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Oz

Son yiizyilda biyoteknolojik ¢alismalarla canli organizmalarin anlasilmasina ve organizmalar arasinda genetik bilgi aktarimina olanak
saglamistir. Genetik miihendisligi sahasinin genislemesi tarimsal faaliyetlerde verim, kalite, hastalik ve zararlilara direngli,
biyotik/abiyotik stres faktorlerine dayanikli ¢esitlerin gelistirilmesine olanak saglamistir. Gen transfer teknolojisinin bir diger ¢aligma
sahas1 ise bitki besin igeriklerinde degisimi miimkiin kilan ¢aligmalar olmustur. Genetik modifikasyonlarla besin kalitesi, kimyasal
icerigin arttirilmasi/azaltilmasi, beslenme fizyolojisine uygunluk gibi onemli ekonomik katkilar saglamistir. Gen modifikasyon
caligmalariyla bitki besin bilesenlerinin arttirilmasi: yada azaltilmasiyla uygun fizyolojik beslenme amacglanmigtir. Son yapilan
caligmalarla kolza, hashas, patates, soya, aygicegi gibi bitkilerde ekonomik degeri yiiksek besin igerikleri elde edilmistir. Bitki besin
icerigi degisiminde yeni bir teknik olan CRISPR/cas teknolojisi ile kolza, aygigegi, zeytin, ketencik gibi cesitli bitkilerde
MUFA/PUFA igeren yaglar elde edilmistir. Ayrica yapilan son ¢aligmalar ile CRISPR/Cas ile diizenlenmis bitkilerin GDO’lu bitkiler
katagorisine tabi tutulmadigi gosterilmistir. Ancak gen modifikasyonu ile elde edilen tiim {irlinlerin olas1 risklerinin azaltilmasi igin
insan-gevre iligkilerinin gerekli testlere tabi tulmasi gerekmektedir.

Anahtar Kelimeler: Biyoteknoloji, Gen transferi, Yag asidi, CRSPR/Cas.

Gene Transfer Technology and Its Contribution to Oil Acid
Compositions- CRSPR / Cas Technology

Abstract

In the last century, biotechnological studies have enabled the understanding of living organisms and the transfer of genetic
information between organisms. The expansion of the field of genetic engineering has enabled the development of yield, quality,
disease and pest resistant varieties that are resistant to biotic / abiotic stress factors in agricultural activities. Another field of study of
gene transfer technology has been studies that enable changes in plant nutrient contents. With genetic modifications, it has made
important economic contributions such as food quality, increase / decrease of chemical content, compliance with nutritional
physiology. Proper physiological nutrition is aimed by increasing or decreasing plant nutritional components with gene modification
studies. With the latest studies, nutrients with high economic value have been obtained in plants such as rapeseed, poppy, potato,
soybean and sunflower. With the CRISPR / cas technology, which is a new technique in plant nutrient content change, oils containing
MUFA / PUFA have been obtained in various plants such as rapeseed, sunflower, olive, camelina. In addition, with the recent studies,
it has been shown that the plants arranged with CRISPR / Cas are not subjected to the GMO plants category. However, human-
environment relationships should be subjected to necessary tests in order to reduce the possible risks of all products obtained by gene
modification.
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1. Giris

Biyoteknoloji, genetik materyale sahip tiim canlilarda
olusan ya da olusabilecek sorunlarin ¢éziimii ve istenilen faydali
ozelliklere sahip iriinlerin elde edilmesi i¢in biyolojik
karakterlere dayali popiiler bir bilim dali olarak bilinmektedir.
Biyoteknolojik ¢aligmalar biyolojik mekanizmalarin tam olarak
anlagilmadig yiiz yillar 6ncesine kadar dayanmaktadir (Demirel,
2020). Insanlar igin peynir, ekmek, sitke, bira ve hayvan
beslemesinde ise bitkilerin klasik 1slah  metotlariyla
gelistirilmesinde biyoteknolojik yontemler kullanilmistir. Ayrica
mikroorganizmalar  araciligiyla  farkli  {rilinlerin  ortaya
konmasinda biyoteknolojiden faydalanilmigti. Son yarim
ylizyilda gen transferi, hiicre doku kiiltiirii ve rekombinant DNA
teknolojisi gibi gelismelerle birlikte biyoteknolojinin c¢alisma
sahasi daha da genislemistir.

Biyoteknolojinin, tip, bitki 1slahi, kozmetik ila¢ sanayi,
kimyasal maddelerin {iretimi, atik zararlarinin giderilmesi,
rekombinant DNA teknolojisi, klonlama ve biyolojik silah
tiretimi gibi birgok ¢alisma sahasi oldugu bilinmektedir (Awais
et al., 2010). Biyoteknolojinin en genis ¢alisma sahalarindan biri
hi¢ siiphesiz tarimdir. Tarimsal faaliyetlerde iriin yetistirilmesi
ve gelistirilmesi  konusunda genetik  modifikasyonlarla
geleneksel tarim faaliyetlerinin de Gtesine gegilmistir. Son yarim
asirda biyoteknolojik gelismeler ile istenilen 6zelliklerin elde
edilmesi amaciyla bir organizmadan digerine gen transferi
miimkiin hale gelmistir (Uzogara, 2000; Mucci and Hough,
2003). Hiicre ve doku kiiltlirii teknikleri, in vitro olarak izole
edilmis bitki hiicrelerinden veya dokudan, yani meristemler,
olgunlasmamis embriyolar, anterler, mikrosporlar, protoplastlar
gibi bitkileri yeniden iiretmeyi hedefler. Molekiiler yontemler,
genlerin belirlenmesi, izolasyonu ve transferi igin teknikleri
igerir. Manipiile edilmis hiicrelerin ve dokularin tiim bitkilere
yeniden olusturulmas: gerektiginden, verimli hiicre ve doku
kiiltiiri  yontemleri genetik miihendisliginin ayrilmaz bir
pargasidir. Bu sekilde iretilen yeni genotipler, yeni gesitlere
dogru sadece ilk adimdir; bunlar daha ileri uygulamali 1slah
programlar1 i¢in temel germplazmadir (Thierfelder ve ark.,
1992). Bu caligmalarla, genetik materyalin anlagilmast ve
transferiyle birlikte tarimsal diriinlerin gelistirilme siireci de hiz
kazanmigtir. Tarimsal alanda hastalik ve zararlilara dayanikli
genotiplerin gelistirilmesi, bitki verim ve kalite 6zelliklerinin
arttirilmasi bu ¢aligmalarin en giizel 6rnekleridir.

Artan diinya niifusu ile birlikte beslenme gereksinimini
karsilayacak yeterli ve besin degeri yiiksek gidaya ihtiyag
artacaktir. Geleneksel tarimin aksine seleksiyon ve melezleme
yontemleriyle verim ve kalitenin, hastalik, zararlilar ve stres
faktorlerine  dayamikliligin  arttirilmasi  biyoteknolojinin
hedeflerini olusturmaktadir. Bdoylelikle yararli tiirlerin ortaya
¢ikarilmasi, bitki verim, kalite ve siirdiirtilebilirligi ile genetik
modifikasyonlara yer verilmektedir (Ohlrogge, 1994). Bunlarla
birlikte biyoteknolojik ¢aligmalar, bitki besin igeriklerinin
degistirilmesine de olanak saglamaktadir. Bunun sonucu olarak
biyoteknolojik araglar besin kalite ve ihtiyacin giderilmesine
katkist1 oldukca biiyilk olacaktir. Ozellikle beslenme
fizyolojisine katki saglamasi amaciyla bitki besin igeriklerinde
kimyasal  degisimle  yararli  formlara  doniistiiriilerek
zenginlestirilebilmektedir.
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2. Biyoteknolojik Calismalarla Bitkilerde

Kimyasal Icerigin Degisimi

Canlilarin biyolojik mekanizmalarinin anlasilmasi ve son
yarim yiizyilda artan biyoteknolojik caligmalarla gen aktarimi
canli organizmalar arasinda miimkiin hale gelmistir. Canli
genomunun kazanimi ve gen modifikasyonu yontemlerinin
gelismesi istenen Ozelliklerin kontroliinii saglayan genlerin
eklenip ¢ikarilmasma imkan saglamistir (Lack, 2002). Bunun
sonucu olarak bir¢ok bitkide istenen 6zelliklerin elde edilmesi
icin genetik modifikasyonun yapildigi sdylenebilir (Uzogara,
2000). Ayrica biyoteknolojik ¢alismalarla bazi besin igeriklerinin
modifikasyonu ile direng kazandirilmaktadir. Bu
modifikasyonlar ile elde edilen besinler ve besin igerikleri
endiistriyel olarak kullanilmaktadir. Besin iceriklerinde yapilan
modifikasyonlardaki amag, fizyolojik agidan daha uygun hale
getirmek, bitki besin igerigi az olan bilesenlerin miktarinin
arttirllmast ya da azaltilmast ve istenmeyen oOzelliklerin
baskilanmasi olarak sdylenebilir. Ornegin gen modifikasyonu ile
patatesten elde edilen Cyclodextrin gida ve eczacilik alanlarinda
aromatik bilesiklerin stabilizasyonunda kullanilmaktadir. Ayrica
ayni bilesik istenmeyen (kolesterin ve acilik) &zelliklerinde
baskilanmasinda kullanilmaktadir. Yine beta-karoten biyosentez
geniyle modifiye edilmis olan altin piring igerdigi A vitamini
miktarinda ve demir birikimi ig¢in O&nemli bir genetik
miihendisligi {irlinii oldugu ortaya konmustur.

Biyoteknolojik uygulamalar ile birlikte birgok tarimsal {irlin
icerdikleri alkaloit, yag ve proteinler sayesinde endiistriyel
olarak deger kazanmaktadir. Bitkilerin yag asidini sentezleme
mekanizmalar1 karmasik bir olay olmakla beraber ¢ok farkli
enzimler bu sentezleme olayinda yer alabilmektedir (Ohlrogge,
1994). Biyoteknolojik yaklasimlar ile yag asidi sentezinde rol
alan enzimlerin kompozisyonunun degistirilebilmesi miimkiin
hale gelmistir. Ornegin; kolza yaginin yag asidi kompozisyonu
Stearoyl-acyl tasiyici desaturaz enzimini kodlayan genin
antisens ifadesi ile degistirilmistir (Turgut vd., 2001). Genetik
modifikasyonla birlikte gelistirilen iiriinler tip, gida, kozmetik,
kimya ve boya endiistrilerinde kullanilmaktadir. Bdylelikle
yararli forma doniistliriilen besin igeriklerine sahip {irlinlerin
ticari degeri artmaktadir. Ornegin kolza bitkisinde yapilan son
caligmalar ile yag asidi bilesenlerinde C10 ve C22 atomlari
iceren gesitlerin gelistirildigi, yine kolza bitkisi i¢erdigi yag asidi
kompozisyonlarinin degistirilmesi ile beslenme fizyolojisine
katki sagladigr belirlenmistir (Wenzel ve Mohler, 2001; Turgut
ve ark., 2001). Ayrica haghas bitkisi igerdigi yag asidi
bilesenlerinin gelistirilmesiyle kolesterol dengesini saglamada ve
bazi hastaliklarin 6nlenmesine katki sagladigi bildirilmistir
(Peter, 2001; Ghafoor et al., 2019).

2.1. CRSPR/Cas Teknolojisi ve Yag Asidi
Kompozisyonlarina Katkis1

Genetik mithendisligi teknikleri biyotik/abiyotik stres
toleranst ve yag kompozisyonunun degistirilmesi/arttirilmasi
gibi 6nemli &zelliklerin iyilestirilmesine olanak sagladigindan
¢ok sayida yag bitkisinde uygulanmistir. Geleneksel 1slahin
aksine rekombinant DNA teknolojisi herhangi bir organizmadan
arzu edilen genlerin yag bitkilerine aktarilmasina izin
vermektedir. Boylece yag bitkilerinde 1slah ile iistiin 6zelliklere
sahip yeni genotiplerin gelistirilmesi miimkiin olmaktadir.
Ancak, genetik miithendisligi ile olusturulmus GDO’lu bitkilerin
gelisimi  bliylik oOlgiide diizenleyici sistem siireglerinden
etkilenmektedir. Bu diizenlemeler aym1 zamanda GDO’lu
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bitkilerin biyogiivenligine tiiketicilerin inanmasina yardim

etmektedir (Stirling et al., 2015).

Tablo 1. Bazi bitkilerde kimyasal icerigin modifiye edildigi genetik kaynaklar.

Bitki Kimyasal icerik

Genetik Kaynak

Soya Fasulyesi,
Kolza, Aycicegi

Yag asidi igeriginin
degistirilmesi, doymamis yag
asitlerinin arttirilmasi

FAD3 VE FAD?2 geninin klonlanmast

Tiitlin, Yonca a-amilaz, Fitaz, Xylanaz gibi B.

enzimlerin ifadesi

lichniformis (o-amilaz), A. niger (Fitaz), C. thermocellum
(Xylanaz) genleri

Kolza Yag asidi zincir azaltma ve Asetil-ACP-Tioesteraz spesifik geninin transferi
laurin asit artig1

A. thaliana, PHB ve PHB/V iiretimi R. eutropha’dan 3-Ketotiyolaz, Asetoasetil-Coa Reduktaz, PHA-

Kolza Syntaz enzimleri
ilvA466, BktB, phbB, phbC genlerinin transferi

Celtik B karoten Narcissuus  tiirleri  veya E. uredovora’dan  Terpenoid
metabolizmasinin anahtar enzimleri

Celtik Demir igerigi Phaseolus vulgaris’ten bir demir geni, A. fumigatus’tan bir Phytase
geni

Patates Nisasta igerigi AGPaz geninin E. coli’den transferi

Domates Lycopin ve Lutein orani Phytoenin, lycopine degisimi i¢in gen transferi

Hoffmann, 1997.

GDO’lu iriinlerin  onaylanmast i¢in yiiksek maliyet
gerektirmesi ve siki diizenlemeler, Giriinlerin marketleme siirecini
geciktirebilir (Falck-Zepeda et all. 2012). Dolayisi ile son
zamanlarda biyoteknolojik yaklasimlardan biri olan CRSPR/Cas
teknolojisinin bazi1 uygulamalart GDO diizenlemeleri kapsamina
girmemektedir (Kim and Kim, 2016). 2017°de FDA CRISPR ile
genetigi modifiye edilmis olan yag icerigi arttirilmig ketencik
bitkisi (Camelina sativa) ve kurak-tolerant soya (Gylicine max)
bitkisinin pazarlanmasina onay vermis ve CRISPR/Cas ile
diizenlenmis bitkilerin GDO’lu bitkiler katagorisine tabi
tutulmadigr gosterilmistir (Waltz, 2018).

CRISPR sistemi bakteri ve arkealarde mevcut olan
bakteriyofaj, eksojen plazmid gibi yabanci genomlara karsi
savunmada goérevli adaptiv immiin mekanizmasidir (Sternberg et
all., 2016). Genom miihendisligi araciligiyla olusturulan Cas9’un
genom diizenlemenin bir araci olarak kullanilabileceginin kesfi
ile 2013’den sonra CRISPR/cas teknolojisi ile genom diizenleme
caligmalart hiz kazanmistir. Glinlimiize kadar bu teknoloji
biyomedikal, biyoteknoloji, gen terapisi, biyo-yakit endiistrisi
gibi alanlarda uygulanmis ve ayrica tarim alaninda dnemli olan
sorgum, piring, bugday ve musir gibi bitkilerin genomlarinin
diizenlemesinde kullanilmistir (Demirel et al., 2020). Model
bitki tiirii olan Arabidopsis thaliana’da CRISPR/Cas ile iligkili
bir¢ok caligma mevcut olmasina ragmen, soya (Cai et al., 2015;
Li et al., 2015), Brassica ssp (Yang et al., 2017), pamuk (Zhang
et al., 2018) ve ketencik (Jiang et al., 2017) gibi yag bitkisi
tirlerinde genom diizenleme ¢aligmalar1 sinirli olmakla birlikte
son zamanlarda arastirma sayis1 artmaktadir.

Tohum boyutu ve sayisi birim alandan elde edilen yag
bitkisinin verimini belirleyen énemli bir kriterdir. Bitki yapisi ve
biiyiime 6zelliklerinin degistirilmesi bitkinin adaptasyonunu ve
tohum verimini énemli 6l¢giide arttirabilir (Teicmann and Muhr,
2015). Ozellikle CLAVATA (CLV1, CLV2 ve CLV3) gibi gen
gruplar1 bitki boyunun belirlenmesinde énemli rol oynamaktadir.
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Bu ii¢ CLV geninin herhangi birinde fonksiyonu etkileyen
mutasyonlar meristematik hiicrelerin asir1 biiylimesine neden
olarak organ olusumunda bir gecikmeye yol agmaktadir (Clark
et al., 1993; Clark et al., 1995; Schoof et al., 2000). Tarimsal
performans bakimindan bu etki, ¢igcek sayisinin artmasi ve
meyve morfolojisinde degisim gibi arzu edilebilir 6zelliklere
katkr saglayabilir. CLV1 ve CLV3 mutasyonlarinin Brassica
juncea ve Brassica rapa bitkilerinde tohum verimini arttirdigi
bildirilmistir (Yadava et al., 2014; Xu et al, 2017).
Kendiliginden ya da uyarilmis mutasyon tiirevli ¢ok lokuslar ve
mutantlar Brassica napus’ta heniiz tanimlanmamistir. Yang et al.
(2018), NHEJ aracili genom diizenleme mekanizmasini
kullanarak ~ B. napus bitkisinde CLV1, CLV2 ve CLV3
genlerinde mutasyon olusturmuslardir. Mutant bitkilerin yabani
tip kontrol ile karsilagtirildiginda daha fazla tohum sayisina,
tohum agirligina ve yaprak sayisina sahip oldugu gosterilmistir
(Yang et al., 2018).

Kokteki dallanmanin artmast birgok Dbitkide tohum
veriminin  artmasina  katki  saglayabilir.  Strigolakton
biyosentezinde yer alan bir sitokrom P450 monooksijenazi
(CYP711A1) kodlayan MORE AXILLARY GROWTH 1
(MAXT1) geni, cogu bitki tiirlinde vejetatif aksiller tomurcuk
biliyimesinin bir baskilayicisi olarak rol oynamaktadir (Lazar ve
Goodman, 2006 ; Zhang, Cheng, vd., 2018; Zheng vd., 2020). Es
zamanl olarak dort B. napus BnaMAX1 allelin CRISPR / Cas9
ile NHEJ araciligiyla susturulmasiyla, hem dal hem de tohum
veriminde 6nemli artisa neden olan yar1 ciice fenotipli bitkiler
elde edilmistir (Zheng et al. al., 2020).

SQUAMOSA PROMOTER BAGLAYICI PROTEINLIKE
(SPL) transkripsiyon faktdrlerinin, vejetatif-tireme gegisleri ve
filiz dallanmasint1 igeren birgok bitki gelisim siirecinde hayati bir
rol oynadig bilinmektedir (Wang ve Wang, 2015). Bu genlerin
bir alt kiimesinin (AP1 / SQUA homologlari1 dahil) karmasik bir
ciceklenme diizenleyici agda merkezi islevlere sahiptir (Wang,
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Cek, vd. 2009; Wang ve Wang, 2015). Siirgiin dallanmasindaki
farkli SPL genlerinin rolii nedeniyle, bu genlerdeki mutasyonlar
bitkisel biyokiitlede artiglara neden olabilmektedir (Schwarz ve
digerleri, 2008; Gou ve digerleri, 2018), bu da dolayli yoldan
tohum sayisinda artisa yol agabilir Bao et al. (2019),
CRISPR/cas9 ile soyada farkli SPL9 homologlarinin
susturulmasi ile bitkilerde daha yiiksek yaprak, nod ve dal sayisi
gozlediklerini ve elde edilen fenotipik 6zelliklerin bitkide tohum
sayisin1 arttirmada etkili olabilecegini ifade etmislerdir. Bir yag
bitkisi olan soyada CRISPR/Cas9 araciligiyla bir bagka genom
diizenleme Cai et al. (2018, 2020) tarafindan gercgeklestirilmistir.
Arastirmacilar hedef gen olarak FLOWERING LOCUS T
(FT)’yi belirlemislerdir. Bu gen c¢iceklenme siirecinde merkezi
rol oynayan yiiksek derecede korunmug 6zellige sahiptir. Soyada
iki FT homologunun (GmFT2a ve GmFT5a) NHEJ
mekanizmasi ile olusturulan GmF2a/GmFT5a bakimindan ¢ift
mutant bitkilerin kontrol bitkiler ile karsilastirildiginda her bitki
basina tohum sayisinda nispeten %250 artis gozlendigi rapor
edilmigtir (Cai et al., 2020). Yag bitkilerinde tohum boyutu,
tohum verimliligi ve tohum sayisinin arttirilmasi amaciyla
CRISPR/Cas genom diizenleme c¢aligmalar1 diger alanlardaki
genom diizenleme ¢aligmalarina kiyasla az sayidadir. Bu tarz
caligmalarin  yam1  swra CRIPR/Cas yaklasimi ile yag
kompozisyonunun diizenlenmesi {izerine ¢alismalar baslangi¢
seviyesindedir.

Keten (flax) ve ketencik (camelina) gibi bitkilerden elde
edilen yaglarda yiiksek seviyede PUFA (polyunsaturated fatty
acids/coklu doymamis yag asitleri)’nin saglik yoniinden bir¢ok
faydas1 varken, daha yiiksek MUFA (monounsaturated fatty
acids/Tekli doymamis yag asitleri) igeren yaglara gore
oksidasyona daha duyarlidirlar (Belide et al., 2012). Dolayisiyla
MUFA orani yiiksek PUFA orani diisiik bitkisel yaglar ¢ogu
besin uygulamalart i¢in arzu edilebilir form olmustur. Kolza,
ayeicegi, zeytin, soya, ketencik ve keten gibi ¢esitli yag bitkisi
tiirlerinde geleneksel 1slah ve transgenik yaklasimlar kullanilarak
18:1 oraninda MUFA/PUFA igeren tohum yaglari elde edilmigtir
(Singer et al., 2014; Velasco and Fernandez-Martinez, 2002;
Chen et al., 2015). FAD2 (fatty acid desaturase 2) genlerinde
genom diizenleme araglari ile mutansyon olusturularak 18:1
MUFA/PUFA  oranma sahip tohum yaglar1 piyasada yer
almaktadir. CRISPR/cas9 ve TALEN ile FAD2 genlerinin
diizenlenmesi soya (Al Amin et al., 2019; Demorest et al., 2016;
Do et al., 2019; Haun et al., 2014) ve ketencik bitkisinde
gergeklestirilmistir (Jiang et al., 2017). Genomu diizenlenen bu
bitkilerde kontrol ile karsilastirildiginda 18:1 MUFA/PUFA
oranimin tohumlarda %50 ile %83 arasinda arttig1 gosterilmistir.
Bunun yani sira arastirmacilar tohumlarda bulunan doymamis
uzun yag asit igerigini diisiirmek ve kisa yag asit igerigini
arttirmak adma genom diizenleme tekniklerini kullanmistir
(Ozseyhan et al., 2018, McGinn et al., 2019). insan saghg: icin
yiksek MUFA icerigine sahip yaglar arzu edilse de endiistriyel
uygulamalar i¢in yiiksek SFA (saturated fatty acids/doymus yag
asitleri) igeren bitki yaglar tercih edilmektedir. Lyzenga et al. (
2019), CRISPR/Cas araciligiyla tohum depo proteinini kodlayan
CRUC (cruciferin C) lokusunda modifikasyon ile ketencik
bitkisinde toplam SFA’nin arttigini rapor etmislerdir.

4. Sonuc¢

Tarimsal faaliyetlerde beslenme amaciyla her tiirlii canli
organizmadan yararlanilmaktadir. Biyoteknolojik ¢aligmalar ile
canli organizmalardan daha fazla yararlanmak icin teknolojik
yontemler artmaktadir. Genetik miihendisligi araglarin gelismesi
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bir organizmadan baska bir organizmaya uygun karakterlerin
kazandirilmasi miimkiin hale gelmigtir. Genetik
modifikasyonlarla bitki verim ve kalitesinin arttirilmasi, hastalik
ve zararlilara karst direng, biyotik ve abiyotik stres faktorlerine
dayanikli ve besin iceriklerinin degistirilmesi gibi ¢esitli
calismalar yapilmaktadir.

Genetik  modifikasyonlarla  bitki  besin igeriklerinde
kimyasal degisim ile fizyolojik uygunlukla birlikte, yararli veya
istenmeyen bilesenlerin ise miktarinin arttirilmasit ya da
azaltilmast miimkiin hale gelmistir. Son yillarda kolza, keten ve
hashas benzeri bitkilerde yapilan yag asidi kompozisyonundaki
degisim caligmalar1 Ornek teskil etmektedir. Yag asidi
kompozisyonu iizerine CRISPR/cas ile kolza, aycicegi, zeytin,
ketencik gibi ¢esitli bitkilerde MUFA/PUFA igeren yaglar elde
edilmistir. ~ Ayrica  dogmamis  yag asidi  igerigini
diistirmek/arttirmak islemlerini saglayan genom diizenleme
yontemleri gelistirmislerdir.

Yapilan tim gen modifikasyon yontemleri gida ve
ekonomisi agidan biiyiik énem arz etmektedir. Ozellikle artan
diinya niifusunun beslenme ihtiyaglarinin karsilanmasi agisindan
yapilan bu ¢alismalar umut kaynagi olmaktadir. Ancak
biyoteknolojik yontemlerin artilarinin yaninda olast risklerinin
de goz oOnlinde bulundurulmasi gerekmektedir. Bu nedenle bu
kazanimlarin agronomik caligmalariyla beraber insan-gevre
interaksiyonlar1 ve insan sagligina etkileri ve kabul edilebilirligi
icin gerekli aragtirmalarin sayisinin arttirilmasi gerekmektedir.
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