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GENETIK ETKILER 2 (Banu Sebnem Onder - 12/12/2018)

Insan kaynakli iklim degisikligi hizla degisen kiiresel sicakliklara ve yagislarda
asirt  dalgalanmalara neden olmaktadir. Yasadigimiz bu degisiklikler
organizmalar1 uyum saglamaya ve evrimlesmeye ya da yok olmaya zorlar. iklim
degisikligine kars1 evrimsel tepkileri anlamak ve tahmin etmek biyocesitliligi
korumak icin ¢ok onemlidir, ancak tiirlerin gelecegi hakkinda tahminlerde
bulunmak olduke¢a zorludur. Clinkii tiirlerin iklim degisimine verdikleri cevaplar
adaptif plastisite ve evrimlesmis tepkilerin etkilesimlerini icermektedir.

Ocak 2018’de Bay ve arkadaslar1 tarafindan Science dergisinde yayinlanan
calisma olduk¢a dikkat cekicidir. Bu ¢alismada sar1 ¢ali biilbiiliiniin (Sekil 1)
iklim degisikligine karsi gelecekteki adaptasyon potansiyeli (adaptasyon igin
gerekli olan genetik cesitlilik) ve populasyon distsleri yliksek c¢oziintrlikli
genomik dizilim, populasyon trendleri ve kiiresel iklim tahminleri birlestirilerek
tahmin edilmeye calisiimistir. Bu ¢alismanin 6nemi ise iklim degisikligine
‘genomik savunmasizligl’ tahmin etmek ve iklim degisikligi adaptasyonu igin

anahtar olan aday genleri bulmak icin giiclii bir bakis acisi tiretmesidir.

Sekil 1. Sar1 ¢ali biilbiili (Setophaga petechia).

Sar1 ¢ali biilbiilleri (Setophaga petechia) Kuzey Amerika genelinde genis bir
dagilimi olan go¢men kuslardir. Batakliklardan ormanlara ve kentlesmis
bolgelere kadar zengin bir yasam alani isgal etmektedirler. Batida Rocky Daglari
ve doguda Appalachian Daglar gibi algak arazilerde oldugu kadar ytliksek
rakimlarda da bulunabilirler. Genis dagilimlar1 ve genel bolluklar1 géz 6niine

alindiginda, son doénemlerde bazi populasyonlarindaki diistisler, sar1 c¢al



biilbiillerinin  iklim degisikliginden olumsuz etkilenebilecegi endiselerini

dogurmustur (2).

Bay ve ark. ilk olarak 229 kustan DNA ornekleri elde etmislerdir. Bu érnekler
sar1 ¢ali biilbiillerinin treme alanini kapsayan 21 populasyonu temsil
etmektedir. Mevcut populasyon diizeyinde genetik varyasyon ile iklim degisikligi
ile iligkili 25 cevresel degisken arasindaki istatistiksel iliskileri tanimlamak i¢in
100.000'den fazla niikleotid markeri [tek niikleotid polimorfizmleri - SNP]
kullandilar.

Kullanilan ¢evresel degiskenler yagis, sicaklik, yiikseklik, aga¢ ortiisii ve bitki
ortisu ile iligkili faktorleri icermektedir. Yapilan analizlere gore genomik ve
cevresel varyasyon arasindaki en gii¢lu iligkiler yagis ile ilgili olan degiskenlerle
bulunmustur (Sekil 2). Yagistaki degisikliklerin dogrudan biyokiitleyi etkiledigi
ve bunun da siginak ve gida mevcudiyeti gibi diger faktorleri etkiledigi
diisintldigiinde elde edilen bu sonuglar mantiklidir. Bununla birlikte yagislarda
meydana gelen asir1 degisiklikler, diinyadaki yilikselen sicakliklarin en 6nemli,

fakat en az anlasilan sonuglar1 arasinda kalmaktadir (3).
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Sekil 2. San cali biilbiillerinde genomik varyasyon cografi ve c¢evresel olarak
aciklanmaktadir. (A) Genetik uzaklik (Fst/1- Fsr), cografi uzaklik ve (B) cevresel



uzaklik ile iligkilidir. (C) Onem derecesine gore siralanmis olan cevresel
degiskenlerden iklimsel, 6zellikle yagis ile ilgili olanlar genomik varyasyonu
daha iyi aciklamaktadir. (D) Dontstiiriilmis iklim degiskenleri lireme alani
boyunca iklim adaptasyonu gostermektedir. Renkler donistiirilmiis iklim
degiskenlerinin temel bilesenler analizine (PCA) dayanmaktadir. Harita
lizerindeki noktalar 6rneklem noktalarini géstermektedir, PCA {izerindeki oklar
ise en yiiksek iklimsel degiskenleri vermektedir.

Arastirmacilar, sar1 ¢ali biilbiilii genomundan elde ettikleri bilgileri ¢ikararak,
her bir populasyonun adaptasyon potansiyelini iklim ile ilgili degisikliklere
cevap veren ve daha sonra bu boélgelerdeki secilim izlerini arastiran genomik
bolgelerin portresini bir araya getirerek degerlendirdi. Var olan genetik
cesitlilikten adaptasyon potansiyelini ortaya ¢ikarmanin en biiyiik avantaji, bu
tiir bilgilerin iklim ile ilgili meydana gelebilecek degisiklikleri tahmin etmek icin
kullanilip kullanilamayacagini sormamizi saglamasidir. Her populasyonun
genomik olarak belirlenen ‘adaptif potansiyelini’ lokal iklimsel degiskenlerle
karsilastirarak, Bay ve ark. hangi populasyonlarin c¢evreleriyle en biiyiik
uyumsuzluga sahip olduklarimi belirleyebildiler (bu; genomik varyasyonlarinin
yasadiklar1 c¢evresel degisime ne derece uyduguna gore belirlenir). Bu
uyumsuzluk derecesi icin ‘genomik savunmasizlik’ olarak adlandirdiklar: bir

metriktir onermislerdir.

En savunmasiz populasyonlar, son on yilda 6zellikle kurakliktan etkilenen bir
bolge olan Rocky Daglar1 boyunca biiyiik 6l¢lide yerlesmistir (4). Yazarlar bu
hassas populasyonlarin literatiirde bildirilen son populasyon diisiisleriyle
ortistigini belirlediler (5) (Sekil 3). Genomik savunmasizlik puanlan ile
gerceklesen populasyon egilimleri arasindaki bu baglanti, genomik
savunmasizligin hangi populasyonlarin diisme riski altinda olabilecegini dogru
bir sekilde tahmin ettigini géstermektedir. Boylece onerdikleri bu metrik ile
cevresel kosullarin siirdiirtilemez hale gelmeden 6nce belirlenen alanlar ve
populasyonlar icin koruma girisimlerinin olusturulmasi miimkiin hale

gelebilecektir.
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Sekil 3. Gelecekteki iklim degisikligine karsi genomik savunmasizlik, yiiksek
olasilikla populasyon kiiciilmesi ile iliskilidir. (A) 2050 RCP2.6 projeksiyonlarina
dayanan genomik savunmasizlik. (B) Kuzey Amerika Hayvancilik Kus Anketi
analizine dayanan sar1 6tlegenlere yonelik populasyon egilimi tahminleri (yillik
yuzde degisim) (23). (C) Populasyon egilimi ile tahmin edilen genomik
savunmasizlik arasindaki iliskiyi gosteren genellestirilmis katki modeli (GAM).
Siyah ¢izgi modelin uyumunu temsil eder ve golgeli alan% 95 giiven araligidir.

Tiir icindeki adaptif potansiyelin tahmin edilebilmesi iklim degisikligi etkisindeki
karakterleri ve genleri tanimlamak icin kullanilabilir. Bunu yapmak i¢in Bay ve

ark. yukarida tartisilan 6nemli genomik bolgelere daha yakindan incelemistir.

iklim (6r., yagis) ile DRD4 ve DEAF1'e ¢ok yakin bulunan 5. kromozom iizerindeki
bir SNP belirteci arasinda gii¢lii bir iliski bulmuslardir (Sekil 4); bu iki gen daha
once kuslar (6) ve insanlar (7) dahil olmak tlizere c¢esitli tiirlerde go¢ ve kesifsel
davranislarla iliskilendirilmistir. iklim degisikligine ilk tepkiler, muhtemelen
bireylerin mevcut cevre kosullarindan daha iyi kosullara sahip yerlere hareket
edebilmelerini saglayan ‘hareket davranisy’ gibi yiiksek oranda plastik 6zellikler
icerir; 6rnegin kaginma davranisi, yeni yasam alanlarina geri cekilmek veya geri

kazanmak, beslenme degisiklikleri, dispersal ve go¢ gibi.
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Sekil 4. iklimsel degiskenler ile genom boyu varyasyon analizleri. (A) Manhattan
grafikleri en sicak ayin yagis1 (BIO18) ile SNP birlikleri icin anlamlilik diizeyini
(FDR diizeltmeli) gostermektedir. (B) (A) 'da bir y1ldiz isareti (*) ile isaretlenmis
en onemli SNP iliskisi, DRD4 ve DEAF1 genlerinin upstream bolgesine dogrudur.
(C ve D) Bu SNP’ler icin alel frekansi ve BIO18 arasindaki korelasyonlar. RAD-
Seq ile genotiplenen drnekler daire olarak ve Fluidigm analizleri ile genotiplenen
ornekler elmas olarak gosterilmektedir.

Her ne kadar DRD4 / DEAF1'in dogrudan iliskisi ispatlanmasi gerekse de, iklim
degisikligi adaptasyonundaki potansiyel rolii ilgi ¢ekicidir ve davranis genlerinin
iklim degisikligi adaptasyonunda “ilk miidahaleyi” temsil edebilme olasiligini
artirmaktadir. Eger bu adaptasyonlar besin degisiklikleri, dispersal ve goc¢
iceriyorsa, o zaman ek aday genler, yiyecek arama ve dispersal ile iliskili olan Pgi
(8), npr-1 (9) ve foraging (10) genlerini icerebilir. Bunlarin olasi iliskileri icin
ileri calismalarin yapilmasi gerekmektedir.

iklim degisikligine kars1 evrimsel cevaplarin genel 6zelliklerini belirlemek ¢ok
onemli, ancak karmasik bir siirectir. [klim-temelli adaptasyonlar zorunlu olarak
genomu icerecektir, fakat zaman ve mekan-bagimli faktorler, belirli bir
populasyonun (tiikenme dahil) aldig1 spesifik yolu muhtemelen etkileyecektir.
Baz1 senaryolar dogrudan yeni / modifiye edilmis alellerin evrimine yol acacak,

diger senaryolar herhangi bir geleneksel genomik yanit olmaksizin mevcut



olabilir ve adaptif plastisite ve epigenetik gibi faktorler tarafindan
diizenlenebilir. ikincisi 6zellikle ilgingtir, ¢iinkii hem DRD4 (11) hem de foraging
(12), populasyonlarda gida arama ve Kkesif stratejilerinin altinda yatan
davranissal egilimlerdeki varyasyonlar1 iiretmek icin epigenetik olarak
diizenlenebilir lokuslardir.

Bay ve arkadaslarinin sar1 ¢cali biilbiilii ile yaptig1 ¢calisma, populasyonlarin iklim
degisikligine yanit olarak evrimlesmesine ragmen, bu yanitin, populasyonlar
arasinda bulunan adaptasyon potansiyel ve genomik savunmasizlik ile sinirh
oldugunu gostermektedir. Bir sonraki kritik adim, bu bulgularin, 6zellikle de son
derece tehdit altindakiler olmak tizere diger tiirlere ve populasyonlara ne kadar
genis kapsamli uygulanabilecegini belirlemek olacaktir. Zaman ¢ok 6nemlidir.
iklim degisikliginin ekosistem ve biyocesitlilik iizerindeki yaygin etkisi, nispeten
kisa bir zaman olgeginde (yaklasik 50 yil) gerceklesmistir. Gelecekteki iklim
degisikliginin kiiresel tahminlerine gore, biyocesitlilik tizerindeki yaygin etki ve
baski sadece yogunlasacaktir (3). iklim degisikligi yasanmakta ve kiiresel

endiselere ragmen ilerlemesi 6ngoriilmektedir (13).

iklim Degisiminin Yaygin Etkisi

iklim degisimi ve kiiresel 1sinmanin canhlar iizerindeki etkilerini arastiran
bircok c¢alisma mevcuttur. Bu ¢alismalarn bir araya getirdigimizde yapilan
calismalarin canliya dair 94 tane farkh siireci inceledigini goririiz. Bu 94 tane
farkl siirecin ise %82’si iklim degisikliginden kaynaklanan etkilere dair kanitlar
sunmaktadir. Sekil 5 incelendiginde bu calismalar1 dort temel bashik altinda
toplandig1 goriilmektedir. Bunlar, organizma diizeyinde, populasyon diizeyinde,
tir diizeyinde ve komiinite dlzeyinde yapilan arastirmalar seklinde
toplanmaktadir. Organzima diizeyinde 36 farkl siire¢ incelenmistir. Ornegin
genetik cesitlilik, viicut biiytkligi ve bigimi gibi siirecleri inceleyen ¢alismalar.
Bu calismalardan elde edilen sonuclarin yaklasik %601 iklim degisikliginden
kaynaklanan bir etki oldugunu gostermistir. Populasyon diizeyinde yas yapisi,
bolluk, gog, ciceklenme zamani gibi siirecleri iceren toplam 28 siire¢ arastirilmis
ve ortalama %85 oraninda gozlenen degisiklikler iklim degisimi ile

iliskilendirilmis. Tur dilizeyinde yapilan c¢alismalarda ise toplam 9 siire¢



incelenmistir. Bu silire¢lerden bazilar1 dagilim biiytikligi ve lokasyonu, habitat
niceligi ve niteligidir. Yapilan ¢alismalarda incelenen siireglerin %90 oraninda
iklim degisimin etkilerine dair kanitlar sunmustur. Kominite ¢alismalarinda
biokiitle, birincil iiretkenlik, rekabet ve tiir etkilesimlerinin de oldugu 21 siireg
incelenmis ve ortalama %85 oraninda iklim degisiminden etkilendigi
bulunmustur. Bu c¢alismalar1 ekosistem bazinda ayirdigimizda ise en ¢ok
calismanin karasal organizmalar ile yapildig1 bu ¢alismalari ise denizel ve tath su

ekosistemlerinin takip ettigi goriilmektedir.
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Sekil 5. iklim degisimi karasal, denizel ve tath su ekosistemlerindeki ekolojik
stregleri etkilemektedir.

Bu calismalarin tamamini genetikten bagimsiz diisiinmek ¢ok zordur. Fizyoloji,
morfoloji, fenoloji gibi karakterlerin temeli genom vardir. Ayni sekilde bu
karakterler direk veya dolayli olarak 6rnegin bir tiirtin dagilimini etkilemektedir.
Bu nedenle yapilan ¢alismalarda genetik ile ilgili yapilanlarda iklim degisimi ile

etkisi incelene 15 siirecten 9'unda ¢ikmis olmasi genetigin daha az etkilendigi



anlamina gelmemektedir. Genetik ile ilgili incelenen siireclerin arttirilmasi daha
fazla kanit sunmasi kuskusuzdur. Ancak, bu konuda yapilan ¢alisma sayisi hentiz

cok yetersizdir.

Sicaklik (Termal) Toleransinin Genetigi

Sicaklik toleransi, fenoloji ve kuraklik ile ilgili karakterler iklim degisimine
genetik adaptasyonu calismak icin oldukea iyi aday karakterlerdir.

Sicaklik toleransi genellikle kalitimsal bir varyasyon gostermektedir. Bircok
karasal bocek ve omurgali ile yapilan calismalarda sicaklik toleransinin enlemsel
ve rakimsal varyasyon gosterdigi bulunmustur. Bu bulgular cevresel sicakligin

bu karakter lizerinde secici olduguna dair kanitlar saglamaktadir.

D. magna’da zamana bagh artan sicaklik toleransi

Si1g tath su ekosistemlerinde bulunan 6nemli bir zooplankton olan Daphnia
magna (Sekil 6) gecmise ait genetik calismalar1 yapmak icin ideal bir
organizmadir. Daphnia magna, olumsuz kosullarla karsilastifinda diyapoz
evresine gecis yapar. Daphnia’da bu yumurta olarak adlandirilir ve esasinda
blastula evresinde dormansi halidir. Diyapozdaki bu yumurtalar sert cevresel
kosullarda hayatta kalabilmektedir. Go6l diplerinde biriken sedimentlerde
diyapozdaki bu yumurtalar yillarca, on yillarca ve hatta asirlarca yasayabilirler.
Sekil 7°de betimlenen yontemle gol sedimentlerinden alinan érneklerde bulunan
Daphnia yumurtalar1 laboratuvarda uygun kosullara alininca yumurtalar
dormansiden ¢ikmaktadir. Bu c¢alisma prensibi ile zaman icerisinde

populasyondaki genetik degisikligi laboratuvar ortaminda geriye doniik olarak

incelemek mimkiindur.

Sekil 6. Daphnia magna, su piresi.



Sekil 7. Daphnia magna'nin tekrar yasatilmasina yonelik adim adim kilavuz.

Geerts ve arkadaslar1 (2015) yaptiklar1 bir ¢alisma ile Daphnia’'nin son 40 yil
icerisinde sicak toleransin arttirdigini gostermistir. Yukarida s6z edilen
yonteme dayanarak bir goliin sedimentlerinden 1960 ve 2000 yillarina ait
katmanlardan alinan ornekler icerisinde bulunan diyapozdaki yumurtalar
laboratuvar ortaminda dormansiden ¢ikarilmistir. Dormansiden ¢ikan
Daphnia’larin 1960 -2000 yillarn arasindaki populasyonlarina ait yapilan
karsilastirmali ¢alismalar Daphnia’'nin bu zaman dilimi igerisinde sicaklik
toleransini genetik olarak arttirdigini bulmustur (Sekil 8). Bu siire¢ igerisinde
kiiresel 1sinmaya bagh olarak su pirelerinin bulundugu gol ekosistemlerinde
meydana gelen sicaklik artis1 1.15 °C olarak kaydedilmistir. Bu siire¢ artan
cevresel sicakliga bagh olarak Daphnia populasyonlarinda artan bir sicaklik

toleransi ile cevap verdigi goriilmektedir.
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Sekil 8. Felbrigg Hall Golii'nden Daphnia klonlar: i¢in ortalama kritik termal
maksimum degerleri. Mavi b6liim 1955-1965 yillarina ait sedimentlerden elde
edilen yumurtalar, kirmizi bélim 1995-2005 yillarina ait sedimentlerden elde
edilen yumurtalar.

D. melanogaster’de zamana bagh artan sicaklik toleransi

D. melanogaster’in dogal populasyonlari ile yapilan bir ¢alismanin sonuglar: bir
yillik kisa bir siire icerisinde bile populasyonun genetik havuzunun sicakliga
kars1 daha yiiksek tolerans gosteren alellerin secilimi yoniinde arttigini
gostermektedir. Calismada ayni bolgede bulunan bir populasyonun iki yil tst
liste Mayis ve Ekim aylar1 arasinda her ay toplanan populasyonun kendilesmis
olan soy hatlar ile gerceklestirilmistir. Drosophila’da letal etki yarattig1 bilinen
38°C’lik sicakliga maruz birakilan sineklerin ortalama % hayatta kalislar1 iki yil
arasinda anlamli derecede artis gorilmiistiir (Sekil 7A). 2014 yilinda toplanan
soy hatlari ortalama % 35 oraninda hayatta kaliyorken, 2015 yili soy hatlar1 %57
oraninda hayatta kalis gostermistir. Aralarinda ki bu fark istatistiksel olarak
olduk¢a anlamli bulunmustur. Ayni soy hatlar ile yapilan soguk tolaransi
sonuglar ise tam tersi bir iligski gostermistir (Sekil 7B). Elde edilen bu sonuclar
uyum icerisindedir. Ancak, 2014 ve 2015 arasindaki iklimsel degiskenler ile
yapilan analizler fenotipik olarak gozlenen bu sonuclar ile tam olarak

aciklamamaktadir. Bu sonu¢ populasyon iizerindeki secilimin sadece yillik
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ortalamalar ile gerceklesmedigi daha uzun siireli sicaklik degisimlerinin ya da
yilin ilk aylarinda kislamadan ¢ikan erginlerin karsilastigi sicaklik degisimlerinin
ilk kusak tlzerinde secici bir baski olusturarak populasyonu sekillendirdigi

yoniinde bir yaklasimi giiclendirmektedir.

95% ClI Surv
95% CI

year year

Sekil 7. (A) Kisa siireli sicaklik uygulamasinin ve (B) kisa siireli soguk
uygulamasinin D. melanogaster soy hatlarinin %95 giiven araliginda % hayatta
kalislari.
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