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Maya Fonksiyonel Tarama Yöntemiyle Selenyum (Se) 

Toksisitesine Dayanıklılık Sağlayan Ayrık Tuz Çimi 

(Puccinellia distans) cDNA’larının Tespiti  

 

 
Özet 

Bir metaloid olan selenyum (Se) insanlar ve hayvanlar için 

esansiyel olmakla birlikte fazlalığı bitkiler dahil tüm canlılarda 

toksisiteye neden olmaktadır. Yapılan çalışmalar ayrık tuz çimi (P. 

distans) gibi bazı yabani bitkilerin, kültür bitkilerine kıyasla metal 

/ metaloid toksisitesine karşı çok daha dayanıklı olduklarını 

göstermiştir. Özellikle ağır metal toksisitesinin neden olduğu 

problemleri çözmek için bu tür dayanıklı bitkilerdeki ilişkili 

genlerin tanımlanması oldukça önemlidir. Bu çalışmada, 

Puccinellia distans kök ve yapraklarından hazırlanan cDNA 

kütüphaneleri Se stresine karşı test edilmek üzere maya 

(Saccharomyces cerevisiae) hücrelerine transforme edilmişlerdir. 

Transforme edilen maya hücreleri toksik dozda (15 mM) sodyum 

selenit içeren besiyerlerinde büyütülmüş ve hayatta kalan dayanıklı 

koloniler belirlenmiştir. Seçilen kolonilerdeki cDNA kaynaklı 

dayanıklılık, re-transformasyon ve damlatma testleriyle 

doğrulanmıştır. Yapılan analizler kök ve yapraklardan elde edilen 

ve maya hücrelerine dayanıklılık veren cDNA'ların birbirinden 

farklı olduğunu göstermiştir. Bu çalışmanın sonuçlarının metal / 

metaloid toksisitesine dayanıklılık sağlayan genlerin ve 

dayanıklılık mekanizmalarının ortaya konulmasında faydalı 

olacağı düşünülmektedir. 

 

 

Yeast Functional Screen to Determine cDNAs of European 

Alkali Grass (Puccinellia distans) Conferring Selenium (Se) 

Toxicity 

 
Abstract 
Selenium (Se), a metalloid, is essential for humans and animals, but 

its excess causes toxicity in all living organisms, including plants. 

Studies have shown that some wild plants such as European alkali 

grass (P. distans) are much more resistant to metal / metalloid 

toxicity than crop plants are. Identification of related genes in such 

resistant plants is very important to solve the problems caused by 

heavy metal toxicity especially. In the present study, the cDNA 

libraries were prepared from the roots and leaves of P. distans and 

transformed into yeast (Saccharomyces cerevisiae) cells to be 

tested against Se stress. The yeast cells were grown on medium 

containing a toxic dose of sodium selenite (15 mM), and the 

resistant colonies were determined. The cDNA-induced resistance 

in the selected colonies was also confirmed by re-transformation 

and drop tests. The analyzes showed that obtained from roots and 

leaves, the cDNAs conferring resistance to yeast cells were 

different from each other. The findings of this study should provide 

a useful scientific basis for future studies concerning investigation 

of genes conferring resistance to metal / metaloid toxicity and 

revealing the resistance mechanism.  
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GİRİŞ 

Tarımsal üretimde verimliliği ve 

sürdürülebilirliği tehdit eden birçok stres 

faktörü bulunmaktadır.  Kuraklık, tuzluluk 

ve ağır metaller, bitkisel üretimi ve 

biyolojik çeşitliliği tehdit eden önemli 

abiyotik stres faktörleridir. Bu stres 

faktörleri içerisinde yer alan ağır metal 

stresi çoğunlukla; madencilik ve endüstriyel 

faaliyetlerinin sonucunda toprağın ağır 

metaller ile kontamine olmasından 

kaynaklanmaktadır. Bu kontaminasyon, 

ekosistem içerisinde yer alan diğer 

canlılarda olduğu gibi, bitkilerde de toksik 

etkilere neden olmaktadır (Tiwari ve Lata, 

2018). Özellikle son yıllarda, dünya 

çapında önemli bir çevre sorunu haline 

gelen ağır metaller tarımsal üretimi 

olumsuz yönde etkilemektedir (Shahid ve 

ark., 2015). Ağır metallerin, bitkiler 

tarafından yüksek miktarda alınması, bitki 

hücrelerinde H2O2 (hidrojen peroksit) gibi 

reaktif süperoksitlerin (ROS) artışına ve 

hücre redoks homeostazisinin bozulmasına 

neden olur. Bundan dolayı metal toksisitesi, 

bitkilerdeki metabolik yolakların işleyişinin 

bozulmasına ve morfolojik anormaliliklere 

neden olmaktadır (Amari ve ark., 2017). 

Selenyum insanlar ve karasal hayvanlar için 

temel bir mikro elementtir. Bitkiler için ise 

mutlak gerekli elementlerden olmayan Se, 

yüksek konsantrasyonlarda diğer canlılarda 

olduğu gibi bitkilerde de toksisiteye sebep 

olmaktadır. Selenyumun Cys ve Met gibi 

aminoasitlere bağlanması sonucunda SeCys 

ve SeMet içeren proteinler oluşmaktadır ki 

bu durum proteinlerin hatalı olarak 

üretilmesine ve fonksiyonlarını yerine 

getirememesine sebep olmaktadır. Yine, 

yüksek konsantrasyonlarda Se pro-oksidan 

görevi görerek, bitkilerde oksidatif strese 

sebep olan reaktif oksijenlerin üretilmesine 

neden olmaktadır (Gupta ve Gupta, 2017). 

Selenyum ayrıca toksik konsantrasyonlarda 

diğer metal / metaloidler ile etkileşime 

girerek bu elementlerin toksik etkilerini 

hızlandırmaktadır.  Doğada metal / 

metaloidleri tolere edebilen bitkilerin 

tanımlanması oldukça önemlidir. 

Böylelikle, transkriptomik, proteomik ve 

metabolomik yaklaşımlar kullanılarak, 

metal stresine karşı toleranslıkla 

ilişkilendirilmiş olan genler ve bu genlerin 

fonksiyonlarının anlaşılması sağlanabilir 

(Singh ve ark., 2016). Transkriptomik 

çalışmalarda gen karakterizasyonu için; 

stres uygulanması sonrasında, bitkilerden 

mRNA izole edilir ve bu mRNA'lardan 

cDNA sentezlenir. Sentezlenen cDNA ile 

rekombinant vektörler oluşturulduktan 

sonra elde edilen cDNA kütüphaneleri, test 

edilecek hücrelere aktarılır (Liu ve 

Bretscher, 1992; Clemens ve ark., 1999). 

Strese karşı reaksiyonların belirlenmesinde 

ve cDNA’ların ifadelenmesinde ökaryotik 

model bir organizma olan maya (S. 

cerevisiae) yaygın olarak kullanılmaktadır. 

Yerkürede Se dağılımı birçok faktöre göre 

değişmektedir ve eksikliği yanında 

toksisitesi de yaygın olarak görülür. Toksik 

miktardaki boru tolere edebilen, Puccinellia 

distans (Poaceae)’ın toksik miktardaki 

selenyumu da tolere edebildiği bildirilmiştir 

(Babaoglu ve ark., 2004; Kök ve ark., 

2020). Bu çalışmada, P. distans yaprak ve 

kök cDNA kütüphaneleri, maya 

fonksiyonel tarama yöntemiyle, selenyum 

toksisitesine dayanıklılık ile ilişkili olan 

genleri belirlemek amacıyla fonksiyonel 

olarak taranmıştır. cDNA kütüphanelerini 

taramak için yabanıl tip maya hücrelerinde 

(Irk: BY4741) belirtildiği üzere toksik doz 

olarak belirlenmiş olan 15 mM sodyum 

selenit (Na2SeO3) içeren YNB besiyeri 

kullanılmıştır (Budak ve Akbudak, 2021). 

Toksik dozda Na2SeO3 içeren YNB 

besiyerinde gelişebilen maya hücreleri 

seçildikten sonra damlatma testi ile 

selenyuma karşı dayanıklılıkları 

doğrulanmıştır. Dayanıklı maya 

hücrelerindeki cDNA’lar arasındaki 

polimorfizm PCR ile ortaya konulmuştur. 

Farklılık gösteren cDNA’ları içeren 

plazmitler maya hücrelerine re-transforme 

edilmiş ve selenyum dayanıklılığı için 

doğrulama işlemi damlatma testiyle 

gerçekleştirilmiştir. Böylelikle, P. 

distans’ta Se toksisitesine dayanıklılık 

sağlayan cDNA’ların varlığı maya tarama 

yöntemi kullanılarak ortaya konulmuştur.  
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MATERYAL ve YÖNTEM 

cDNA kütüphanelerinin çoğaltılması  

P. distans yaprak ve kök cDNA 

kütüphanelerini içeren plazmitler 

elektroporasyon yöntemiyle ile E. coli 

hücrelerine (ElecroMAX DH10B T1, 

Thermo, ABD) aktarılarak çoğaltılmışlardır 

(Larson ve Baker, 2019). Elektroporasyon 

işlemini takiben küvetlere 1 ml sıvı LB 

besiyeri (Luria-Bertani Broth) eklenmiş ve 

hücreler Eppendorf tüplere aktarıldıktan 

sonra 37 °C’de 225 rpm hızda 1 saat inkübe 

edilmişlerdir. Hücreler 100 μg/ml ampisilin 

içeren LBA (Luria-Bertani Agar) içeren 

petri tabaklarına yayıldıktan sonra 37 °C’de 

16 – 24 saat süre ile inkübasyona 

bırakılmışlardır. Petrilerden toplanan 

hücreler 5 ml LB içerisinde birleştirilmiş ve 

Plasmid Mini Kit (Qiagen, ABD) 

yardımıyla plazmitler hücrelerden izole 

edilerek -20 ⁰C’de muhafaza edilmiştir. 

cDNA kütüphanelerinin maya 

hücrelerine transformasyonu  

İzole edilen plazmitler, maya (S. 

cerevisiae, ırk: BY4741) hücrelerine 

elektroporasyon yoluyla aktarılmıştır 

(Benatuil ve ark., 2010).  S288C maya 

ırkından türetilmiş olan BY4741, MATa 

his3, leu2, met15 ve ura3 mutasyonlarına 

sahiptir. Elektroporasyon işlemi sonrasında, 

maya hücreleri, 1/101, 1/102 ve 1/103 

oranında seyreltildikten sonra urasil 

içermeyen YNB besi ortamına yayılmıştır. 

Oluşan koloniler petrilerden sıyrılarak 25 

ml sıvı YNB-URA besiyeri içeren Falkon 

tüplerde toplanmıştır. İçerisinde cDNA 

kütüphaneleri veya cDNA taşımayan 

vektörü (EV) bulunduran maya maya 

hücrelerine, gliserol (%40) eklenerek -80 

⁰C’de kullanılıncaya kadar muhafaza 

edilmişlerdir. 

cDNA Kütüphanelerinin Taranması 

cDNA kütüphanelerini taşıyan maya 

hücreleri buz üzerinde çözündürüldükten 

sonra, YNB besiyeri üzerine yayılarak önce 

canlılıkları test edilmiştir (pozitif kontrol). 

Selenyuma dayanıklı hücreleri belirlemek 

üzere cDNA kütüphanelerini taşıyan maya 

hücrelerinden 150 µl alınarak 15 mM 

Na2SeO3 içeren YNB besiyeri ürerine 

yayılmıştır (Budak ve Akbudak, 2021). 

cDNA içermeyen boş vektörle (EV) 

transforme edilmiş maya hücreleri de aynı 

işleme tabi tutulmuşlardır (negatif kontrol). 

Petriler 30 ⁰C’de inkübe edilmiş ve koloni 

oluşumları günlük takip edilerek negatif 

kontrol ile kıyaslanmıştır. 

Damlatma Testi 

Seçilen dayanıklı koloniler, sıvı 

YNB besiyerinde 30 °C sıcaklıkta 225 rpm 

hızda 24 saat süre ile sallanarak 

büyütülmüştür. Hücre yoğunlukları OD600= 

0.2 ulaştığında her bir koloniden 5 μl maya 

hücresi 0 (kontrol), 5 mM, 10 mM ve 15 

mM Na2SeO3 içeren YNB besiyerine 

aktarılmıştır. 30 ⁰C’de inkübe edilen 

petrilerde, koloni gelişimi 5 gün boyunca 

gözlemlenmiştir. cDNA taşıyan dayanıklı 

koloniler, EV taşıyan koloniler ile 

karşılaştırılmıştır. 

Dayanıklılık sağlayan cDNA’lar 

arasındaki polimorfizmin belirlenmesi 

Damlatma testi sonucunda EV 

taşıyanlara göre farklı gelişim gösteren 

dayanıklı kolonilerin taşıdıkları 

cDNA’ların boyutunu belirlemek amacıyla 

koloni PCR yapılmıştır (Smolke, 2013). 

Koloni PCR’da cDNA plazmitlerini taşıyan 

maya hücreleri için seçilen tek koloniler 

kullanılmıştır. PCR, vektöre özgü ve 

konumları rekombinasyonla aktarılan 

cDNA’ların uçlarına konumlanan GDP-F 

(5ʹ - CGGTAGTATTGATTGTAATTCTG 

- 3ʹ) ve CYC1 (5ʹ -

GCGTGAATGTAAGCGTGAC - 3ʹ) 

primerleri ile yapılmıştır. Elde edilen PCR 

ürünleri %1’lik agaroz jelde elektroforez 

işlemine tabi tutularak cDNA boyutları 

karşılaştırılmıştır. 

Re-Transformasyon 

Farklı cDNA’lar taşıdıkları 

belirlenen maya kolonilerinden plazmitler 

Zymoprep Yeast Plasmid Miniprep (Zymo 

Research, ABD) kit kullanılarak izole 

edilmiştir. İzole edilen plazmitler, yabanıl 

tip BY4741 içerisine elektroporasyon ile 

aktarılmıştır. Transforme edilen maya 

hücreleri toksik selenyum dozları ve 

damlatma işlemleri ile kontrol amaçlı 

olarak ikinci kez test edilmişlerdir.  
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BULGULAR  

P. distans kök ve yaprak kütüphanelerinin 

taranması 

P. distans kök ve yaprak cDNA 

kütüphaneleri, E. coli hücreleri içerisinde 

başarılı bir şekilde çoğalmıştır (Şekil 1). Bu 

durum kütüphaneleri oluşturan plazmitlerin 

saklama koşulları altında zarar görmediğini 

göstermesi ve deneylere devam 

edilebilmesi açısından önemlidir.  

 

 
Şekil 1. LB + Ampisilin besi ortamında cDNA kütüphanelerini içeren E. coli hücreleri 

 

 

E. coli hücrelerinde çoğaltıldıktan sonra 

izole edilen cDNA kütüphanelerinin maya 

hücrelerine elektroporasyon yöntemiyle 

aktarımının başarılı olduğu, maya 

hücrelerinin urasil içermeyen seçici YNB 

besiyerinde büyütülmesiyle doğrulanmıştır. 

Sonrasında selenyum stresine karşı 

taranmak üzere 15 mM Na2SeO3 içeren 

YNB besiyerlerinde büyütülen maya 

hücrelerinden, üçüncü günün sonunda 

yaprak ve kök cDNA kütüphanelerine ait 

plazmitleri taşıyan her bir kütüphane için 

yaklaşık 200 adet dayanıklı koloni tespit 

edilmiştir (Şekil 2A ve 2B).   

 

 
Şekil 2. Yaprak (A) ve kök (B) cDNA içeren kütüphanelerini taşıyan maya hücrelerinin YNB + 15 mM Na2SeO3  içeren 

besiyerinde gelişimi, (C) YNB besiyerinde EV taşıyan maya hücreleri (pozitif kontrol) (D) YNB besiyerinde yaprak 

kütüphane hücreleri (pozitif kontrol) (E) YNB+15 mM  Na2SeO3 içeren besiyerinde EV kolonileri (negatif kontrol) (F) YNB 

besiyerinde EV taşıyan maya hücreleri (pozitif kontrol) (G) YNB besiyerinde kök kütüphane hücreleri (pozitif kontrol) (H) 

YNB+15 mM  Na2SeO3  içeren besiyerinde EV kolonileri (negatif kontrol) 
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Şekil 2C ve 2D’deki pozitif kontroller, 

kütüphaneleri veya kontrol olarak 

kullanılan boş vektörü taşıyan maya 

hücrelerinin toksik Na2SeO3 içermeyen 

YNB ortamında başarılı bir şekilde 

geliştiklerini göstermektedir. Diğer taraftan 

beklenildiği gibi, boş vektörü taşıyan (EV) 

maya hücreleri toksik miktarda Na2SeO3 

içeren YNB ortamında büyüyememişlerdir 

(Şekil 3E). Bu durum kolonilerdeki 

selenyum dayanıklılığının (Şekil 3A ve 3B) 

transforme edilen vektörlerdeki P. distans 

cDNA’larından kaynaklandığını 

göstermektedir.  

cDNA Polimorfizminin Belirlenmesi 

Toksik konsantrasyonda Na2SeO3 

içeren besin ortamında seçilen kolonilerin 

cDNA insersiyon bölgeleri PCR yardımıyla 

GDP-F / CYC1 primerleri kullanılarak 

çoğaltılmıştır. Amplikonlar agaroz jelde 

yürütülerek cDNA'lar arasındaki 

polimorfizm belirlenmiştir (Şekil 3).

  

 

 
Şekil 3. Dayanıklı kolonilerden izole edilen vektörlerdeki cDNA boyutlarının karşılaştırılması. Yaprak cDNA’ları (A) ve kök 

cDNA’ları (B). 

 

 

Yaprak cDNA kütüphanesini taşıyan 

selenyuma dayanıklı maya hücrelerinden 

rastgele seçilen 10 adet koloninin hepsinden 

~1300 bp boyutunda amplikonlar elde 

edilmiştir (Şekil 3A). Kök cDNA 

kütüphanesini taşıyan kolonilerden seçilen 

yedisinde ise amplikon boyutu ~800 bp 

olarak tespit edilmiştir. Yalnızca altı 

numaralı kolonide cDNA bölgesinin boyutu 

~700 bp olarak tespit edilmiştir. Ancak bu 

koloni damlatma testinde dayanıklılık 

göstermediği için elenmiştir. Bu durum, 

selenyuma dayanıklılık sağlayan kök ve 

yaprak cDNA’larının boyutlarının kendi 

içlerinde aynı, fakat organlar arasında farklı 

olduğunu göstermektedir.  

Toksik selenyum konsantrasyonuna 

karşı dayanıklılığın damlatma testi ile 

doğrulanması 

Toksik selenyum konsantrasyonunu 

tolere edebilen kolonilerin farklı Na2SeO3 

konsantrasyonlarındaki gelişimlerini ve 

dayanıklılık seviyelerini kıyaslamak 

amacıyla, dayanıklı maya kolonilerinden 

(Şekil 3A ve 3B) plazmitler izole edilmiştir. 

Yapılan damlatma testinde, maya 

hücrelerine re-transforme edilen 

plazmitlerin selenyuma farklı seviyelerde 

dayanıklılık sağladığı tespit edilmiştir 

(Şekil 4 ve Şekil 5).  
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Şekil 4. P. distans yaprak cDNA’larını taşıyan plazmitlerle transforme edilmiş ve selenyuma dayanıklılık gösteren maya 

hücrelerine yapılmış damlatma testi. EV: Boş vektör 

 

 

 

 
Şekil 5. P. distans kök cDNA’larını taşıyan plazmitlerle transforme edilmiş ve selenyuma dayanıklılık gösteren maya 

(BY4741) hücrelerine yapılmış damlatma testi. EV: Boş vektör 

 

 

Yaprak ve kök cDNA’larını taşıyan 

dayanıklı kolonilerin tamamı 5 mM, 10 mM 

ve 15 mM Na2SeO3 içeren ortamda 

dayanıklılıklarını korurken, EV vektörünü 

taşıyan kolonilerin ise canlılıklarını 

kaybettikleri görülmektedir.  EV (boş 

vektör) taşıyan maya hücrelerinin bu 

dozlarda gelişmemesi, toksik miktarda 

selenyuma dayanıklılığın kök ve yaprak 

cDNA’larından kaynaklandığı 

doğrulanmıştır. 

 

TARTIŞMA ve SONUÇ 

Metal toksisitesi bitkiler de dahil 

olmak üzere birçok canlının yaşamını 

olumsuz yönde etkilemektedir (Shahid ve 

ark., 2015).  Bazı metaller (örneğin bakır, 

selenyum, çinko) iz element olarak 

insanların vücudunda çok önemli 

fonksiyonlara sahip olmalarına karşın 

yüksek konsantrasyonları zehirlenmelere 

yol açmaktadır. Bitkilerde ise metal 

toksisitesi nedeniyle verim ve kalite 

kayıpları görülmektedir. Bitkiler genel 

olarak kuru ağırlıkta 25 μg/g Se 

biriktirebilirken, bu miktarın üzerindeki Se 

birikimi tolere edememekte ve bu durum 

pek çok bitki türünde selenyum toksisitesi 

ile sonuçlanmaktadır (Freeman ve ark., 

2010). Bazı yabani bitkilerin kültür 

bitkilerine kıyasla metal / metaloidlere çok 

daha toleranslı oldukları bilinmektedir. Bu 

bitkilerde birçok metal iyonunun topraktan 

alınması ve taşınmasında ortak gen 

ailelerinin görev aldığı yapılan farklı 

çalışmalarla ortaya konulmuştur. Örneğin 

ZIP genleri; Cd, Mn, Fe ve Zn taşıyan 

proteinleri kodlayan bir gen ailesidir ve 
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bitkilerin bu metallerin toksisitesinden 

korunmasında önemli işlevlere sahiptirler 

(Corso ve ark., 2020). Ayrıca, bitki 

bünyesine alınan yüksek miktardaki 

selenyumun diğer toksik metal/metaloidler 

ile etkileşime girerek bunların toksik 

etkilerini artırdığı da belirlenmiştir 

(Hasanuzzaman ve ark., 2020). Se 

toksisitesi, tuzluluğa benzer şekilde kloroz, 

solma, bodur sürgün ve kök oluşumuna 

neden olmakta ve bitkilerin fotosentetik 

enzim aktivitelerini azaltmaktadır (Kolbert 

ve ark., 2019). Ayrıca selenyum toksisitesi 

nedeniyle oluşan SeCys ve SeMet gibi 

aminoasitlerin protein zincirinde Cys ve 

Met’in yerini alması sonucunda 

proteinlerde fonksiyon bozuklukları 

meydana gelmektedir (Gupta ve ark., 2017). 

Stres tolerans mekanizmalarının 

aydınlatılmasında ve stres koşullarında 

dayanıklılık sağlayan genlerin tespit 

edilmesinde cDNA kütüphanelerinden 

sıklıkla faydalanılmaktadır. Bu 

kütüphaneler stres altında ifade edilen 

mRNA’ların cDNA’ya dönüştürülerek 

depolanmalarına imkân vermektedirler. 

Kütüphanelerdeki cDNA’ların aktif 

(constitutive) bir promotor altında maya (S. 

cerevisiae) hücrelerinde sürekli ifade 

edilmeleri sayesinde de strese dayanıklılık 

sağlayan gen(ler) belirlenebilmektedir (Liu 

ve ark., 2002; Wang ve ark., 2020). Bu 

çalışmalarda S. cerevisiae’nin tercih edilme 

nedeni; ökaryotlarda bulunan hemen hemen 

tüm biyolojik işlevlere sahip olması, kolay 

çoğaltılabilmesi ve genetik manipülasyona 

imkân tanımasıdır (Duina ve ark., 2014; 

Parapouli ve ark., 2020).  Literatürde cDNA 

kütüphaneleri ve S. cerevisiae’nin stres 

şartlarına dayanıklılık genlerinin 

tanımlanmasında faydalanıldığı pek çok 

çalışma mevcuttur. Bu çalışmalardan 

birinde; halofit bir tür olan Paspalum 

vaginatum cDNA kütüphanelerinin, maya 

hücrelerinde tuzluluk ve Cd stresi altında 

taranmasıyla tuzluluğa karşı tolerans 

sağladığı düşünülen 18 adet ve Cd stresine 

karşı da beş adet gen belirlenmiştir (Chen ve 

ark., 2016). Porcel ve ark. (2018), şeker 

pancarı cDNA’larını mayada test etmek 

suretiyle bitkide bor homeostasisini 

sağlayan ve abiotik stres dayanımıyla 

ilişkili olduğunu gösterdikleri yeni bir 

aquaporin genini, BvCold1’i 

tanımlamışlardır. P. distans’ın bor ve 

selenyum streslerine karşı tolerans 

sağladığını gösteren çalışmalar literatürde 

yer almasına karşın, moleküler çalışmalar 

transkriptom farklılıklarının 

gösterilmesiyle sınırlıdır (Öztürk ve ark., 

2017; Kök ve ark., 2020). P. distans’ta 

toksik seviyelerde metal / metaloid içeren 

ortamlarda yaşayabilmesine imkân 

sağlayan gen(ler)in hangileri olduğu halen 

net bir şekilde ortaya konulamamıştır. Bu 

nedenle, P. distans’ın yüksek B ve Se içeren 

ortamlarda yaşamasına imkân veren 

mekanizma ve dayanıklılık gen(ler)inin 

hangilerinin olduğunun ortaya konulmasına 

yönelik çalışmalara ihtiyaç vardır. Metal / 

metaloid streslerine karşı toleranslıkta, 

birçok fizyolojik ve moleküler mekanizma 

bulunduğu (Kumar ve ark., 2015), bunun 

yanı sıra, farklı bitkilerde, metal stresine 

karşı toleranslıkla ilişkili genlerin kök veya 

yaprakta ifade olduğu doğrulanmıştır (Zhou 

ve ark., 2007; Pourrut ve ark,. 2011; Rao ve 

ark., 2011; Dubey ve ark., 2014). Bu 

genlerin fonksiyonları oldukça çeşitlidir. 

Metal stresine karşı bitkilerdeki savunma 

mekanizmasına ilişkin bilgiler hala daha 

sınırlıdır. Çünkü birçok sinyal yolağının 

(ROS, TF, fitohormon vb.) bu streslere 

karşı savunma mekanizmasında rol 

oynadığı düşünülmektedir (Verma ve ark., 

2016; Helleday ve ark., 2000). Çalışmamız 

sonucunda, P. distans’da selenyuma karşı 

toleranslıkla ilişkilendirilmiş olan iki farklı 

cDNA tespit edilmiştir. Bu cDNA’ların 

farklı dokularda ifade olması sağladıkları 

dayanıklılık mekanizmalarının farklı 

olabileceği şeklinde yorumlanmıştır. 

Belirlenen cDNA’ların sekanslanarak 

kodlandıkları genlerin karakterize edilmesi 

ve fonksiyonlarının aydınlatılması, 

bitkilerde metal / metaloid toksisitesine 

ilişkin problemlerin çözümüne ve verim 

kayıplarının önlenmesine katkı sunacaktır. 
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