültür bitkilerinde, tek bir gende 

meydana gelen mutasyonlar ile tuza toleransın 

artırılabildiği bilinmektedir. Buna örnek olarak soya 

fasulyesi (Abel, 1969; Çelik ve Ünsal, 2013), arpa 

(Kueh ve Bright, 1982), tütün (Sumaryati ve ark., 

1992) ve Arabidopsis (Tsugane ve ark., 1999) 

gösterilebilir. Bitkilerde tuz stresi varlığında ifade 

edilebilen çok sayıda gen bulunduğu ve bu genlerin 

bazılarının tuz, kurak ve soğuk gibi diğer abiyotik 

stres koşullarında çapraz sinyal iletimi (signaling 

cross-talk) içerisinde bulundukları, ancak diğer bazı 

genlerin ise strese özgü ifadeler sergiledikleri 

bilinmektedir (Seki ve ark., 2001; Seki ve ark., 2002a; 

Seki ve ark., 2002b; Rabbani ve ark., 2003; Takahashi 

ve ark., 2004; Jin ve ark., 2010; Bai ve ark., 2013; Tang 

ve ark., 2013). Ayrıca, DNA mikroarray (microarray), 

EST (Expressed Sequence Tags) teknolojileri 

sayesinde bitkilerde stres şartlarında ifadeleri artan 

ya da azalan genlerin neler olduğu tespit 

edilebilmektedir (Schenk ve ark., 2000; Chen ve ark., 

2011; Cho ve ark., 2012; Liu ve ark., 2014; . BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool) analiz sonuçları 

tuz stresi de dahil olmak üzere, stresle ilişkili genlere 

ait sekanslar arasında büyük bir benzerlik (synteny) 

olduğunu göstermektedir (Maughan ve ark., 2009; 

Fang ve ark., 2014; Liu ve ark., 2015). Diğer taraftan, 

abiyotik stres şartlarına karşı toleransın 

geliştirilmesine yönelik moleküler çalışmalar, stresle 

ilişkili genlerin ifadelerinin artırılması ve dayanıklı 

genotiplerin geliştirilmesi üzerine yoğunlaşmıştır. 

Tütünde yapılan çalışmalar, p5cs (Delta1 pyrroline -5-

carboxylate synthase) geninin tuz stresi altındaki 

bitkilerde prolin miktarlarında önemli artışlara neden 

olduğunu ve bu artışın bitkinin tuz stresini daha iyi 

tolere etmesine yardımcı olduğunu göstermiştir 

(Kishor ve ark., 1995). Yapılan başka bir çalışmada ise 

prolin degredasyonunda görev alan ilk enzimin Prolin 

dehydrogenase (ProDH) enzimi olduğu ve bu genin 

Arabidopsis bitkisinden elde edilen dehydrogenase 

(AtProDH) mRNA ile sessizleştirilmesi sonucunda, 

bitkinin yüksek NaCl (600 mM) stresine 

dayanabildiklerini göstermiştir (Nanjo ve ark., 1999a; 

Nanjo ve ark., 1999b). Bitkilerin farklı stres 

etmenlerine karşı gösterdikleri tepkileri fizyolojik 

parametreler kullanarak belirlemek genelde 

başvurulan yöntemler olmakla birlikte, bu 

parametrelerin birçoğu farklı stres etmenlerine karşı 

geliştirilen ortak tepkiler olmaları ve çevresel 

etmenlerden etkilenmeleri, tolerant bitkilerin 

belirlenmesinde sorunların yaşanmasına neden 

olabilmektedir (Annicchiarico ve ark., 2013; Kocabay 

ve ark., 2013). Bugüne kadar farklı bitkilere ait stresle 

ilişkili birçok gen izole edilmiş olmasına karşın 

(Cattivelli ve ark., 2002), bitkilerde kurak ve tuzluluğa 

karşı verilen tepkinin çok karmaşık olması nedeniyle 

tüm moleküler tepkilerin kapsamlı olarak anlaşılması 

ancak yakın zamanda yapılan transkriptome 

çalışmaları ile mümkün olabilmiştir (Hazen ve ark., 

2005; Verslues ve ark., 2006; Verslues ve Juenger, 

2011). LEA (late-embryogenesis abundant) ve DREB 

(dehydration response element binding) gibi tuz ve 

kuraklık ile birlikte indüklenen transkripsiyon 

faktörleri ve gen ürünleri, su noksanlığı ve tuz stresine 

karşı tepkinin oluşmasında önemli rol oynayarak; 

sinyal iletim yollarını aktive etmekte, hücresel 

yapıları korumakta ve tuzluluk toleransının 

oluşmasını sağlamaktadır (Romo ve ark., 2001). 

Örneğin, proline biyosentezinde görevli P5CS, (Delta1 

pyrroline -5-carboxylate synthase) gibi bazı stresle 

ilişkili proteinleri kodlayan genlerin transgenik 

bitkilerdeki ifadelerinin artırılması tuz ve kuraklığa 

toleransın artmasına neden olmuştur (Kishore ve ark., 

1995; Çelik ve Atak, 2012). Ozmotik stres şartlarında 

serbest prolin birikimi P5CS enzimi sayesinde 

oluşurken, bu genin antisensinin aktarıldığı bitkilerde 

ozmotik strese karşı aşırı duyarlılığın geliştiği rapor 

edilmiştir (Nanjo ve ark., 1999c). Bu bitkilerde prolin 

azlığı spesifik olarak yapısal proteinleri etkilemekte, 

prolinin stres altındaki bitkilerde ozmotik dengeleyici 

olarak görev yaptığını göstermektedir (Sakamoto ve 

Murata, 2002; Çelik ve Ünsal, 2013). Bitkilerde tuz 

stresine karşı toleransın oluşmasında görev alan en 

önemli spesifik gen ailesi ise SOS (salt overly 

sensitive)’tur. SOS gen ailesi üç farklı gen yapısından 

oluşmakta olup bu genlerin sitozoldaki Na+ iyonunun 

hücre dışına akışının kontrol edilerek bitkilerde tuz 

stresinin kontrolünde önemli rol oynadığı 

bildirilmiştir (Zhu, 2000; Zhu, 2001; Zhu, 2002; Zhu, 

2003). SOS genlerinden SOS1 bitkilerde tuz stresinin 

kontrol edilmesinde en önemli role sahip olduğu, bu 

genin ifadesinde meydana gelen artış miktarına 

parallel olarak bitkilerde tuz stresinin de arttığı ve 

sekans dizilerinin bitkilerde büyük oranda benzer 

olduğu rapor edilmiştir (Shi ve ark., 2003; Munns, 

2005; Liu ve ark., 2015). Ayrıca, SOS genlerine ait 

düzenleme mekanizmasının baklagil ve buğdaygil 

bitkilerinde korunmuş mekanizmlar olduğu 

bildirilmiştir (Ismail ve ark., 2014) Diğer taraftan 

çeltikte yapılan çalışmalar DREB1/CBF, DREB2 ve 

AREB/ABF genlerinin abiyotik stres faktörlerine karşı 

tepkilerin oluşmasında önemli roller üstlendiği 

gösterilmiştir (Mizoi ve ark., 2012; Fujita ve ark., 

2013).  AtWRKY8, OsNAC5 ve ZFP179 gibi 

transkripsiyon faktörlerinin diğer abiyotik stres 

faktörlerine karşı hücresel tepkilerin oluşmasında 

hücredeki prolin, şeker ve LEA proteinlerinin 

oluşmasında etkili oldukları ve tuz stresi varlığında da 
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ifade seviyelerini önemli oranda artırdıkları tespit 

edilmiştir (Song ve ark., 2011; Hu ve ark., 2013). Tuz 

stresi karşısında gen ifadesi azalan ya da artan çok 

sayıda genin var olmasına karşın, bunlar genelde 3 

kategoride sınıflandırılmaktadır: (I) iyon taşınması 

veya hücre içi iyon dengesinin sağlanmasında görev 

alan SOS genleri ve AtNHX1 geni, (II) hücre 

yaşlanması ilişkili SAG genleri (senescence-associated 

genes) ve HSP gibi moleküler çaporon genleri ve (III) 

DREB gibi dehidrasyon ilişkili transkripsiyon 

faktörleri. Bunlar içerisinde en önemli gen ailesini 

iyon transportu ile ilişkili SOS genleri 

oluşturmaktadır (Chakraborty ve ark., 2012). Ayrıca, 

halofit bir bitki türü olan Spartina alterniflora’da tuz 

stresi karşısında gen ifade seviyesi en çok artan 

bZIP,WRKY, AP2, NA ve, C2H2 zinc finger gibi 10 gen 

tespit edilmiştir (Schmidt ve ark., 2013; Schmidt ve 

ark., 2014). Tuz stresine yönelik çok sayıda spesifik 

genin tespit edilmesi bu genlerin tuza tolerant 

bitkilerin geliştirilmesinde farklı amaçlarla doğrudan 

kullanılabileceğini göstermektedir. Bu nedenle son 

yıllarda, tuz stresinden etkilenen ve sekansı bilinen 

genlerin ifade düzeylerinin gerçek zamanlı PCR (qRT-

PCR) kullanarak tespit edilmesi ve bu yolla tuz 

stresine tolerant ya da hassas bitki genotiplerinin 

güvenilir şekilde belirlenmesi mümkün olabilmektedir 

(Torres ve ark., 2006; Çelik ve Atak, 2012; Çelik ve 
Ünsal, 2013). 
 

SONUÇ 

Gelecekte tarımsal üretimin karşı karşıya kaldığı 

biyotik stres faktörler yanında abiyotik stres 

faktörlerinin de dikkate alınarak, stres faktörlerini tek 

ya da kombine halde daha iyi tolere edebilen yeni bitki 

çeşitlerinin geliştirilmesi gerekmektedir. Bitkiler 

üzerindeki etki mekanizmaları göz önüne alındığında 

tuz stresi, bazı durumlarda kuraklık ile birlikte, bazı 

durumlarda ise tek başına ele alınması gereken, bitki 

büyüme ve gelişmesi ile verimini doğrudan etkileyen 

en önemli abiyotik stres faktörlerinin başında 

gelmektedir. Bu stres faktörüne karşı tolerant yeni 

bitki çeşitlerinin geliştirilmesi ve buna yönelik ıslah 

programlarının başlatılması oldukça önemlidir. 

Ülkemizin kendine özgü toprak ve iklim şartları göz 

önüne alınarak bazı bölgelerimizde ortaya çıkan 

tuzluluk sorunun çözümüne yönelik pratik 

uygulamaların hayata geçirilmesi ve henüz sorun 

yaşanmayan alanlarda çoraklaşmanın önüne geçecek 

önleyici tarımsal uygulamaların planlanması, spesifik 

olarak tuza tolerant uygun yeni bitki çeşitlerinin 

geliştirilmesine ve yaygınlaştırılmasına doğrudan 
bağlı olacaktır. 
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