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Onsoz

Bilimsel bilginin hizla yenilendigi ¢agimizda, genetik biliminin sinirlarin:
agan en onemli alanlardan biri epigenetik olmugtur. DNA dizisinde herhangi
bir degisiklik olmaksizin gen ifadesinin gevresel, kimyasal ve biyotik
faktorlerle diizenlenebilmesi; canhlarin adaptasyon, gelisim ve stres yaniti
mekanizmalarint yeniden tamimlamaktadir. Tarim bilimleri agisindan bu
olgu, yalnizca bitkisel iiretimdeki verim ve kaliteyi degil, ayn1 zamanda
stirdiiriilebilir 1slah stratejilerini de derinden etkilemektedir.

“Kiiresel Tarimda Giincel Egilimler: Epigenetik Yaklagimlar” adli bu eser,
epigenetik mekanizmalarin bitki biyolojisindeki rollerini, tarimsal {iretim
sistemlerine entegrasyonunu ve biyoteknolojik uygulamalarla  kesigim
noktalarini ¢ok boyutlu bir bakigla ele almaktadir. DNA metilasyonu,
histon modifikasyonlari, RNA tabanl diizenlemeler, epigenetik bellek, stres
toleransi, yabanci ot biyolojisi, entomoloji ve biyoteknoloji gibi konular;
her biri alaninda uzman aragtirmacilarin katkilarryla giincel literatiir 1g181nda
tartigtlmugtur.

Bu kitap, hem akademik aragtirmacilara hem de vyiiksek lisans ve
doktora diizeyindeki 6grencilere, epigenetik biliminin tarimda uygulamali
yansimalarini kavramada kapsamli bir rehber sunmaktadir. Ayrica, bitki islahu,
biyoteknolojik yenilikler ve siirdiiriilebilir tarim stratejileri igin epigenetik
temelli yaklagimlarin nasil kullanilabilecegine dair 6zgilin 6rnekler ve giincel
aragtirma verileriyle zenginlestirilmigtir.

Eserin,  llkemizde epigenetik  bilincin  tarimsal  aragtirmalara
entegrasyonuna katki saglamasi, geng aragtirmacilar igin yol gosterici bir
kaynak olmasi ve gelecekteki disiplinler arasi ¢aligmalara ilham vermesi en
biiyiik temennimizdir.

Editorler: Baris EREN — Adnan AYDIN — Fatih DEMIREL

1ii






Icindekiler

Bolum 1

Epigenetik Mekanizmalar: DNA Metilasyonu, Histon Modifikasyonlari,

RNA Tabanlh Diizenlemeler 1
Adnan Aydin
Baris Even
Boliim 2
Epigenetik Temeller ve Tarimsal Onemi 33
Baris Even
Adnan Aydin
Bolim 3
Bitkilerde Epigenetik Diizenlemeler ve Abiyotik Stres Adaptasyonu 57
Abmet Smy
Ahmet Siimbiil
Bolim 4
Eksojen Abiyotik Indiikleyiciler ve Bitki Epigenetiginde Yeniden
programlamadaki Rolleri 71
Leyla Kurgan
Sevap Demirel
FEatily Demirel
Bolim 5
Tarla Bitkilerinde Abiyotik Stres Tepkilerinin Epigenetik Diizenlenmesi 85
Mehmet Zeki Kogak
Boliim 6
Gelecegin Yabanci Ot Bilimi ve Kontrol Stratejilerinin Sekillendirilmesinde
Epigenetik Mekanizmalarin Rolii 97

Seren Dogar
Harun Alptekin
Ramazan Giirbiiz



Bolum 7

Entomolojide Epigenetik: Molekiiler Mekanizmalar, Uygulamalar ve

Arastirma Perspektifleri Durumu 113
Ismail Alaserbat
Dilek Dogan Akdayy
Bolim 8
Yabanci Otlarda Epigenetik Stres Hafizas: ve Nesiller Arast Adaptasyon 139
Harun Alptekin
Seren Dogar
Ramazan Giivbiiz
Bolim 9
Bitkilerin Adaptasyon Siirecinde Epigenetigin Rolii 163
Abdurrabim Cetin
Abmet Zafer Tel
Bolum 10
DNA Metilasyonundan Epigenom Diizenlemeye: Bitki Epigenetik
Mekanizmalarinin Stres Toleransi ve Uriin lyilestirmeye Entegre Edilmesi 179

Leyla Kurgan
Baris Even

Boliim 11

In vitro Bitki Doku Kiiltiirii Kaynakli Epigenetik Degisimler, Ozellikle DNA

Metilasyonu ve Somaklonal Varyasyon Ekseninde
Abmet Say
Onur Okumus
Abmet Siimbiil

vi

189



Bolum 1

Epigenetik Mekanizmalar: DNA Metilasyonu,
Histon Modifikasyonlari, RNA Tabanl
Diizenlemeler 3

Adnan Aydin'

Barig Eren?

Ozet

Epigenetik, DNA dizisi degismeden gen ifadesini diizenleyen mekanizmalari
kapsar ve bitkilerin stres kogullarina uyumunda merkezi 6neme sahiptir.
DNA Metilasyonu; CpG adaciklari, metiltransferaz enzimleri, gen susturma,
transpozon baskilama ve stres toleransindaki rolii tartigiimaktadir. Kuraklik,

tuzluluk ve ozon gibi streslerde metilasyon profillerinin degistigi, bunun

da adaptasyon ve hatta nesiller arasi kaliima yansiyabilecegi orneklerle
agiklanir. Histon Modifikasyonlari; asetilasyon, metilasyon, fosforilasyon
ve ubiquitinasyon gibi degisimlerin kromatin yapist tizerinden gen ifadesini
diizenledigi vurgulanur. Bitkilerde ¢igceklenme, tohum gelisimi, kok olugumu
ve stres yanitlar1 gibi siireglerde histon modifikasyonlarinin kritik rolii
oldugu belirtilir. RNA Tabanh Diizenlemeler; miRNA, siRNA ve IncRNA

gibi molekiillerin gen ifadesini post-transkripsiyonel seviyede kontrol ettigi

ve Ozellikle RADM yoluyla DNA metilasyonu ile etkilestigi one ¢ikarilir.
Domates meyve olgunlagmast ve bugdayda kuraklik toleransi gibi 6rnekler

verilmektedir.

Sonug olarak; epigenetik mekanizmalarin bitki biyolojisinde  geligim,
stres yaniti ve Urlin kalitesi iizerinde belirleyici oldugu, CRISPR/dCas9
gibi araglarla hedefli epigenetik diizenlemelerin tarimda gelecek vadettigi
gortilmektedir. Ayrica kahicihik, 6zgiilliik ve IncRNAlarin iglevsel validasyonu

gibi aragtirma bogluklarinin doldurulmas: gerekmektedir.

1 Dog. Dr. Igdir Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii, Igdir/Tiirkiye,

ORCID ID: https://orcid.org/0000-0002-8284-3751

2 Dr. Ogr. Uyesi, Igdir Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji Bolimii, Igdir/

Tiirkiye, ORCID ID: https://orcid.org/0000-0002-3852-6476

@88 d) hips:oi.or/10.58830)0zgurpub928.63902
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1. GIRIS

Epigenetik, genom dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin
gen ifadesinin kalict veya dinamik bi¢imde diizenlenmesini saglayan
mekanizmalarin biitiiniinii ifade eder. Bu mekanizmalar, hiicrelerin gevresel
uyaranlara esnek yanit verebilmesini miimkiin kilar ve 6zellikle bitkiler gibi
cevresel stres faktorlerine dogrudan maruz kalan organizmalarda hayati
oneme sahiptir (Ramos-Cruz ve ark., 2021; Hannan Parker ve ark., 2022;
Abdulraheem ve ark., 2024). Gelencksel genetik, kalitimin DNA dizisi

tizerinden aktarildigini 6ne siirerken; epigenetik, aynt DNA dizisine sahip
hiicrelerin farkli genetik programlari aktive edebilmesini agiklar.

Son yillarda genom Olgekli teknolojilerdeki gelismeler, epigenetik
aragtirmalart hizlandirmig ve DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve RNA tabanl diizenlemelerin hiicresel islevler tizerindeki etkilerini daha
net bicimde ortaya koymustur (Miryeganeh, 2021; Lloyd ve Lister, 2022).
Bu mekanizmalar, kromatin yapisini sekillendirerek gen ekspresyonunu
diizenler ve boylece bitkilerde biiyiime, gelisme, ¢igeklenme zaman, stres
toleransi ve verimlilik gibi tarimsal agidan kritik siireclerde rol oynar (Jogam
ve ark., 2022).

1.1. Epigenetigin Bitki Biyolojisindeki Onemi

Bitkiler, hareket kabiliyeti sinirli organizmalar olduklarindan ¢evresel
kosullara uyumlarimni biiyiik ol¢lide epigenetik diizenleme yoluyla saglarlar.
Kuraklik, tuzluluk, agirt sicaklik ve patojen saldirilart gibi stres faktorleri,
bitkilerin epigenomunu yeniden sekillendirerek stresle iliskili genlerin aktive
edilmesine veya susturulmasina yol agabilir (Lecubelli ve ark., 2022; Rajpal
ve ark., 2022). Bu durum yalnmizca tekil bireylerin degil, bazi durumlarda
sonraki nesillerin de adaptasyon kapasitesini etkileyebilmektedir. “Epigenetik
kalitim” olarak adlandirilan bu olgu, tarim bilimlerinde yeni bir aragtirma
alan1 olugturmustur (Hemenway ve Gehring, 2023).

Ornegin, Arabidopsis thaliana’da gigeklenme zamanini kontrol eden
“FLOWERING LOCUS C” (FLC) geninin susturulmasi, vernalizasyon
streciyle 1iligkili epigenetik diizenlemelerin klasik bir Ornegini teskil
etmektedir (Maruoka ve ark., 2022). Benzer sekilde, piring ve bugday gibi
temel tahillarda DNA metilasyon profillerindeki degisimler, kuraklik ve
tuzluluk stresine adaptasyonla dogrudan iligkilendirilmigtir (Secco ve ark.,
2015).

1.2. Epigenetik Mekanizmalarin Cesitliligi

Epigenetik mekanizmalar {i¢ ana baglikta incelenmektedir:
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I. DNA metilasyonu: Genellikle sitozin bazlarinin metillenmesi yoluyla
gen ekspresyonunu degistirir.

II. Histon modifikasyonlar1: Histon proteinlerinin  asetilasyonu,
metilasyonu veya fosforilasyonu vb. yoluyla kromatin yapisini
degistirerek gen ifadesini diizenler.

III. RNA tabanh diizenlemeler: Kii¢lik RNA molekiilleri (miRNA,
siRNA) aracihigiyla genlerin post-transkripsiyonel susturulmasini
saglar.

Bu ii¢ mekanizma birbirinden bagimsiz degildir; ¢ogu durumda ve geri
besleme dongiileri ile birlikte ¢alisir. Ornegin, RNA tabanh diizenlemeler
(“RNA-directed DNA methylation”, RdADM) yoluyla DNA metilasyonu
indiiklenebilir, bu da histon modifikasyonlarini tetikleyerek kalict
sessizlesmeye yol agabilir (Matzke ve Mosher, 2014).

1.3. Tarim ve Biyoteknoloji Perspektifi

Epigenetik mekanizmalarin anlagilmasi, yalnizca temel biyolojik bilgi
saglamanin otesinde, tarimsal uygulamalarda dogrudan pratik sonuglar
dogurmaktadir. Epigenetik igaretlerin belirlenmesi, yeni ¢esit gelistirme
programlarinda kullanilabilecek epigenetik markirlarin ortaya ¢ikmasini
saglamistir.  Ayrica  CRISPR/dCas9 tabanli epigenetik  diizenleme
teknolojileri, bitkilerde stres toleransini ve gida kalitesini artirmak i¢in umut
verici stratejiler olarak 6ne ¢tkmaktadir (Gallego-Bartolomé, 2020).

2. DNA METILASYONU

2.1 Mekanizmalar ve Baglam Cesitleri

Bitkilerde DNA  metilasyonu, sitozin (5-metilsitozin, 5-mC)
modifikasyonu olarak ii¢ baglamda gergeklesir: CG, CHG ve CHH (H =
A, CyadaT). Her baglamin kurulumu, siirdiiriilmesi ve diizenlenmesi farkli
bi¢imde kontrol edilir (Zhu ve ark., 2025).

* De-novo metilasyon ¢ogu zaman RNA-directed DNA methylation
(RdADM) yoluyla gergeklesir; small interfering RNA (siRNA), Pol
IV/Pol V kompleksleri, ARGONAUTE proteinleri ve “DOMAINS
REARRANGED METHYLASE”lar (DRM) rolleri vardir (Qiao ve
ark., 2024).

* Bakim (maintenance) metilasyon mekanizmalar1 baglamlara gore
degisir:
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CG baglaminda MET1 (Methyltransferase 1) 6nemli rol oynar (Qiao
ve ark., 2024).

CHG baglaminda CMT3 (Chromomethylase-3) ve iligikli histon
modifikasyonlart (6rnegin H3K9 metilasyonlar1) ile pozitit geri
besleme dongiisii vardir (Qiao ve ark., 2024).

CHH baglaminda hem CMT2 hem de de-novo DRM’ler araciligryla
metilasyon yapilabilir; ozellikle heterokromatin bolgelerde. RADM
bu baglamda kritik bir yontemdir (Qiao ve ark., 2024).

Aktif demetilasyon da oOnemlidir; bitkilerde DNA  glikozilazlar
(6rnegin DME, ROS1 gibi) “base excision repair” (BER) yoluyla
metilasyonun kaldirilmasi siireglerini igerir. Bu siiregler geligim, tireme
ve stres yanitlarinda 6nemli diizenleyici roller alir (Zhu ve ark., 2025).

Gen unsuru metilasyonu (“Gene Body Methylation”, GBM): evrimsel
olarak korunmus, evrensel olmayan bir olgu. Gen unsurundaki
metilasyon (6zellikle CG baglaminda), bazi “housekeeping” genlerin
ifadesi stabilitesini artirmada, alel-6zgii ifade varyasyonlarini azaltmada
rol oynar. Ayrica bazi stres durumlarinda gen unsuru metilasyonunda

degisim gozlenmistir (Zhu ve ark., 2025).

2.2 Dinamikler: Kurucu, Diizenleyici, Degisim Altinda
Mekanizmalar

Bitkilerde DNA metilasyon sabit degildir; dig gevre sartlarina, streslere,

geligim agamalarina bagli olarak dinamik olarak degisir.

o Stres bellegi (stress memory): Bir stres maruziyeti sonrasi bitkiler, gen

ifadesi ve metilasyon profili bakimindan ikinci ya da sonraki stres
maruziyetine kars1 “hafiza” gelistirirler. Ornegin Medicago ruthenica’da
tekrar eden kurakhik altinda metilasyon diizeylerinde degisimler
gozlenmis ve ABA ve prolin biyosentezi genlerinin promotor ve gen
unsuru bolgesinde hipometilasyon (metilasyonun azalmasi) sonucu
gen ekspresyonu artmistir (Zi ve ark., 2024).

Ozon stresi gibi abiotik streslerin de metilasyon varyasyonlarina neden
oldugu ve bu varyasyonlarin sonraki iireyen (generasyonel) bireylere
(offspring) aktarilabildigi bulunmugtur (6rnegin foxtail millet’de)
(Wang ve ark., 2024).

Adaptasyon ve lokal popiilasyonlar arasinda metilasyon farkliliklar::
“Differentintion of genome-wide DNA methylation between japonica and
indica rice accessions” galismasi gibi 6rnekler; genom boyu metilasyon,
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transkriptom ve metabolom analizleriyle, farkli erisimlerin farkli
cevresel uyum stratejilerine sahip oldugunu gosteriyor (Yan ve ark.,
2025).

2.3 Fonksiyonel Sonuglar: Gen Ifadesi, Transpozon Kontrolii,
Gelisme ve Adaptasyon

DNA metilasyonunun bitkilerde fonksiyonel etkileri bir¢ok diizeyde
ortaya gikar:

* Gen ifadesi baskilanmasi: Promotor bolgelerindeki metilasyon
genellikle baglanma bolgelerini engeller; bu, stres yaniti, hormon
diizenlemesi gibi stireglerde 6nemlidir (Zi1 ve ark., 2024).

* Transpozonlarin (TEs) sessizlestirilmesi: TEs’in  kendiliginden
hareketi genom instabilitesine yol agabilir. Metilasyon, ozellikle
heterokromatin alanlarinda, bunlarin sessiz kalmasini saglar (Zhu ve
ark., 2025).

¢ Gelisimsel diizenleme: Ureme, gigeklenme zamani, yaprak geligimi
gibi siireglerde metilasyon-demetilasyon dengesi kritik rol oynar.
Aktif demetilasyon mutantlar1 bazi bitkilerde {ireme veya tohum
gelisiminde defektlere yol agmaktadir (Zhu ve ark., 2025).

* Stres adaptasyonu/toleransi: Kuraklik, tuzluluk, Os, 1s1, agir metal
toksisitesi gibi streslerin metilasyon profillerini degistirerek genleri
aktive etme/susturma yoluyla adaptasyon saglar. Ayrica bu adaptasyon
bazen transgenerasyonel olarak aktarilabilir (Lodhi ve Srivastava,
2025).

2.4 Uygulamalar ve Bitkisel Ornekler

Asagida bitkilerde DNA metilasyonu ile yapilmig bazi uygulama 6rnekleri
tablo halinde sunulmustur (Tablo 1)
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Tablo 1. DNA metilasyonu ile yapilmas bazs calismalar

Tekrar eden  Genom genelinde toplam metilasyon

] kuraklik ~ %4.41 disiig; promoter ve gen  Kuraklik stresine
Medicoygo .. ; . .
suthenica (drought unsuru bolgelerinde hipometilasyon, adaptasyon ve stres
stress ozellikle ABA ve prolin biyosentez  bellegi olusumu
memory) genlerinde
Ozon MSAP ile SO ve S1’de hiper- ve ;zo?asstr;:;l.alnndalq
Foxtail millet 0 hipometilasyon degisimleri; CHG/ prasyon;
. stresi, gok .. . . metilasyon
(Setaria . CNG bolgelerinde demetilasyon
o jenerasyonlu S . . varyasyonlarinin
italica) daha belirgin; {ireme donemleri
(S0 ve S1) o transgenerasyonel
bitkilerin daha duyarl aktarimi

Erigim adaptasyonu,
Erisim hatlar1 arasinda genom-genel yetistirme
metilasyon farkliliklari; transcriptom kosullarina
ve metabolom profilleriyle baglantih uygunluk;

Piring (Oryza Cesitli
sativer) (indica gevresel
vs japonica  adaptasyon

erigimleri) farklar > ..

yetigtirme se¢imi
Drought-stres altinda metilasyon L
e . . Uriin kayiplarin

Cesitli ekili ve demetilasyon enzim gen azaltma. stres

bitkiler Kuraklik ckspresyonlarinda degisiklikler; tsleranslm

(tahullar, stresleri RdDM yolunun rolii; baz1 genlerde clistirme

baklagiller) metilasyon azaligt sonucu stres yanit SEIRUTNE
potansiyeli

genlerinin aktivasyonu

Zi, N. et al. (2024), Wany et al. (2024), Yan et al. (2025), Fan et al. (2024)

2.5 Teknik Yontemler ve Limitasyonlar

DNA metilasyon ¢aligmalarinda kullanilan tekniklerin segimi, ¢oziiniirlik,
maliyet, genom referans1 durumu ve biyolojik 6rnek gesitliligi gibi faktorlere
baglidir.

e “Whole genome bisulfite sequencing” (WGBS): Tek baz ¢oziiniirliigii
saglar; en kapsamli yontem. Ancak biiyiik genomlu bitkilerde maliyet
ve analiz karmagiklig1 yiiksek olabilir (Agius ve ark., 2023).

¢ “Reduced representation bisulfite sequencing” (RRBS), “methylation-
sensitive amplified polymorphism” (MSAP), “methylated DNA
immunoprecipitation  sequencing”  (MeDIP-seq) ve benzeri
yontemler: belirli bolgelerde metilasyon profilini uygun maliyetle
gormek igin kullanilir (Agius ve ark., 2023).
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* Omik entegrasyon: Metilasyon degisimleri ile transkriptom/
metabolom analizlerinin birlestirilmesi, metilasyon degisimlerinin
fonksiyonel sonuglarint anlamada kritik. Ornegin 7ice indica/japonica
caliymasinda hem transkriptom hem metabolom verisi birlestirilmistir
(Yan ve ark., 2025).

Sinirlamalar:

* Bazi metilasyon degisimleri olgu odakhdir; spesifik doku, geligim
agamas1 ya da stres tipi baglaminda gergeklesir; genetik altyapidan
etkilenir.

* Transgenerasyonel aktarimda stabilite sorunlari; bazi metilasyon
varyasyonlart sonraki nesillere aktarilirken bazilari silinebilir.

* Coziiniirlitk/biyolojik tekrar sayisi/cevresel degisken kontrolii gibi
metodolojik tasarim smirlamalari; 6rnegin tek hiicre (single cell)
metilasyon analizi bitkilerde hala gelismekte (Agius ve ark., 2023).

2.6 Gelecek Yonelimler

* Hiicre tipi diizeyinde (single-cell) metilom analizi: Hangi hiicre
tiirlerinde, hangi gelisim agamalarinda metilasyon farkhiliklar: ortaya
cikiyor, detayl haritalama.

* Epigenetik diizenleyici editor araglar (6rnegin CRISPR/dCas9-bazli
DNA metilasyon veya demetilasyon yonlendiriciler) kullanilarak
belirli gen promotorlerinin/TE’lerin hedeflenmesi.

* Karma stres kogullart: Sicaklik+kuraklik+tuzluluk gibi birden fazla
stresin birlikte etkileri.

* Epigenetik markirlarin tarimsal 1slah programlarina entegrasyonu:
Hem verim artig1 hem stres toleranst igin kullanilabilir varyasyonlarin
belirlenmesi.

3. HISTON MODIFIKASYONLARI - ALT BASLIK TASLAGI

3.1 Histon Modifikasyonlarmin Genel Tanim

Histon modifikasyonlari, epigenetik diizenlemenin en Onemli
bilesenlerinden biridir ve kromatin yapisinin esnekligini saglayarak gen
ekspresyonunun dinamik kontroliinii miimkiin kilar (Le ve ark., 2025).
Okaryotik kromatin, DNAnin histon proteinleri etrafinda sariimastyla
olusan niikleozomlardan meydana gelir. Bir niikleozom ¢ekirdegi, iki kopya
H2A, H2B, H3 ve H4 histon proteinlerinden olugan bir oktamer etrafinda
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yaklagik 147 baz ¢iftlik DNA sarmali igerir. Bu histonlarin N-terminal
kuyruklari, gesitli post-translasyonel modifikasyonlara (PTM) ugrayabilir ve
bu degisiklikler kromatinin yogunlugunu ve transkripsiyonel erisilebilirligini
dogrudan etkiler (Bannister ve Kouzarides, 2011).

“Histon kodu hipotezi”, farkli histon modifikasyonlarinin (asetilasyon,
metilasyon, fosforilasyon, ubiquitinasyon vb.) 6zgiil kombinasyonlarinin
gen ekspresyonunu belirleyen bir epigenetik dil olusturmaktadir (Le ve
ark., 2025). Bu kod, DNA dizisinin 6tesinde genetik bilgiyi yorumlayan ek
bir katman iglevi goriir. Boylece ayni genetik diziyi tagtyan hiicreler, farkl
histon igaretleri araciligryla birbirinden farkli transkripsiyonel programlara
sahip olabilir (Zhao ve ark., 2024).

Histon modifikasyonlari, kromatin diizenlenmesini iki ana yolla etkiler:

1. Dogrudan etkiler: Pozitif ya da negatif yiik degisiklikleri yoluyla
DNA-histon etkilegiminin gevsemesine veya sikilagmasina neden
olur. Ornegin, asetilasyon genellikle kromatini gevseterek gen
ckspresyonunu kolaylastirir.

2. Dolaylt etkiler: Histon igaretlerini taniyan protein kompleksleri (0r.
“reader” proteinler) araciligryla kromatine transkripsiyon faktorlerinin
veya kromatin diizenleyici enzimlerin ¢ekilmesine yol agar.

Son yillarda gelistirilen yiiksek ¢oziiniirliiklii yontemler (ChIP-seq,
CUT&Tag, CUT&RUN) bitkilerde histon modifikasyon haritalarinimn
cikarilmasina olanak tanimig ve stres toleransi, geligimsel siiregler ve
epigenetik bellek mekanizmalariyla iligkili yeni bulgular ortaya koymustur
(Qian ve ark., 2023; Lu ve ark., 2024). Bu gelismeler, epigenetik diizenleme
teknolojilerinin  tarimda kullanilmasina dair umut verici bir perspektif
sunmaktadir.

3.2 Baslica Histon Modifikasyonlari

3.2.1 Histon Asetilasyonu

Histon asetilasyonu, lizinin e-amino grubuna asetil gruplarinin
eklenmesiyle gergeklesir. Bu modifikasyon, histonlarin pozitit yiikiinii
azaltarak DNA ile histon arasindaki elektrostatik etkilesimi gevsetir ve
kromatinin daha agik (eukromatin) hale gelmesini saglar. Sonug olarak
transkripsiyon faktorleri DNAya daha kolay erigebilir ve gen ekspresyonu
artar (Pandey ve ark., 2002).

¢ Enzimler:

* Histon asetiltransferazlar (HAT) — asetil gruplarini ekler.
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Histon deasetilazlar (HDAC) — asetil gruplarini kaldirarak kromatini
tekrar yogunlastirir.

Bitkisel ornekler:

Piringte HDAC genlerinin baskilanmasi, tuzluluk stresine karst
tolerans1 artirmigtir (Zhang ve ark., 2023).

Arabidopsiste  AtGCN5 HAT enziminin aktivitesi, 1s1 stresine
adaptasyonda kilit rol oynamaktadir (Liu ve ark., 2024).

3.2.2 Histon Metilasyonu

Histon metilasyonu, genellikle lizinin (K) veya argininin (R) yan

zincirlerinde gergeklesir. Bu modifikasyon aktivasyon ya da baskilama

yoniinde etkili olabilir; fonksiyon, metilasyonun yapildigi pozisyona ve
metil grubu sayisina baghdir.

Aktivasyon igaretleri:

H3K4me3, H3K36me3 — gen ekspresyonunun aktive edilmesiyle
iligkilidir.

Baskilama isaretleri:

H3K9me2, H3K27me3 — gen susturulmasiyla iligkilidir.

Enzimler:

Histon metiltransferazlar (HMT) — SET domain proteinleri (6rn.
SUVH, ATX).

Demetilazlar (HDM) — JmjC domain proteinleri.
Bitkisel ornekler:

Arabidopsis'te H3K27me3 isaretleri, ¢igeklenme zamani diizenleyen
FLC geninin epigenetik susturulmasinda kritik rol oynar (Yang ve

ark., 2023).

Bugdayda 1s1 stresi alinda H3K4me3 artigi, stres yanit genlerinin
aktivasyonu ile iliskilendirilmistir (Wang ve ark., 2024).

3.2.3 Histon Fosforilasyonu

Histon fosforilasyonu genellikle serin, treonin veya tirozin kalintilarinda
gergeklesir ve hiicre dongiisii, DNA hasar onarimi ve stres yanitlartyla
iligkilidir. Fosforilasyon, kromatin yogunlugunu degistirmekten ¢ok sinyal

iletiminde “gegici igaret” rolii goriir.
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Bitkisel ornekler:

Arabidopsis'te H3S10 fosforilasyonu, UV 1s1g1na karst DNA onarim
mekanizmalarini aktive eder (Zhao ve ark., 2024).

Piringte 151 stresi altinda histon H2A fosforilasyonu, kromatin yeniden
sekillenmesiyle iliskilendirilmistir (Chen ve ark., 2025).

3.2.4 Histon Ubiquitinasyonu ve Diger Modifikasyonlar

Histonlarin lizini {izerine tekli veya ¢oklu ubiquitin eklenmesi, kromatin
yapisim yeniden sekillendiren 6nemli bir diizenleme yoludur. Ozellikle
H2B ubiquitinasyonu (H2Bubl) genellikle transkripsiyon aktivasyonu ile
baglantihidir; H2A ubiquitinasyonu ise gen susturulmastyla iligkilidir.

Bitkisel ornekler:

Arabidopsis'te H2Bubl, gigeklenme gelisgiminde rol oynayan genlerin
diizenlenmesinde kritik bulunmustur (Qian ve ark., 2023).

Domateste H2A ubiquitinasyonu, meyve olgunlagmasi sirasinda gen
ifadesi degisikliklerini yonlendirmistir (Li ve ark., 2024).

3.3 Histon Modifikasyonlarinin Gen Ifadesine Etkisi

Histon modifikasyonlari, kromatinin yapisint ve iglevini dogrudan
etkileyerek gen ifadesini kontrol eden temel epigenetik mekanizmalardir
(Shin ve ark., 2022). DNA, histon proteinlerinin etrafina saril oldugundan,

kromatinin yogunlugu transkripsiyonel aktiviteyi belirleyen en kritik
faktorlerden biridir. Eukromatin daha gevsek ve transkripsiyona agik bir yap1
sunarken, heterokromatin yogun paketlenmig ve genellikle transkripsiyonel
olarak inaktiftir (Ding ve ark., 2022).

3.3.1 Dogrudan Etkiler: Kromatin Yapisinin Diizenlenmesi

Histon asetilasyonu (6r. H3K9ac, H3K27ac), histon kuyruklarindaki
pozitif yiikii azaltarak DNA-histon etkilesimini gevsetir. Bu durum
kromatini agik hale getirir ve RNA polimeraz II'nin baglanmasini
kolaylastirir. Boylece gen ekspresyonu artar (Liu ve ark., 2024).

Histon metilasyonu ise baglama yerine bagh olarak aktivasyon veya
susturma etkisi gosterebilir:

H3K4me3 — promotorlerde yiiksek seviyelerde oldugunda gen
ckspresyonunu tegvik eder.

H3K9me2 ve H3K27me3 — genellikle susturma igaretleri olarak
bilinir ve kromatini kapali hale getirir (Yang ve ark., 2023).
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3.3.2 Dolayl Etkiler: Protein Komplekslerinin Cekilmesi

Histon modifikasyonlar1 yalmzca kromatin yapisini  degistirmekle
kalmaz, ayni zamanda “okuyucu (reader) proteinler” araciligiyla spesifik
komplekslerin kromatine gekilmesini saglar:

Bromodomain  proteinleri, asetillenmis  histonlar1  taniyarak
transkripsiyon faktorlerini bolgeye ¢eker.

Polycomb kompleksleri, H3K27me3 isaretlerini taniyarak gen
susturulmasini kalict hale getirir.

HP1 benzeri proteinler, H3K9me2 ile isaretlenmis bolgelerde
heterokromatinin stabilitesini saglar.

Buetkilesimlersayesinde histonisaretleri, sadecelokal DNA erigilebilirligini

degil, ayn1 zamanda transkripsiyon faktorlerinin ve diizenleyici proteinlerin
baglanma yetenegini de belirler (Zhao ve ark., 2024).

3.3.3 Bitkilerde Ornekler

Arabidopsis:  Cigeklenme  zamanmi  diizenleyen FLC  geninin
promotoriinde H3K27me3 igaretlerinin  birikmesi, vernalizasyon
sonrast genin kalici susturulmasina neden olur (Yang ve ark., 2023).

Bugday: Isi stresi alunda H3K4me3 artigi, 1s1 sok proteinlerini
kodlayan genlerin aktivasyonuyla iligkilendirilmigtir (Wang ve ark.,
2024).

Piring: HDAC inhibitorleri uygulandiginda tuzluluk stresi yanit
genlerinin asetilasyon seviyeleri yiikselmis, buna paralel olarak gen
ekspresyonunda artig gozlenmistir (Zhang ve ark., 2023).

Domates: Meyve olgunlagmasi siirecinde H2Bubl1 seviyelerinin artis,
etilen sinyaliyle iligkili genlerin aktivasyonunu saglamistir (Li ve ark.,

2024).

3.3.4 Epigenetik Bellek ve Kalicilik

Bazi histon modifikasyonlar: kisa siireli sinyal yanitlarini diizenlerken,

bazilari uzun vadeli epigenetik bellek olusumunda rol oynar. Ornegin,

H3K27me3 gibi baskilayici isaretler hiicre boliinmeleri boyunca korunabilir,

boylece belirli genlerin kalict olarak susturulmasina aracilik eder. Bu durum,

bitkilerin stres kogullarina adaptasyonunda ve geligimsel programlarinin

stirekliliginde 6nemli bir avantaj saglar (Lu ve ark., 2024).
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3.4 Bitkilerde Histon Modifikasyonlari: Fonksiyonel Rolleri

Histon modifikasyonlar1, bitkilerde hem geligimsel siireglerin hem
de gevresel stres yamitlarimin kritik diizenleyicileridir. Bu diizenlemeler,
kromatinin yeniden sekillendirilmesi yoluyla belirli genlerin aktif ya da
susturulmug durumda kalmasim saglar. Ozellikle tarimsal agidan &nemli
bitkilerde yapilan son g¢aligmalar, histon modifikasyonlarinin verim, stres
toleransi ve {iriin kalitesi iizerinde dogrudan etkili oldugunu gostermektedir.

3.4.1 Gelisimsel Siireclerde Rolii

* Cigeklenme Zamani: Arabidopsiste FLOWERING LOCUS C (FLC)
geninin promotoriinde H3K27me3 birikimi, vernalizasyon sonrasinda
bu genin epigenetik olarak susturulmasina ve erken gigeklenmeye yol
agmaktadir (Yang ve ark., 2023).

¢ Tohum Geligimi: Histon asetilasyonu ve H3K4me3 isaretleri, embriyo
gelisimi ve depo protein genlerinin ekspresyonunun diizenlenmesinde
rol oynamaktadir. Piringte tohum olgunlagma siirecinde H3K9ac
isaretlerinde artig rapor edilmistir (Chen ve ark., 2025).

e Kok Gelisimi: Arabidopsiste H3K36me3 isareti, kok hiicre
proliferasyon bolgelerinde aktif gen ekspresyonunu destekleyerek kok
geligimini yonlendirmektedir (Lu ve ark., 2024).

3.4.2 Cevresel Stres Yanitlarinda Rolii

Bitkiler, ¢evresel kogullara karst esnek yanitlarini histon modifikasyonlari
araciligiyla verir:

e Kuraklik Stresi: Bugdayda kurakhik stresi sirasinda H3K4me3
isaretlerinde  artig, stres  yamit  genlerinin  aktivasyonuyla
iliskilendirilmistir (Wang ve ark., 2024).

e Tuzluluk Stresi: Piringte HDAC inhibitorlerinin uygulanmasi, stres
toleransini artirmug; tuzluluk yanit genlerinde H3K9ac diizeylerinin
yiikselmesi gozlenmistir (Zhang ve ark., 2023).

 Is1 Stresi: Arabidopsiste HAT GCN5-bagiml asetilasyon, 1s1 stresine
adaptasyonda 6nemli bulunmustur (Liu ve ark., 2024).

e Patojen Yaniti: Domateste fungal patojenlere karst H3K9ac artigi,
savunma genlerinin hizli ekspresyonuna aracilik etmistir (Li ve ark.,
2024).



Adnan Aydin / Barss Even | 13

3.4.3 Epigenetik Stres Bellegi

Bazi histon igaretleri, bitkilerde “epigenetik hafiza” mekanizmalarinin
olusmasina katki saglar. Ornegin, kuraklik veya 1s1 stresi sonrasi bazi
genlerde H3K4me3 ve H3K27ac isaretleri korunmakta ve sonraki stres
maruziyetinde daha hizli gen ekspresyonu gergeklesmektedir. Bu durum,
“stres bellegi” kavraminin histon modifikasyonlar1 diizeyinde de isledigini
gostermektedir (Lamke ve Baurle, 2017; Lu ve ark., 2024).

3.4.4 Tarimsal Onemi

Histon modifikasyonlariin tarimsal uygulamalarda 6nemi giderek
artmaktadir. Belirli histon isaretleriyle iliskili gen bolgelerinin belirlenmesi,
stres toleranst veya verim artigt igin kullanilabilecek epigenetik markirlarin
gelistirilmesine olanak tanir. Ayrica CRISPR/dCas9 tabanli epigenetik
diizenleme araglar1 ile belirli histon modifikasyonlarinin hedeflenmesi,
bitkilerde hassas ozellik iyilestirmesi igin yeni bir strateji sunmaktadir
(Zhao ve ark., 2024). Genel olarak CRISPR/Cas platformlari, yalmzca gen
transferinde degil epigenom diizenleme amagh uygulamalarda da stratejik
bir arag seti sunmaktadir (Eren, 2021).
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Modifikasyon Tirl < H3K2Tmed
Arabidopsis < Hgili Gen/Siires < FLT
Fonksiyon < Cigeklenme zumanlamis
Modifiknsyon T < HIK4me3
Bujidsy = Tigili Gen/Siirey < s stresi genleri
Fonksiyon < Stres yaniu aktivasyonu
‘ Modifikasyon Tiril < H3K%ac
Piring < ligili GendSurey < Tuzluluk stres genleri
Fonksiyon < Tuz tolerans:
Modifikasyon Tiiril < HIKYac
Domates < lgill Gen/Siireg = Savunma genler
Fonksiyon < Patojen yanit

Sekil 1: Bitkilerde Epigenetik Modifikasyonlar (Yang ve avk., 2023, Wang ve ark.,
2024, Zhang ve ark., 2023, Li ve ark., 2024)

3.5 Giincel Arastirma Bulgular1 (2023-2025)

3.5.1 Is1 Stresi ve Epigenetik Bellek: H3K4me3’nin Kalicilig1

* Arabidopsiste tekrarlayan 1s1 stresinden sonra “bellek genleri” tizerinde
H3K4me3 isaretli histonlarin tutulmasinin arttig1, histon devir hizinin
yavasgladigi ve bunun transkripsiyonel bellegi destekledigi gosterildi.
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Mekanizma, modifiye histonlarin yerinde korunmasiyla H3K4me3
isaretinin “eritilmeden” devamini igeriyor. Bu ¢aliyma, 1s1 belleginin
yalnizca yazilma degil aynm1 zamanda histonsal retansiyon yoluyla
korunma boyutunu da ortaya koydu (Pratx ve ark., 2023).

Ist  bellegi tiizerine 2023-2025 doneminde ¢ikan kapsamli
degerlendirmeler de H3K4me3 birikimini ve onun korunmasinda
histon dongiisiiniin kritikligini vurgular (HSFA2, HSP lokuslar1 gibi)
(Nishio ve ark., 2024).

3.5.2 Asetilasyon Dinamikleri ve Stres Toleransi

Histon asetilasyonu (0zgiil olarak H3K9ac/H3K27ac) sicaklik,
tuzluluk ve kuraklik gibi streslerde gen aktivasyonuyla birlikte artma
egiliminde. 2024 tarihli derlemeler; HAT/HDAC ekseninin 1s1, 151k,
tuz ve kuraklik yamitlarindaki giincel roliinti biitiinliikli bigimde
ozetliyor (Wang ve ark. 2024).

Piringte HDAC aktivitesinin farmakolojik baskilanmasi (6r. sodyum
biitirat, SAHA, TSA vb.) kiiresel asetilasyonu artirarak hastalik
direncini ve bazi ¢aliymalarda tuz toleransini kuvvetlendirebiliyor;
segicilik ve doz bagimlihigi 6nemli (Xu ve ark. 2022).

3.5.3 Ubiquitinasyon ve Gelisim/Kalite Siirecleri

Domateste meyve olgunlagmasi boyunca H2B
monoubiquitinasyonunun (H2Bub1) ve iliskili asetilasyon/ metilasyon
degisimlerinin (6rn. H3K4me3) olgunlagma gen aglarina baglandigini
gosteren giincel ¢aligmalar ve derlemeler, epigenetik isaretlerin meyve
kalitesi parametrelerine (karotenoid, etilen) baglandigini vurguluyor
(Alptekin ve ark. 2023; Ming ve ark. 2023).

3.5.4. Geligsimsel Programlarda Kombinatoryal Isaretler

Bugday endosperm gelisiminde H3K27me3 (baskilayict), H3K4me3
ve H3K9ac (aktive edici) isaretlerin dinamik ve birlikte (combinatory)
hareket ederek nigasta biyosentezi gibi yolaklarin zamansal uzamsal
sekilde diizenlendigi; ayni anda ATAC-seq motif taramalariyla ag
diizeyinde diizenleyicilerin ¢ikarilabildigi gosterildi (He ve ark.,
2024).

3.5.5 Yontemsel Ilerlemeler;: CUT &Tag ve Tek-Hiicre Ufku

CUT&Tag/CUT&RUN  tabanli yaklagimlar bitkilerde histon

isaretlerinin diigiik girdi ile yiiksek ¢oziiniirlitkte profillenmesini
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miimkiin kiliyor; 2023-2024 literatiirii, protokol ve uygulama
kapsamini (tek-niikleozom diizlemi dahil) ayrintili sunuyor. Bu, stres-
zaman serilerinde ve az doku materyalinde giiglii bir avantaj (Fu ve

ark., 2024).

3.5.6. Giincel Bitkisel Ornekler

Histon modifikasyonlar: ile ilgili farkli bitkilerde farkli amaglarla
caligmalar gergeklestirilmistir. Bunlardan bazilar1 tablo 2°de belirtilmistir.

Tablo 2. Histon modifikasyonlarin bazi bitkilerde tespit edilen ozellikleri

H3K4me3 Bellek genlerinde histon
\Arabidopsis retansivonu (15t Is1 6n-uyarimi; ChIP-|devir hizi diiser; H3K4me3
thaliana 1Sy ( seq benzeri profiller [isareti korunur; hizli yeniden
bellegi) .
aktivasyon
Oryza sativa  |Asetilasyon HDAC inhibitorlert; ngbal asetilasyon art1v§1yla
(piring) (HDAC:) patojen inok s p atlama has.tgh.gma .
P ’ direng (doz ve segicilik 6nemli)
Triticum H3K27me3/ WGBS/ATAC-seq  |[Endosperm gelisiminde
estivum H3K4me3/ ile entegre histon isaretlerin birlikte hareketi;
(b':}] :{a ) H3K9ac profilleme (ChIP-  |nisasta biyosentez aglarinin
gaay kombinasyonu [seq) zamanlamasi
Domates H2Bubl ve iliskilijOmik derleme ve Olgu nla§ma gen aglarlpda
(Solanum . . epigenetik kontrol; kalite
/ . isaretler deneysel veriler bilesenlerivle basl
lycopersicum) ilesenleriyle baglanti
HAT/HDAC Sicaklik, 151k, tuz, kuraklik
Cesitli bitkiler [ekseni (H3K9ac / [Derleme (multi-stres) [yanitlarinda asetilasyonun
H3K27ac) merkezi rolii

Pratx ve avk., 2023, Xu ve ark., 2022, He ve avk., 2024, Ming ve ark., 2023, Wanyg ve
ark., 2024

3.5.7 Yorum ve Egilimler

1. Bellek odakli isaretler: H3K4me3 birikimi ve histon retansiyonu,
1s1 belleginde tekrar tekrar 6ne ¢ikiyor; ara yiiz olarak HSP/HSFA2
ckseni sik aniliyor (Zheng ve ark., 2024).

2. Asetilasyonun gok-stres rolii: HAT/HDAC dengesinin hem abiyotik
(11, tuz, kurakhk) hem biyotik yamitlarda ayirt edici oldugu;
tarmakolojik ve genetik manipiilasyonlarin tarimsal 1slaha ¢evirilebilir
oldugu goriilityor (Wang ve ark., 2024).
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3. Kombinatoryal kontrol: Gelisimde (6zg. endosperm) baskilayici-
aktive edici isaret kombinasyonlar:, tek isaretten c¢ok isaret
kombinasyonlarinin dogrudan iiriin kalitesini (nigasta) etkiledigini
gosteriyor (He ve ark., 2024).

4. Metodoloji sigramasi: CUT&Tag/CUT&RUN gibi diigitk girdi
teknikler, bitkide doku-6zel ve zaman ¢Oziiniir profillerin 6niinii
agryor; tek-hiicre/tip uygulamalar kapida (Fu ve ark., 2024).

3.6 Uygulama Perspektifleri ve Araglar

3.6.1 Deneysel Profilleme Yontemleri (Histon isaretleri / TF
baglanmasi)

Klasik ChIP-seq ve iyilestirmeleri. ChIP-seq, histon modifikasyonlar:
ve TF baglanmasim1 genom-genis profillemek igin standarttir; fakat
bitki dokularinda ¢ok girdi gereksinimi ve yag/zengin endosperm gibi
dokularda teknik zorluklar baslica sinirlardir. 2024°’te tanimlanan UP-ChIP
(ultrasensitive plant ChIP-seq) Tn5-temelli kiitiiphane hazirlama ile diigiik
girdide maliyet ve giiriiltiiyli azaltarak pratik bir alternatif sunuyor (Zhu ve
ark. 2024).

Yiiksek verimli ChIP platformlar1. 2024’te sunulan PHILO ChIP-seq,
TF baglanmas: ve kromatin dinamigini yiiksek Olgekli bi¢imde yakalamaya
yonelik bir akis sunuyor (Choudhary ve ark. 2024).

CUT&Tag/CUT&RUN. Bitkiler igin diigiik girdi, yiiksek ¢oziiniirliik
avantaji kritik: 2023 genel degerlendirmesi ve 2024 Arabidopsis uygulamast,
bu yontemlerin sahada kolay uygulanabildigini ve maliyet/performans
agisindan ChIP-seq’e giiglii bir alternatif oldugunu gosteriyor. Tek-niikleus/
tek-hiicre tiirevleri (snCUT&Tag) ile hiicre-tipi diizeyinde igaret haritalama
miimkiin (Fu ve ark., 2024).

Tek-hiicre epigenomikleri. 2024-2025te tek-hiicre histon isaretlerinin
goklu es-zamanli profili i¢in yeni yaklagimlar (6rn. TACIT/CoTACIT;
protein A/GTn5 temelli goklu isaret es-profilleme) hizla olgunlasiyor;
bitkilerde hassasiyet/ortiim halen sinirl olsa da egilim net (Xiong ve ark.,
2024).

Yontem segimi—pratik notlar. Doku miktar1 azsa CUT&Tag/
CUT&RUN; dokular yaghysa UP-ChIP; TF odagir ve throughput
gerekiyorsa PHILO; hiicre-tipi Ozgiilligii kritikse snCUT&Tag/TACIT
tiirevleri One ¢ikar.
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3.6.2 Hedefli Epigenom Diizenleme (dCas9 tabanl)

DNA metilasyonu/demetilasyonu.  Bitkilerde CRISPR/dCas9 ile
hedefli DNA (de)metilasyon igin iki ana strateji var: (i) bitki demetilazlar
(DME vb.) veya memeli TET benzerleriyle demetilasyon, (ii) DRM2 veya
bakteriyel MTaz fiizyonlariyla de novo metilasyon. 2023’te Arabidopsis’te
hedefli demetilasyon araglariyla (dCas9-DME tiirevleri) lokus aktivasyonu
gosterildi; 2025te tarla bitkilerine doniik trtin gelistirme perspektifli
derlemeler, SunTag-DME gibi sinyal yiikselticilerle verimin ve kalicihgin
arttirlacagini 6ngoriiyor (Zheng ve He, 2023).

Histon isaret diizenleme. 2025’te dCas9-SunTag ile H3K27me3’iin
hedefli demetilasyonu (PRC2 susturma isaretinin kaldirilmasi) bitki
genlerinin transkripsiyonel yeniden etkinlestirilmesinde kullanildi; ayn1 hatta
asetiltransferaz/demetilaz efektorleriyle (6rn. p300-HAT, LSD1/JmjC)
H3K27act veya H3K4me/H3K27me3| yoniinde diizenleme miimkiin. (Tlk
uygulama raporlart + kapsaml arag seti derlemeleri, 2024-2025) (Fal ve
ark., 2025).

Tasarim/kaliciik.  Bitkilerde kalicilik, meristem/iireme dokularinda
diizenlemenin yapilmasina, RdADM ile ikincil pekistirme olasiliklarina ve
secilen efektoriin (DRM2 vs DME vs p300) kinetigine bagldir. Insan
hiicrelerinde kalicihig gosteren 2023 PNAS ¢aligmasi metodolojik ¢ikarimlar
sunsa da (6rn. hedef-dis1 risklerin izlenmesi), bitkiler i¢in dogrulama sarttir
(Saunderson ve ark., 2023).

3.6.3 Hesaplamali Kaynaklar ve Cok-Omikli Entegrasyon

Veri tabanlart ve araglar. 2024’te QHistone, Arabidopsis'te 27 histon
modifikasyonuna ait 1534 ChIP-seq setini bir araya getirip tahmine dayal
arayliz sunar—kendi verinizle motif/isaret {ist-iiste bindirme ve hipotez
testlerini hizlandirir (Hsieh ve ark., 2024).

Cok-omik boru hatlar1. Histon isaret profilleri; ATAC-seq (erisilebilirlik)
ve RNA-seq (ifade) ile birlestirildiginde diizenleyici aglarin gikarimi giiglenir.
2024 bugday endosperm epigenom atlasi, H3K27me3-H3K4me3-H3K9ac
isaretlerini ATAC/RNA ile esleyerek gelisimsel zamanlamay1 ¢oziimledi—
iiriin (nigasta) kalitesiyle bag kurmanin yolu budur.

Kalite/analiz rehberleri. Veri toplama-analiz-argiv igin iyi uygulamalar
(QC, replikasyon, metadata) ve tek-hiicre igin deneysel/istatistiksel Oneriler
2024 kilavuzlarinda 6zetlenmistir (Grones ve ark., 2024).
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3.6.4 Uygulama Vaka Fikirleri (Bitki Islah1 & Fonksiyon
Coziimleme)

¢ Stres toleransi igin lokus-6zgii asetilasyon: dCas9-p300 ile 1s1/kuraklik
yanit genlerinde promotor H3K27ac artirnmi — hizli aktivasyon ve
potansiyel stres bellegi giiclendirme (deneysel dogrulama: CUT&Tag
+ RNA-seq). (Arag seti derlemeleri 1g181nda 6ngorii.) (Zhang ve ark.,
2025)

* Transpozon komgulugu susturma: dCas9-DRM2 ile TE kenarlarinda
CHH metilasyonunun artirm:  — komsu genlerin  ektopik
aktivasyonunu baskilama; kalicilik testi igin mevsim/nesil gegisi izleme
(Wang ve Bart, 2025).

*  Geligim/kalite diizenlemesi: dCas9-SunTag-demetilaz ile
H3K27me3’nin  hedefli kaldirilmasi —  endosperm/olgunlasma
genlerinde zaman-6zgi aktivasyon; fenotip: nigasta/kalite bilesenleri
(Fal ve ark., 2025).

Tablo 3’te histon modifikasyonlarinin belirlenmesinde kullanilan teknikler
belirtilmig olup bu tekniklerin hangi amagla kullanildig: belirtilmistir.

Tablo 3. Tekniklerin histon modifikasyonlarmda kullanum: “Hangi arag, hangi amag
icin?”

ChIP-seq/UP- f}*ﬁ“ﬁl ;’ﬁfktc Olgun ckosistem, motif ~|Girdi/maliyet; yagl
ChIP St ve ag analizi zenginligi  |dokularda zor

profilleme
CUT&Tag/ Diistik girdi, hizli [Az materyal, yiiksek ﬁ?ttlllk -Olrai(alh(;f)sliular da
CUT&RUN [isaret haritalama |gOziintirliik 1 DAz

gecirgenlik

snCUT&Tag/ [Hiicre-tipi/goklu |Hiicre-tipi harita, es- Diisiik kapsama; bitkide
TACIT isaret profilleme optimizasyon gerek
dCas9-DME/ iﬁ;izgias on Lokus 6zgiil, potansiyel |Off-target ve mozaiklik
TET-benzeri . Y kalicilik riski

(aktivasyon)

Hedefli
gg:zg-DRMZ/ metilasyon TE/komgu gen kontrolii |Kalicilik baglama bagh

(susturma)
dCas9-SunTag- H3K27me3| Sinyal yiikseltme ile Vektor boyutu; doku-
KDM/HAT  |veya H3K27act |gliglii etki Ozgiillik
QHistone/ag  |Hipotez iiretimi,

1500+ ChIP seti, tahmin(Tiir sinurh (simdilik)

araclar: veri entegrasyonu

Zhw ve arvk., 2024, Fu ve avk., 2023, Ouyanyg ve avk., 2022, Zhenyg ve He, 2023, Wanyg ve
Bavt, 2025, Fal ve ark., 2025, Hsieh ve ark., 2024
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Tablo 4te Histon modifikasyonlariin uygulamalar olarak hangi
ormanizlarda hangi amagla kullanildig1 belirtilmistir.

Tablo 4. Bitkilevde Histon Modifikasyonlarmn Uygulamalar:

Avabidopsis  |H3K27me3  |FLC ChiP-seq, - (Ciceklenme
thaliana (susturucu isaret) |(¢igeklenme) vernahzasyon e
denemeleri  |epigenetik kontrolii
Is1 bellegi Lst stresind
\Arabidopsis H3K4me3 genleri Is1 On-uyarimi 651.5;';;{11( ;a fiza
thaliana retansiyonu (HSEA2, + ChIP-seq ofl)lllgumul %
HSP) $
Bugday .
e H3K4me3 1 Is1 stresi yanit ChIP-seq Is1 toleransinin
] genleri artirilmast
aestivum)
Bugday F13K27me3/ ChIP-seq + [Nisasta biyosentez
2. H3K4me3/ Endosperm .
(Triticum S ATAC-seq + [aglarinin zamansal
. H3K9ac gelisimi .
estivum) . RNA-seq kontrolii
kombinasyonu
HDAC
Piring (Oryza Tuz stresi inhibitorleri  [Tuz toleransinin
sativa) H3K9ac 1 yanit genleri |+ ChIP- artig1
qPCR
Piring (Oryza  |Global asetilasyon Patojen HDAC . Piring p atlama
lntive savunma inhibitorleri  |hastaligina karst
) 1 genleri (SAHA, TSA)|direng
DA Olgun.l agma ChIP-seq + [Meyve kalitesinin
(Solanum H2Bubl 1 genleri (etilen, . . ..
. . RNA-seq cpigenetik kontrolii
lycopersicum) karotenoid)
Domates Savunma ChIP-qPCR Funeal patoienler
(Solanum H3K%ac 1 Vi + patojen Lngat patojeniere
b . genleri . hizl yanit
lycopersicum) inokulasyonu

Yang ve ark., 2023, Pratx ve ark., 2023, Wang ve ark., 2024, He ve ark., 2024, Zhanyg
ve ark., 2023, Xu ve ark., 2022, Ming ve ark., 2023, Li ve ark., 2024

4, RNA TABANLI DUZENLEMELER

RNA tabanl diizenlemeler, bitkilerde epigenetik kontroliin {igiincii ana
katmanint olusturur. Kiigiik RNAlar (sSRNAar) araciligiyla gergeklesen bu
mekanizmalar, DNA metilasyonu ve histon modifikasyonlariyla etkilegim
halinde gen ifadesinin sessizlestirilmesini saglar (Ali ve Tang, 2025).
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4.1 Genel Tanim ve Mekanizmalar
Bitkilerde RNA tabanl diizenlemeler ii¢ ana sinifta toplanabilir:

* MikroRNAlar (miRNAar): Genellikle 21-24 nt uzunlugunda olup
hedef mRNAlarin translasyonunu baskilar veya pargalanmasina yol
agar.

* Kiigiik girisimci RNAlar (siRNAlar): Cift zincirli RNA’dan tiiretilir,
mRNAnin hedefe 6zgii pargalanmasini tetikler.

* Uzun non-kodlayan RNAlar (IncRNAlar): Kromatin yeniden
sekillenmesi ve transkripsiyonel kontrol dahil pek ¢ok siirecte
diizenleyici rol oynar.

En iyi bilinen yolaklardan biri RNA-directed DNA methylation
(RADM)’dir. Burada 24-nt uzunlugundaki siRNAlar, Pol IV, Pol V, DRM?2
ve AGO4 proteinlerinin katilimiyla hedef DNA bolgelerine yonlendirilir ve de
novo metilasyon baslatilir. Bu yol, 6zellikle transpozonlarin susturulmasinda
ve genom stabilitesinin korunmasinda kritiktir (Xie ve ark., 2024).

4.2 miRNAlar: Biyogenez, Islev ve Bitkisel Ornekler

Biyogenez ve islev. Bitkilerde miRNAlar DCLI igleminden sonra AGO1
kompleksine yiiklenir ve hedet mRNAYy1 pargalar ya da translasyonu baskilar.
Stres yaniti, gelisim ve meyve olgunlagmasi gibi siireglerde “ince ayar”
saglayan ana post-transkripsiyonel baskilayicilardir. Son dénem derlemeler,
miRNAlarin biyotik/abiyotik streste hormon sinyallemesi (ABA, SA, JA) ve

ROS dengelemesi tizerinden merkezi roliinii vurgular (Luo ve ark., 2024).

Meyve olgunlagmasi (domates). 2025’te domateste miR9474-5p agir1
ifadesinin olgunlagmayi baskiladig; ¢ok sayida olgunlagma genini agagi regiile
ettigi raporlandi—meyve kalitesi aglarina miRNA girigini giiclii bicimde
gosteriyor. 2017-2023 verilerini toplayan giincel derlemeler de (domates)
miRNA aglarinin olgunlagma ve metabolit akigina etkisini 6zetliyor (Zhao
ve ark., 2025).

Kurakliga yanit (bugday). 2025°te birden ¢ok bugday genotipinde yapilan
caligmalarda, tolerans dereceleriyle korele kuraklik-duyarli miRNA panelleri
tanimlandi; yeni miRNAlar gPCR ile dogrulandi ve 1slah igin aday gosterildi.
2024 sistematik derlemeleri, kuraklikta miRNA manipiilasyonunun ¢oklu-
stres dayanimma gevrilebilecegini vurguluyor (Sharma ve ark., 2025).
Putresin uygulamasinin, kurakhk altinda DNA metilasyonu dengesini
korudugu ve antioksidan enzim aktivitelerini artirdigt da rapor edilmigtir
(Demirel ve ark., 2025).
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Smur-Otesi  (cross-kingdom) etkiler? 2024te ¢ikan kapsamli  bir
degerlendirme, bitki miRNAarinin sinir-6tesi aktarimina iligkin kanitlar: ve
olas1 uygulamalar1 6zetliyor; tarimsal biyokontrol ve beslenme yoluyla sinyal
aktarimi spekiilatif ama ilgi ¢ekici bir hat (Shi vt ark., 2024).

4.3 siRNAlar ve RADM (RNA-yonlendirmeli DNA Metilasyonu)

Cekirdek yolak. RdDM, Pol IV-RDR2 kompleksinin 24-nt siRNA
tretimi ve Pol V’in iskelet IncRNA’1 iizerinden AGO4-DRM?2’yi hedef
lokuslara yonlendirmesiyle de novo metilasyon kurar. 2023’te Pol V’in yapi-
islev caligmalari, iskelet IncRNA sentezinin ayrintilarini ve kromatine efektor
gekilmesini molekiiler diizeyde netlestirdi; 2024 giincellemeleri, Pol IV/V
mekanizmalarini bitki RADM baglaminda yeniden gergeveliyor (Xie ve ark.,
2023).

Stres bellegi ve kromatin. 2024 tarihli degerlendirmeler, sSRNAlarin
(ozellikle 24-nt siRNA) stres belleginin  kurulmasi/stirdiiriilmesinde
roliinii; RADM’nin transpozon baskilamas1 yaninda stresle indiiklenen gen
regiilasyonuna katkisini tartigiyor. (Deneysel kanitlar tiir ve lokusa bagimli;
RdDM etkisi ¢ogunlukla genom stabilitesi tizerinden tutarl.) (Xu ve ark.,
2024; Kurgan ve ark., 2024). Bu baglamda poliamin uygulamalarinin DNA
metilasyon desenlerini yeniden ayarlayabildigi ve rejenerasyon kapasitesi
ile iligkili epigenetik belirtegleri 6ngérmek iizere makine 6grenmesiyle
modellenebildigi gosterilmistir (Eren ve ark., 2023).

4.4 Uzun non-kodlayan RNA’lar (IncRNAlar)

Roller. IncRNAlar kromatin diizenleme, transkripsiyonel “decoy/
guide/scaffold”, mRINA stabilitesi ve protein etkilesimleri gibi gok katmanlh
roller iistlenir. 2024-2025 derlemeleri, abiyotik strese dayanikli bitkilerin
gelistirilmesinde IncRNA aglarinin yetersiz tanimlanmig ama umut verici
hedefler sundugunu; metot/ekoloji zorluklarini da (doku-zaman, diigiik

ifade, anotasyon) vurgular (Gill ve ark., 2024).

Tohum/olgunlagma. Tohum gelisgiminde IncRNA diizeninin ¢ok katmanl
kontroliinii ve igaret-okuyucu komplekslerle baglantilarini  sistematik
olarak belirlenmistir. Domateste IncRNA1471’in CRISPR ile devre dig1
brrakilmasinin  olgunlagmay1 erken baglattigi gosterilerek, IncRNAlarin
dogrudan agronomik fenotiplere baglanabilecegi gosterilmistir (Motor ve
ark., 2025).
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4.5 Etkilesimler: miRNA-siRNA-IncRNA < DNA Metilasyonu/
Histonlar

* miRNA-histon/erisilebilirlik ekseni: Stres altinda miRNA degigimleri,

hedet TF aglarimi etkiler; bu aglar da asetilasyon/metilasyon
enzimlerini (HAT/HDAC, HMT/HDM) yonlendirerek kromatin
durumunu degistirir. (Orn. 2024 derlemeleri, asetilasyonun sicaklik/
tuz/kuraklikta merkezi roliine isaret ediyor.) (Xu ve ark., 2024)

siIRNA-RADM-TE sessizligi: siRNAlar TE ¢evresinde CHH
metilasyonunu siirdiirtip ektopik transkripsiyonu baskilar; bu, stres
kosullarinda genom stabilitesinin ana giivencesidir. Pol V IncRNA’s1,

AGO#4%in hedefe baglanmasinda iskele gorevi gormektedir (Xie ve
ark., 2023).

IncRNA-PRC2/Polycomb  kopriisii: IncRNAlar H3K27me3 gibi
baskilayici igaretlerle iliskili kompleksleri hedeflere ¢ekebilir; tohum ve
meyve gelisiminde buna dair 6rnekler artiyor (Motor ve ark., 2025).
Bununla birlikte, steroid yapili digsal bilesiklerin de bitkisel DNA
metilasyon profillerini degistirdigi ve retrotranspozon varyasyonlartyla
iligki kurdugu ¢aligmalarla ortaya konmustur (Demirel ve ark., 2023).
Tablo 5°te RNA tabanli diizenlemeler ayrintili bir gekilde belirtilmistir.

Tablo 5. Bitkilerde RNA Tabanl Diizenlemeler - Uygulama Tablosu

Domat.es (S. miR9474-5p Astr ifade / Olggpla§r}1ay1 vbaskl!_adl; genis gen
lycopersicum) transgenik alt kiimesi agag regiile
Bugday (7. [Kuraklik-duyarli {RNA-seq + Tolerans siniflartyla korele yeni
aestivum) miRNA paneli |qPCR miRNAlar; 1slaha aday
Cesitli miRNA Genetik/ Coklu-stres dayanimina
(derleme) manipiilasyonu [farmakolojik gevirilebilirlik vurgulands

N RJADM (24-nt R Pol IV/V, AGO4, DRM2
Arabidopsis siRNA) Genetik/biokimya ckseninde de novo metilasyon
Tohgm. . Cok-omik IncRNAlarin katmanli kontrolii;
gelisimi IncRNA aglart derleme adaylar belirginlesiyor
Domates IncRNA1471 CRISPR IncRNA1471 kaybt — olgunlagma

mutasyon erken baslatild:

Zhao ve ark., 2025, Sharma ve arvk., 2025, Li ve ark., 2024, Xie ve ark., 2023, Motor ve
ark., 2025, Zhang ve ark., 2025
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4.6 Yontem ve Tasarim Notlar: (Kisa)

* Dogrulama zinciri: sSRNA-seq — hedef tahmini (psRNATarget,

psRobot) — 5° RLM-RACE/Degradome — RI-qPCR — (gerekirse)
reporter dogrulamasi. (Derleme konsensiisii, 2024-2025.) (Li ve
ark., 2024)

RdDM okumasi: 24-nt sSRNA profili + WGBS/BS-seq (CHH artist)
+ Pol V iggali (ChIP/CUT&Tag) + AGO4 baglanmasi. (Pol V/
AGO4 giincel mekanistik kaynaklar1) (Xie ve ark., 2023).

IncRNA fonksiyonu: KO/KO-rescue, RNA ¢ekim (ChIRP/CHART)
ile baglandigi DNA/proteinlerin  gosterimi; tek-hiicre zaman/yer
spesifikligi kritik. (2024-2025 derlemeleri) (Koscielniak ve ark.,
2025)

4.7 Kisa Degerlendirme

¢ miRNAlar agronomik 6zelliklere (stres, olgunlagma, kalite) dogrudan

baglaniyor; 2025’te domateste spesifik miRNA fonksiyonlari fenotiple
iligkilendiriliyor (Zhao ve ark., 2025).

RdDM/sRNA ekseni, genom stabilitesinin yaninda gevresel epigenetik
bellek tartigmalarinda merkezde; Pol V yapisal i¢goriileri hedefleme
stratejilerini keskinlegtiriyor (Xie ve ark., 2023).

IncRNAlar hizla yiikselen bir hat; tohum ve meyve gelisimindeki
giincel bulgular, 1slah hedefleri i¢in somut kaldira¢ sunuyor (Motor
ve ark., 2025).

5. SONUC VE GENEL DEGERLENDIRME

Epigenetik mekanizmalar — DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari

ve RNA tabanl diizenlemeler — bitkilerde gen ifadesinin esnek, ¢evreye

uyumlu ve ayni zamanda kalict kontroliinii saglayan ii¢ temel siitundur.
Bu katmanlar arasindaki kargilikli etkilesimler (6rnegin, RADM’nin DNA
metilasyonu ile H3K9me2’yi pekistirmesi veya IncRNAlarin PRC2’yi
hedeflere g¢ekmesi), epigenetigi statik bir mekanizma olmaktan ¢ikarip

dinamik bir diizenleyici ag haline getirmektedir.

5.1 Bilimsel Katkilar

* Molekiiler anlayig: Son yillarda yapilan yapisal (Pol V), islevsel

(H3K4me3 retansiyonu) ve fonksiyonel (IncRNAI1471) caligmalar,
epigenetik isaretlerin nasil yazildigi, okundugu ve siirdiiriildiigtine
dair daha keskin bir tablo sunmugtur.
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Stres yanit1 ve bellek: Epigenetik isaretler, ozellikle kuraklik, tuz, 1s1
ve patojen streslerine kars1 toleransin hem kisa vadeli adaptasyonunda
hem de uzun vadeli belleginde kritik rol oynamaktadir. Kimyasal
mutajenlerden EMS maruziyetinin de bugdayda DNA metilasyonu
desenlerini degistirdigi ve iPBS retrotranspozon polimorfizmlerinde
belirgin varyasyonlara yol a¢tig1 rapor edilmistir (Tiirkoglu ve ark.,
2023a). Ayrica, sodyum azid uygulamalarinin CRED-iPBS/iPBS
yaklagimlariyla DNA metilasyonu ve retrotranspozon polimorfizmleri
tizerindeki etkileri ayrintili bigimde rapor edilmigtir (Tiirkoglu ve ark.,

2023b).

Geligim ve kalite: Cigeklenme zamani, tohum ve meyve
olgunlagmasi, endosperm nigasta biyosentezi gibi siiregler epigenetik
modifikasyonlarla yonlendirilmekte ve bu sayede {irtin kalitesi
dogrudan etkilenmektedir.

5.2 Tarimsal Uygulamalar

Islah igin epigenetik markirlar: H3K4me3 veya CHH metilasyonu
gibi belirli igaretler, stres toleransi ya da verim artig1 igin epigenetik

QTL (epiQTL) olarak kullanilabilir.

Gurbuz ve ark. (2025), farkli mal¢ materyallerinin ve kalinlhklarinin
patlican yetistiriciliginde yabanci ot kontrolii ve verim iizerine
etkilerini incelemis ve 15 cm ¢im kirpintisinin en yiiksek verimi (%75
artiy) sagladigini bildirmistir. Bu sonug, epigenetik stres toleransi
yaklagimlarinin gevresel yonetim stratejileriyle (6r. malglama) birlikte
uygulanmasinin, siirdiirtilebilir verim artigina katki saglayabilecegini
gostermektedir (Gurbuz ve ark., 2025; Alptekin ve Giirbiiz, 2022).

Epigenetik  diizenleme  teknolojileri:  CRISPR/dCas9  tabanh
metilasyon/demetilasyon ve histon modifikasyonu araglari, hedefli
gen ifadesi kontrolii igin gelecek vadedilmektedir.

Kimyasal epigenetikgiler: HDAC inhibitorleri gibi kiiglik molekiiller,
kisa vadede stres toleransimi artirmada potansiyel uygulamalara
sahiptir.

5.3 Arastirma Bosluklar:

Kalicihik: Epigenetik degisikliklerin nesiller arast aktarimi halen
yeterince belgelenmemistir.

Ozgiilliik: dCas9 tabanh diizenlemelerde hedef dis1 etkiler ve giivenlik
testleri kritik bir sinirliliktir.
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* IncRNA fonksiyonlar:: Cogu aday halen yalnizca biyoinformatik
diizeyde tanimlanmistir; islevsel validasyon c¢aligmalar1 gereklidir.

5.4 Gelecek Perspektifi

Epigenetik aragtirmalarin = gelecegi, ¢ok-omik entegrasyon (DNA
metilasyonu + histon igaretleri + kromatin erisilebilirligi + ifade) ile
diizenleyici aglarin ¢oziilmesine dayanacaktir. Bunun yaninda, tek-hiicre
epigenomikleri, farkli hiicre tiplerinde epigenetik isaretlerin dagilimini
ortaya ¢ikararak hassas diizenlemeleri daha iyi anlamamiz1 saglayacaktir.

Sonug olarak, epigenetik mekanizmalarin bitki biyolojisinde yalnizca
temel aragtirmalarda degil, ayn1 zamanda iklim degisikligine uyumlu tarim
sistemlerinin gelistirilmesinde de merkezi bir rol oynayacag agiktir.
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Ozet

Epigenetik, bitkilerin adaptasyonu, gelisimi ve dayamikhiliginin temel
itici giici olarak ortaya ¢ikmustir. Bu boliimde, DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve RNA aracili yolaklar dahil olmak {izere epigenetik
diizenlemenin  temel mekanizmalar1 ve bunlarin  tohum  geligimi,
ciceklenme, meyve olgunlagmasi ve ikincil metabolit biyosentezindeki
rolleri incelenmektedir. Bu siireglerin, bitkilerin abiyotik ve biyotik streslere
verdigi tepkilere nasil katkida bulundugunu ve hem anlik hem de nesiller
aras1 stres hafizalar1 olugturdugunu vurgulamaktayiz. Temel biyolojinin
otesinde, bu boliim epigenetigin tarimsal uygulamalarina vurgu yapmaktadir.
Epigenetik cesitlilik, mahsuliin evcillestirilmesine katkida bulunur, epiQTL
haritalama yeni marker destekli 1slah stratejilerini miimkiin kilar ve ortaya
¢tkan epigenom diizenleme teknolojileri (6rnegin, CRISPR/dCas9 tabanh
araglar) gen ifadesinin hedefe yonelik, geri doniisiimlii manipiilasyonunu
saglar. Ayrica, tarim ekosistemlerinde epigenetik manzarayr sekillendiren
stres hazirligi ve bitki-mikrop etkilesimleri gibi dig miidahaleleri de
tartigtyoruz. Ileriye bakildiginda, yiiksek verimli dizileme ve makine 6grenimi
yaklasgimlariyla desteklenen epigenomiklerin islah siireglerine entegrasyonu,
iklim dostu mahsullerin gelistirilmesini hizlandiracak gibi goriiniiyor. Ayn
zamanda, epigenetik igaretlerin baglama baglilig: ve istikrar ile epigenom
diizenlemeyle ilgili etik ve ekolojik endiseler gibi 6nemli zorluklar da devam
etmektedir. Genel olarak, epigenetik, bitki biyolojisi ve tarimi birbirine
baglayan giiclii bir gerceve sunarak, kiiresel iklim degisikligi kargisinda uyum
stireglerine iligkin daha derin bir anlayig ve siirdiiriilebilir gida tiretimi igin
pratik stratejiler saglar.
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1. Girig

Epigenetik, altta yatan DNA dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin
meydana gelen, gen ifadesindeki kalitsal degigiklikleri ifade eder. DNA
metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik RNA aracili yolaklar dahil
olmak {izere bu modifikasyonlar, kromatin yapisini ve transkripsiyon
aktivitesini diizenleyerek bitki geligimini ve g¢evresel sinyallere verilen
yanitlar1 sekillendirir (Zhang ve ark., 2018). Genetik mutasyonlarin aksine,
epigenetik izler dinamik ve geri doniisiimliidiir, bu da bitkilerin degisken
kosullara hizla uyum saglamasina olanak tanir, ancak bazi durumlarda
nesiller boyunca istikrarli bir gekilde aktarilabilir ve evrimsel ve tarimsal
gidigat1 etkileyebilir (Singh ve ark., 2024). Epigenetik kavrami, Conrad
Waddingtonin genotiplerin gevresel etkiler altinda nasil farkli fenotipler
drettigini agiklamak igin “epigenetik manzara” fikrini ilk kez ortaya attig
20. yiizyilin ortalarindan bu yana 6nemli Olgiide gelismigtir (Waddington,
1942). Modern molekiiler biyoloji, genotip ve fenotipi birbirine baglayan gen
diizenlemesinin altinda yatan biyokimyasal mekanizmalar1 ortaya ¢ikararak
bu ¢ergeveyi genigletmigtir. Bitkilerde, bu kesifler o6zellikle doniigtiiriici
olmustur, ¢iinkii sabit organizmalar hayatta kalmak i¢in fenotipik plastisiteye
biiyiik ol¢lide bagimlidur.

Tarimda epigenetik iki yonlii bir 6neme sahiptir:

a) Dogal varyasyonu ve adaptasyonu agiklar, genetik olarak benzer
bitkilerin farkli ortamlarda neden farkl 6zellikler sergileyebilecegini vurgular.

b) Epigenetik belirteglerin (epi-belirtegler) tanimlanmasi, epigenetik
kantitatif 6zellik lokuslarinin (epiQTLler) haritalanmas1 ve CRISPR/dCas9
tabanli sistemler gibi epigenom diizenleme teknolojilerinin kullanimi dahil
olmak tizere, mahsuliin iyilestirilmesi igin pratik araglar saglar (Springer ve
Schmitz, 2017).

Epigenetik siiregler ayrica, verim ve gida kalitesiyle dogrudan baglantili
olan ¢igeklenme zamani, meyve olgunlagmasi, tohum ¢imlenmesi ve stres
toleransi gibi temel 6zelliklerin temelini olugturur (Kuang ve ark., 2017).
Epigenomiklerin bitki 1slah1 ve biyoteknolojiye entegrasyonu, bu nedenle
iklim direngli ve siirdiiriilebilir tarimin gergeklestirilmesi igin bir 6ncii rol
oynamaktadir.
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2. Bitkilerde Temel Epigenetik Mekanizmalar

2.1. DNA Metilasyonu ve Diizenleyici Rolleri

Bitkilerde DNA metilasyonu tipik olarak, CG, CHG ve CHH (H = A,
T veya C) sekans baglamlarinda meydana gelen, sitozinin 5’ pozisyonuna
bir metil grubunun eklenmesini igerir. Metilasyonun biiyiik ol¢iide CG
bolgelerine sinirli oldugu hayvanlarin aksine, bitkiler benzersiz diizenleyici
gereksinimlerini yansitan kapsamli bir CG dis1 metilasyon sergilerler (Zhang
ve ark., 2018).

Bu modifikasyon agagidaki konularda 6nemli bir rol oynar:

* Transpozon elemanlarinin (TE) susturulmasi: TE mobilizasyonunu
onleyerek genom biitiinliigiini korur (Kurgan ve ark., 2024).

* Gen ifadesinin diizenlenmesi: Promotor metilasyonu genellikle
transkripsiyonu  baskilar, oysa gen govdesi metilasyonu (GBM)
ifadesini stabilize edebilir.

* Strese adaptasyon: Kuraklik, tuzluluk ve patojen saldirisi, stres hatizasi
olarak kalabilen metilomun yeniden programlanmasini tetikleyebilir
(Karan ve ark., 2012; Wang ve ark., 2021).

Replikasyon sirasinda metilasyonun siirdiirtilmesi MET1 (CG baglamu)
ve CMT3 (CHG baglami) tarafindan aracilik edilirken, DRM2 RNA
yonlendirmeli DNA metilasyonu (RdDM) yoluyla de novo metilasyon
olusturur. Demetilasyon, ROS1 ve DME gibi DNA glikozilazlar araciligiyla
gergeklestirilir ve dinamik diizenlemeyi miimkiin kilar (Gallego-Bartolomé,

2020).

2.2. Histon Modifikasyonlar1 ve Kromatin Yeniden Yapilanmasi

DNAnin etrafin1 saran histon proteinleri, asetilasyon, metilasyon,
fosforilasyon, ubikuitinasyon ve SUMOilasyon dahil olmak iizere N-terminal
kuyruklarinda gesitli post-translasyonel modifikasyonlara (PTM) maruz
kalirlar. Bu igaretler, kromatin erigilebilirligini ve transkripsiyon aktivitesini
belirleyen bir “histon kodu” olugturur (Kouzarides, 2007).

Bitkilerdeki temel histon igaretleri sunlardir:
* H3K4me3: Promotorlerdeki aktit transkripsiyonla iligkilidir.

* H3K27me3: Polycomb Repressive Complex 2 (PRC2) tarafindan
depolanir ve stabil gen susturma ile baglantilidir.
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e H3K9ac ve H3K27ac: Kromatin gevsemesini ve transkripsiyon
aktivasyonunu destekler.

e H3K9me2: Heterochromatini giiglendirir ve genellikle DNA
metilasyonu ile birlesir.

Ornegin, Arabidopsis thaliana’da, FLOWERING LOCUS C (FLC) ‘de
H3K27me3 birikimi, ¢i¢eklenme zamanini mevsimsel isaretlerle uyumlu
hale getirerek vernalizasyonu aracilik eder (Bisht ve ark., 2023). Piring
ve bugdayda, dinamik histon asetilasyon modelleri tuzluluk ve 1s1 stresine
toleransla iliskilendirilmistir (He ve ark., 2024; Xu ve ark., 2022).

SWI/SNF  kompleksleri gibi kromatin yeniden yapilandiricilari,
niikleozom konumunu daha da modiile ederek transkripsiyon faktorleri
i¢in erigilebilir veya baskilayici ortamlar yaratir. Histon modifikasyonlar1 ve
yeniden yapilandirma kompleksleri birlikte, bitkilerin gelisim programlarini
ve gevresel uyaranlari entegre etmelerini saglar.

2.3. RNAYlar ve RNA Yonlendirmeli DNA Metilasyonu (RdADM)

Bitkiler, gen ekspresyonunun ve genom stabilitesinin giiglii diizenleyicileri
olarak kii¢iik RNAlar (sSRNAlar), ozellikle mikroRNAlar (miRNAlar) ve
kii¢tik miidahaleci RNAlar (siRNAlar) kullanir.

* miRNAlar (~21 nt) genellikle hedef mRNAlar1 boliinme veya
translasyonel baskilama yoluyla diizenler. Bunlar gelisimsel yolaklar
(yaprak polaritesi, gigeklenme, kok geligimi) ve stres tepkileri igin
gereklidir. Ornegin, miR398 bakir homeostazim ve oksidatif stres
toleransint modiile eder (Sunkar ve ark., 2012).

* siRNAlar (~24 nt), RdADM yolunun merkezinde yer alir ve burada de
novo DNA metilasyonunu TE’lere ve tekrarlayan dizilere yonlendirir.
RdDM, Pol IV ve Pol V; RNA bagimli RNA polimeraz (RDR2),
Dicer benzeri proteinler (DCLler) ve ARGONAUTE proteinleri
(AGO4/06) igerir (Matzke ve Mosher, 2014).

RdDM, bitkilere adaptif bir genom savunma sistemi saglar, istilact DNA
elemanlarini susturur ve stres altinda gen ifadesini diizenler. Bu yol, siRNA
kilavuzlu metilasyon modellerinin nesiller boyunca devam edebilmesi
nedeniyle epigenetik kalitima da katkida bulunur.

2.4. Epigenetik Kalitim ve Kararlilik

Bitki epigenetiginin enilgigekici yonlerinden biri, epigenetikizlerin kalitsal
dogasidir. Epigenetik yeniden programlamanin genellikle gametogenez
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sirasinda sifirlandigr hayvanlarin aksine, bitkilerdeki birgok epigenetik iz
mayoz boliinme boyunca korunur ve nesiller arast kalitimi miimkiin kilar.

* Kararli kaliim: Misirdaki parametasyon (bl lokusu), siRNA aracili
transgenerasyonel gen susturmayi gosterir (Arteaga-Vazquez ve

Chandler, 2010).

* Sifirlama olaylari: FLC’de vernalizasyonun indiikledigi H3K27me3,
vejetatif biiyiime sirasinda  kararlhidir, ancak iireme plastisitesini
saglamak igin gametlerde sifirlanir (Bisht ve ark., 2023).

e Stres kaynakli epimutasyonlar: Bazi kuraklik ve patojen kaynakli
metilasyon degisiklikleri, stresin epigenetik hafizasini  sunarak,
nesillerde kalici olabilir (Van Winkle ve ark., 2025).

Kararhilik ve tersinirlik arasindaki denge, epigenetik kalitimin hem
uyarlanabilirlik hem de evrimsel esneklik saglamasini garanti eder. Tarim igin
bu, mahsuliin iyilestirilmesi igin faydal epigenetik durumlarin segilmesi veya
indiiklenmesi igin firsatlar sunar.

3. Bitki Gelisimi ve Fizyolojisinde Epigenetik

Bitki gelisimi, farkli dokular ve gelisim agamalar1 boyunca gen ifadesinin
hassas bir gekilde diizenlenmesini gerektiren, yiiksek diizeyde koordine
edilmig bir siirectir. Hareketli organizmalardan farkli olarak, bitkiler
gevresel dalgalanmalardan kaginamazlar; bu nedenle, gelisim programlarini
gevresel sinyallerle entegre etmek igin epigenetik mekanizmalara biiyiik
oOlgiide bagimlidirlar. DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kromatin
yeniden modellenmesi ve kodlamayan RNAlar dahil olmak tizere epigenetik
modifikasyonlar, transkripsiyon aktivitesini hassas bir sekilde ayarlayan
molekiiler anahtarlar gorevi goriir ve gelisimde hem istikrar1 hem de esnekligi
saglar (Zhang ve ark., 2018).

Bu mekanizmalar pasif degildir; tohum olusumu, ¢imlenme, ¢igeklenme,
meyve olgunlagmasi ve ikincil metabolitlerin iiretimi gibi geligimsel gegisleri
aktif olarak sekillendirirler (Tablo 1). Onemli olarak, bu epigenetik isaretlerin
gogu ¢evresel girdilere duyarhdir, bu da bitki fizyolojisinin genom ve dig
gevre arasindaki diyalogdan siirekli olarak etkilendigi anlamina gelir. Bu
tiir diizenlemeler verim istikrarini, mahsul kalitesini ve strese dayaniklilig
destekler ve epigenetigi tarimsal iyilestirmenin merkezine yerlestirir (Kuang
ve ark., 2017; Ding ve ark., 2022).
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Tablo 1. Bitki Gelisimi ve fizyolojisinde epigenetik diizenleme

.. . Epigenetik s A s
Gelisimsel Siireg Mekanizma Bitki Ornegi Sonug
DNA kEbeve?rn gen
Tohum geligimi demetilasyonu Arabidopsis thaliana chspresyonunn
: . dengelenmesi,
(DME) ve izlenim . e
verimli tohumlar
CHH Dormansizlik
Tohum ¢imlenmesi demetilasyonu,  Arabidopsis thaliana kirilmasi, GA-ABA
histon asetilasyonu diizenlemesi
Tohum
Tohum seti sirasinda DNA meplasyonu N dormgnsmhgmm
eres yeniden Piring, arpa ve ¢imlenme
s programlanmasi verimliliginin
degisimi
Cigeklenme FLCdeki Soguk etkisiyle
e H3K27me3 Arabidopsis thaliana cigeklenme
(vernalizasyon) . e
birikimi yeterliligi
Tahillarda Vl,lNl/. . Vcn.la!lzgsyonv
. VRN2de histon Bugday, arpa gereksinimi, verim
cigeklenme .
modifikasyonlar1 adaptasyonu
. Kuraklik/
Stresle indiiklenen ng@ldenrl}c . . . sicaklik altinda
- genlerinde histon  Arabidopsis thaliana
¢igeklenme . hizlandirilmig
asetilasyonu .
cigeklenme
DNA
demetilasyonu Olgunlagma
Meyve olgunlagmasi (RIN, NOR, Domates, tizim ilerlemest, kalite
CNR), H3K27me3 ozellikleri
kaldirilmasi
Flavonoidler,
Sekonder Histon asetilasyonu,  Arabidopsis, C. alkaloidler,
metabolitler DNA metilasyonu roseus fenollerin
diizenlenmesi

Van ve ark., 2023, Tbarra ve avk., 2012, Ding ve avk., 2022, Ding ve ark., 2022, Bisht ve

ark., 2023, Oliver ve ark., 2009, Miryeganeh, 2021, Abdulvaheem ve ark., 2024, Zhony

ve ark., 2013, Lin Ruie ve arvk., 2015, Fortes ve Gallusci, 2017, Isah, 2019; Thicbaut ve
ark., 2019

3.1. Tohum Gelisimi ve Cimlenme

Tohum olugumu, DNA metilasyonu ve histon igaretleri tarafindan
diizenlenen karmagsik ebeveyn kokenli etkiler veya genomik izlemeyi igerir.
Baski, endospermde anne ve baba alellerinin farkli gekilde ifade edilmesini
saglar. DNA glikozilaz DEMETER (DME), belirli lokuslarda metilasyonu
aktif olarak ortadan kaldirarak anne alelinin ifade edilmesini saglarken, DNA
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metiltransferaz MET1 baba alelinin sessiz kalmasini saglar (Van ve ark.,
2023). Bu denge, endosperm gelisimi ve tohum canliligy i¢in ¢ok 6nemlidir.

Cimlenme sirasinda tohumlar dramatik bir epigenetik yeniden
programlamaya ugrar. Arabidopsis iizerinde yapilan g¢aliymalar, CHH
metilasyonunun endospermde azaldigini ve embriyo biiyiimesi igin gerekli
genleri aktive ettigini gostermistir (Ibarra ve ark., 2012). Hormonal
diizenleme de epigenetik olarak ayarlanir: ABAya duyarli genler, histon
deasetilasyonu ile susturulur ve uyku halini bozar, gibberellin (GA)
biyosentetik genler ise histon asetiltransferazlar tarafindan aktive edilir ve
¢imlenmeyi tegvik eder (Ding ve ark., 2022).

Piring ve arpa gibi tahillarda, tohum geligimi sirasinda stres, tohumun
uykusunu ve ¢imlenme verimliligini degistiren kalitsal metilasyon
degisikliklerine neden olabilir, bu da tohum epigenetiginin tarimla ilgili
onemini gostermektedir (Ding ve ark., 2022).

3.2. Cigeklenme Zamani ve Ureme Basarist

Cigeklenme, vejetatif ve {ireme agamalarini birbirine baglayan kritik bir
gecls agamasidir ve epigenetik tarafindan giiglii bir sekilde diizenlenir. En iyi
tanimlanmig 6rnek, Arabidopsis’te goriilen vernalizasyondur: Uzun siireli
soguga maruz kalma, FLCde (FLOWERING LOCUS C) H3K27me3
birikimini tetikler, bu da onu stabil bir gekilde susturur ve ilkbaharda
gigeklenmeye izin verir (Bisht ve ark., 2023). Bu epigenetik “hafiza” mitotik
olarak stabildir, ancak gametogenez sirasinda sifirlanir ve sonraki nesillerde
esneklik saglar.

DNA metilasyonu da fotoperiyodik ¢i¢eklenmeyi diizenler. Piringte,
Hd3a promotoriindeki metilasyon florigen yolunu modiile ederek uzun
ve kisa giin kogullarinda gigeklenmeyi etkiler (Wu ve ark., 2024). Arpa ve
bugdayda, VRN1/VRN2 lokuslarindaki epigenetik varyasyon vernalizasyon
gereksinimlerini belirler ve enlemler arasinda verim adaptasyonunu etkiler
(Oliver ve ark., 2009).

Iliging bir sekilde, stres cigeklenmeyi epigenetik olarak etkileyebilir.
Kuraklik ve 1s1 stresi, ¢igeklenme promotorlerinde histon asetilasyonundaki
degigikliklerin aracilik ettigi ciceklenmeyi siklikla hizlandirir. Bu plastik
tepki, bitkilerin Oliimciil stres meydana gelmeden iiremeyi tamamlamasini
saglar (Miryeganeh, 2021; Abdulraheem ve ark., 2024).
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3.3. Meyve Olgunlagmasi ve Kalite Ozellikleri

Meyve olgunlagmasinin  epigenetik  diizenlenmesi, domates gibi
klimakterik meyvelerde Ozellikle belirgindir. Genom c¢apinda metilasyon
profili, olgunlagma diizenleyicilerinin (RIN, NOR, CNR) kapsamh
demetilasyonunu ortaya ¢ikarmig ve olgunlagma genlerinin transkripsiyonel
aktivasyonunu miimkiin kilmistir (Zhong ve ark., 2013). DNA demetilaz
olan SIDML2’deki mutasyonlar, olgunlagmanin eksik kalmasina ve seker,
pigment ve aroma profillerinde degisikliklere yol agar (Liu Ruie ve ark.,
2015).

Histon modifikasyonlar1 da tamamlayici roller oynar. Ornegin,
olgunlagma ile ilgili lokuslarda H3K27me3%in kaldirilmasi, dogru ilerleme
igin gereklidir, ancak kalict baskilayici igaretler olgunlagmayr geciktirir. Bu
epigenetik siiregler, hasat sonrasi raf omrii, besin degeri ve ticari kaliteyi
dogrudan etkiler (Kuang ve ark., 2017).

Asma ve ¢ilekte, DNA metilasyon dinamikleri, lezzet ve aroma ile
baglantili ikincil metabolit yollarin1 diizenler (Fortes ve Gallusci, 2017).
Bu bilgiler, artik verimin Otesinde kalite Ozelliklerini hedefleyen 1slah
programlarina entegre edilmektedir.

3.4. Ikincil Metabolitlerin Epigenetik Kontrolii

Ikincil metabolitler bitkilerin savunmasi, adaptasyonu ve insan kullanini
i¢in gok 6nemlidir. Biyosentetik yollar1 epigenetik tarafindan siki bir sekilde
diizenlenir:

* Flavonoidler: Arabidopsiste, MYB  transkripsiyon  faktori
lokuslarindaki histon asetilasyonu flavonoid biyosentezini artirarak
UV korumasi ve pigmentasyon saglar.

* Alkaloidler: Catharanthus roseus gibi tibbi bitkilerde, DNA
metilasyonu  terpenoid indol alkaloid biyosentetik  genlerini
diizenleyerek kanser tedavilerinde kullamilan bilegiklerin seviyelerini

etkiler (Isah, 2019; Thiebaut ve ark., 2019).

* Fenolikler ve terpenler: Cevresel stresler genellikle fenolik ve terpen
biyosentez yollarinin epigenetik aktivasyonunu tetikleyerek bitki
bagisikligini artirir.

Ikincil metabolitler mahsul kalitesini (lezzet, renk, besin degeri) ve
stres toleransini etkiledigi igin bu diizenleme tarim agisindan 6nemlidir. Bu
yolaklarin epigenetik modiilasyonu, fonksiyonel gidalarin ve tibbi bitkilerin
tyilestirilmesi igin yeni stratejiler sunar.
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4. Cevresel Streslere Epigenetik Tepkiler

Bitkiler, sabit organizmalar olarak, siirekli degisen ortamlara maruz

kalirlar. Hayvanlarin aksine, elverigsiz kosullardan uzaklagarak go¢ edemezler.

Bunun yerine, stres sinyallerini algilamak, entegre etmek ve bunlara yanit

vermek igin epigenetik mekanizmalara giivenirler. Bu mekanizmalar, hizli ve
geri dontistimlii gen ekspresyonu degisikliklerini ve bazi durumlarda nesiller
boyunca devam eden uzun vadeli adaptif hafizay1 miimkiin kilar (Ashapkin
ve ark., 2020; Miryeganeh, 2025) (Sekil 1).

4.1. Abiotik Stresler Altinda Epigenetik Diizenleme
Kuraklik Stresi:

Piringte kuraklik kogullar1, OsDREB gibi kurakhiga duyarh
promotorlerin hipometilasyonuna neden olur ve bu da stres koruyucu
transkripsiyon faktorlerinin yukari regiilasyonuna yol agar (Wang ve
ark., 2021).

Arpada kuraklik, strese duyarli lokuslarda hem DNA metilasyonunda
hem de H3K4me3 zenginlesmesinde degisikliklere neden olarak
ozmotik ayarlama yollarin1 modiile eder (Janiak ve ark., 2016).

Kuraklik stresiyle degisen DNA metilasyonu desenlerine bir 6rnekte;
bugdayda yapilan bir ¢aligmada putresin uygulamasi ile metilasyon
seviyeleri diizenlenmigtir (Demirel ve ark., 2024)

Tuzluluk Stresi:

Misir, tuz stresi altinda siRNA yeniden programlamasi gosterir,
RdDMyi iyon tagtyici genleri diizenlemek igin yeniden yonlendirir ve
tuz toleransini artirir (Shen ve ark., 2018).

Soya fasulyesinde tuz stresi, H3K27ac zenginlesmesine yol agar ve
savunma ile ilgili transkripsiyon aglarini aktive eder (Cadavid ve ark.,
2019).

Is1 Stresi:

Arabidopsis thaliana, 1s1 soku proteini (HSP) promotorlerinde
H3K4me3 tutunmasi sergiler ve tekrarlayan sicak dalgalari iizerine
daha hizli yeniden aktivasyon saglayan somatik bir “stres hafizas1”
olugturur (Abdulraheem ve ark., 2024).

Bugday, yiiksek sicakliklarda tahil dolumunu diizenleyen histon
asetilasyon degigiklikleri sergiler (He ve ark., 2024).
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Sekil 1. Cevresel Streslere Epigenetik Tepkiler (Wang ve arvk., 2021, Shen ve ark., 2018,
Abdulvaheem ve avk., 2024, Bisht ve ark., 2023, Ding ve ark., 2022, Kong ve ark., 2022,
Boyko ve Kovalchuk, 2011)
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Soguk Stresi:

* Vernalizasyon, bu durumun arketipini temsil eder: Uzun siireli soguk,
FLCde H3K27me3’i indiikler ve uygun kosullar geri donene kadar
gigeklenme baskilayicilarini susturur (Bisht ve ark., 2023).

* Misirda, soguk toleransi, ZmDREB genlerinde DNA metilasyon
degisiklikleriyle baglantilidir ve donma direncini artirir (Shan ve ark.,
2013).

4.2. Biyotik Streslere Epigenetik Tepkiler
Patojen Saldirisi:

* Botrytis cinerea ile enfekte olmug domateste, savunma genleri H3K9ac
zenginlegmesi gosterir ve bagisiklik tepkilerini aktive eder (Ding ve
ark., 2022).

* Arabidopsis’te, bakteriyel enfeksiyon savunma lokuslarinda yaygin
DNA hipometilasyonunu tetikler ve bu da transkripsiyonel yeniden
programlama ile iligkilidir (Dowen ve ark., 2012).

Viriis Enfeksiyonu:

* Bitkiler, RdADMyi viral genomlar1 susturmaya yonlendiren viriis
kaynakli siRNAlar (vsiRNAlar) diiretir. Bu epigenetik antiviral
bagisiklik, tiitiin ve domateste bildirilmistir (Kong ve ark., 2022).

Otgullar:

* Epigenetik modifikasyonlar (DNA metilasyonu, histon asetilasyonu)
bocek otgullugu altinda jasmonik asit (JA) duyarh genleri diizenler.
Misirda, ¢igneyen otgullar lokus spesifik metilasyon kaybina neden
olarak savunma ile ilgili genleri aktive eder (Boyko ve Kovalchuk,
2011).

4.3. Stres Hafizas1 ve Hazirlik Etkileri

Stres kaynakli epigenetik yeniden programlamanin en ilging sonuglarindan
biri stres hafizasidir. Tlk maruz kalma sonrasinda bitkiler, tekrarlayan strese
daha hizli veya daha giiglii tepki vermelerini saglayan epigenetik izleri
muhafaza ederler.

* Somatik stres hafizasi: Stres genlerinde H3K4me3’tin muhafaza
edilmesi, yeniden maruz kalma durumunda hizh aktivasyonu saglar
(Abdulraheem ve ark., 2024). Stres ve Kkiiltiirel manipiilasyonlar,
DNA metilasyon desenlerinde degisiklikler yaratabilir; 6rnegin



44 | Epigenetik Temeller ve Torvmsal Onemi

bugdayda poliamin uygulamasiyla hipermetilasyon/hypometilasyon
gozlenmistir (Eren ve ark., 2023)

e Hazirhk: Stresli ebeveynlerden elde edilen tohumlar genellikle DNA
metilasyonu ve siRNA kalitimi ile baglantili bir fenomen olan gelismig
stres toleranst sergiler (Ding ve ark., 2022).

e Capraz stres toleransi: Bir strese (Ornegin kuraklik) kargi epigenetik
hazirlik, bagka bir strese (6rnegin patojen enfeksiyonu) kargi gelismig
direng saglayabilir, bu da ortak bir epigenetik sinyal agin1 yansitir.

4.4. Stres Altinda Nesiller Aras1 Epigenetik Kalitim

Stres kaynakli epigenetik izler, sonraki nesillere aktarilabilir ve sonraki
nesillerin fenotiplerini etkileyebilir:

* Arabidopsis: Kuraklik ve patojen stresi, F2 ve F3’te tespit edilebilir
DNA metilasyon degisikliklerine neden olmustur, ancak stabilite
degiskenlik gostermistir (Van Winkle ve ark., 2025).

e Musir: Strese duyarli lokuslarda nesiller arasi epimutasyonlar, yerel
adaptasyona katkida bulunmugtur (Eichten ve ark., 2013).

* Bugday: Is1 stresi, ireme dokularindaki metilasyonu degistirmis ve bu
da yavrularin tahil verimini etkilemigtir (Begcy ve Dresselhaus, 2018;
Live ark., 2022). Ayrica dogal streslerin yani sira, NaN; gibi kimyasal
mutajenler de epigenetik yeniden programlamay indiikleyerek nesiller
arasi varyasyon yaratabilmektedir (Tiirkoglu ve ark., 2023).

Bu kaliim, bitkilere ge¢mis ortamlarin genetik olmayan bir hafizasim
saglar ve ekolojik adaptasyonu ve tarimsal direnci gekillendirir.

5. Epigenetigin Tarimsal Uygulamalar:

5.1. Mahsul Evcillestirilmesinde Epigenetik Degisim

Bitki evcillestirme geleneksel olarak genetik bir siire¢ olarak goriiliir,
ancak son kanitlar epigenetik degigikliklerin de 6nemli bir rol oynadigim
gostermektedir (Tablo 2). Evcillestirme, segici siipiirme nedeniyle genellikle
genetik gesitliligi azaltir, ancak epigenetik varyasyon devam eder ve fenotipik
plastisiteye katkida bulunur (Rodriguez Lépez ve Wilkinson, 2015).

* Piringte, yabani ve kiiltiir bitkileri arasindaki metilasyon farkhliklari,
ciceklenme ve stres toleransini kontrol eden genleri etkiler (Zhang ve
ark., 2015).
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* Domateste, evcillestirme, meyve olgunlagma genlerindeki epigenetik
degisikliklerle iliskilendirilmis ve lezzet ve rat 6mrii gibi ozellikleri
etkilemistir (Zhong ve ark., 2013).

* Misirda, metilasyon polimorfizmleri, gekirdek ozellikleri ve ¢esitli
agrockolojik kosullara adaptasyon ile iligkilidir (Eichten ve ark., 2013).

* Kimyasal ajanlarla ya da biyostimiilanlarla uygulanan miidahalelerin
DNA metilasyonunu modiile ederek in vitro kiiltiir verimliligini ve
tohum gelisimini etkileyebilecegine dair 6rnekler vardir (Eren ve ark.,
2023).

Bu nedenle, epigenetik profilleme, evcillestirme tarihini yeniden
olusturmak ve yararli adaptif 6zellikleri tanimlamak i¢in genomik yaklagimlari
tamamlayabilir.

5.2. Yetistirmede Epigenetik Belirtecler ve epiQTL Haritalama

Evcillestirmenin  Gtesinde, epigenetik  polimorfizmler  yetigtirmede
epigenetik belirtegler (epi-belirtegler) olarak islev gorebilir. SNP’ler gibi,
metilasyon durumlart ve histon belirtegleri de epiQTLler (epigenetik
kantitatif Ozellik lokuslar1) olarak haritalanabilir.

* Arabidopsis’te gigeklenme zamani ve kok gelisimi ile iligkili epiQTLler
tanimlanmistir (Kawakatsu ve ark., 2016).

* Diringte, epiQTL haritalama, metilasyon varyasyonunu kuraklik
toleransi ve verim istikrari ile iligkilendirmistir (Zhang ve ark., 2015).

* Bu yaklagim, vyetistiricilerin  genetik belirteglerle tek bagina
agiklanamayan gizli kalitsal varyasyonlar1 yakalamalarimni saglar.

Epi-markorlerin  1slah  siireglerine entegrasyonu, molekiiler destekli
seleksiyona yeni bir boyut kazandirmaktadir.
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Tablo 2. Tarvimda Epigenetik Uygulamaloar:

Uygulama Alam Mekanizma Ornek Tarmmsal Etki

Cigeklenme,

. . DNA metilasyonu . meyve olgunlagma
Evcil Hale Getirme degisiklikleri Piring, domates szelliklerinin
sekillendirilmesi
Kuraklik toleransi ve
Islah epiQTL haritalamast Piring, Arabidopsis ~ verim 6zelliklerinin
tespiti
Epieenom CRISPR/dCas9- Hedeflenmig
pigeno TET1, -DNMT3A, Arabidopsis, piring  gen aktivasyonu/
diizenleme
-p300 susturulmasi
Stres hazirlig EP 1gcgct1k hafiza Bugday, misir Sf)ydagl e}rda geligmiy
induksiyonu direnglilik
Bltkl—r.ml.(roblyom M11<r0b1yom. Arpa, domates Buygmc t.e§v1k.1 ve
etkilegimi kaynakli metilasyon patojen direnci

5.3. Epigenom Diizenleme Araglar1 (CRISPR/dCas9 Tabanli
Yaklagimlar)

CRISPR/dCas9 epigenom diizenlemesinin uygulanmasi, doniistiirticii bir
ilerlemedir. DNA gift sarmal kirilmalarina neden olan geleneksel CRISPR-
Cas9dan farkli olarak, dCas9 (niikleaz-6lii Cas9) epigenetik efektorlerle
birlestirilerek belirli lokuslarda metilasyon veya histon isaretleri eklenebilir
veya kaldirlabilir.

e dCas9TET1: DNA metilasyonunu kaldirarak sessizlestirilmis genleri
yeniden aktive eder (Papikian ve ark., 2019).

e dCas9-DNMT3A: Metilasyon ekleyerek strese duyarli genleri

sessizlestirir.

e dCas9-p300 veya HDAC’ler: Histon asetilasyonunu modiile ederek

kromatin erigilebilirligini degistirir.

Bu araglar, DNA dizisini degistirmeden gen ifadesinin hassas, hedefe
yonelik ve geri dontigiimli bir gekilde diizenlenmesini saglar, bu da onlar1
mahsul iyilestirme igin olduk¢a cazip hale getirir. Uygulamalar arasinda
abiyotik stres toleransinin, verim Ozelliklerinin ve besin kalitesinin
tyilestirilmesi yer alr.

5.4. Tarimda Epigenetik Miidahaleler

Ureme disinda, epigenetik durumlar dis miidahalelerle de manipiile
edilebilir:
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* Kimyasal tedaviler: Epigenetik modiilatorler (6rnegin, 5-azacitidine,
trichostatin A) deneysel olarak epigenetik yeniden programlamayi
tetikleyebilir. Ayrica, sodyum azid gibi mutajenler de bugdayda DNA
metilasyonu desenlerini degistirmistir (Tiirkoglu ve ark., 2023).
Memeli cinsiyet hormonlar1 (6r. 17-B-estradiol, progesteron) bugday
fidelerinde DNA metilasyonu ve retrotranspozon polimorfizmini
degistirmigtir (Demirel ve ark., 2023)

* Stres hazirligi: Hafif strese kontrollii maruz kalma, epigenetik hafiza
olusturabilir ve yavrularin dayanikliligini artirabilir (Conrath ve ark.,
2015).

* Mikrobiyal etkilesimler: Bitki-mikrobiyom iligkileri, konakg1
epigenetik degisiklikleri tetikleyerek biiylimeyi tegvik edebilir ve
patojen direncine katkida bulunabilir (Egidi ve ark., 2019).

Bu miidahaleler, genetik modifikasyon gerektirmeden iklim dostu tarim
i¢in yeni araglar saglar ve halkin kabulii konusundaki endiseleri giderir.

6. Gelecekteki Perspektifler ve Zorluklar

Epigenetik, biyolojik diizenlemenin doniistiiriicii bir katmani olarak hizla
ortaya ¢itkmig ve bitkilerin gelisimsel ipuglarina ve gevresel dalgalanmalara nasil
tepki verdiklerine dair anlayisimizi temelden degistirmistir. Nesiller boyunca
birikmesi gereken genetik mutasyonlarin aksine, DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve kiigiik RNA yollar1 gibi epigenetik modifikasyonlar,
bitkilere esnek, geri doniigiimlii ve bazi durumlarda kalitsal adaptasyon
mekanizmalar saglar. Bu, epigenetigi mahsul iyilestirme, strese dayaniklilik
ve iklim dostu tarimin gelistirilmesi igin 6zellikle giiglii bir ara¢ haline getirir.

Bu umut verici uygulamalara ragmen, epigenetik kesifleri biiyiik 6l¢ekli
tarim uygulamalarina dontistiirmek hi¢ de kolay degildir. Mevcut aragtirmalar,
epigenetik varyasyon ile tarimsal agidan 6nemli 6zellikler arasinda giiglii bir
korelasyon oldugunu gostermektedir, ancak bu mekanizmalarin istikrari,
ongoriilebilirligi ve olgeklenebilirligi hala agik sorular olarak kalmaktadir.
Ornegin, stresin neden oldugu epigenetik izler, aninda adaptif avantajlar
saglayabilir, ancak bazen sonraki nesillerde kaybolabilir, bu da iireme
programlarinda uzun vadeli yararlarini zorlagtirir. Ayrica, bir¢ok epigenetik
stireg, tiirler, dokular ve ¢evre kogullarina gore degisen, baglama yiiksek
derecede baglidir, bu da saha uygulamalar1 igin standardizasyonunu zorlagtirir.

Gelecekte, epigenetigin tarima bagarili bir gekilde entegre edilmesi,
yiksek verimli metilom dizileme, hassas epigenom diizenleme araglar1 ve
tahmine dayali hesaplama modelleri gibi teknolojik yenilikleri gerektirecektir.
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Aynmi zamanda, epigenetik miidahalelerin bitki-mikrop etkilesimlerini,
biyolojik ¢esitliligi ve ekosistem istikrarini etkileyebilecegini kabul ederek,
ckolojik hususlar1 da dikkate almak ¢ok 6nemli olacaktir. Son olarak, daha
genig etik ve diizenleyici hususlar ele alinmalidir: 6rnegin, kalict DNA
dizisi degisiklikleri olmayan epigenom diizenlenmig mahsuller, genetigi
degistirilmis organizmalar (GDO’lar) olarak siniflandirilmali mi, yoksa ayr1
bir diizenleyici gergeve altinda yonetilmeli mi?

Ozetle, bitki epigenetiginin gelecegi, en son bilimsel gelismeler, sorumlu
tarim uygulamalari ve toplumsal diyalogun kesisim noktasinda yatmaktadir.
Bu boyutlar etkili bir gekilde entegre edilebilirse, epigenetik sadece mahsul
verimliligini ve siirdiiriilebilirligini artirmakla kalmayip, Antroposen’de
bitki biyolojik ¢esitliligi ile olan daha genig iligkimizi yeniden tanimlama
potansiyeline de sahiptir.

6.1. Epigenomiklerin Mahsul Tyilestirmeye Entegrasyonu

En heyecan verici alanlardan biri, epigenomik bilgilerin 1slah
programlarina dahil edilmesidir. Bisiilfit dizileme, ChIP-seq ve tek hiicre
epigenomik alanindaki gelismeler, bitki gelisgimi boyunca metilomlarin ve
histon manzaralarinin benzeri goriilmemis bir ¢oziiniirliikte incelenmesini
miimkiin  kilmaktadir. EpiQTL haritalama ile birlestirildiginde, bu
yaklagimlar 1slahgilara kuraklik toleransi, verim ve kalite ozellikleriyle
baglantil epigenetik varyantlart tanimlama olanag: saglamaktadir (Springer
ve Schmitz, 2017; Zhang ve ark., 2024).

Gelecek, epigenomik veri setlerinin transkriptomik, metabolomik ve
tenomik ile birlestirilerek karmagik kantitatif 6zelliklerin ¢oziilmesini saglayan
goklu omik entegrasyonunda yatmaktadir. Bu tiir entegratif stratejiler,
genomik seleksiyon modellerinde tahmin dogrulugunu artirabilir ve iklime
direngli mahsullerin 1slah dongiilerini hizlandirabilir (Varotto ve ark., 2020).

6.2. Metodolojik ve Teknik Zorluklar

Epigenomik teknolojiler hizla ilerlerken, bazi 6nemli sinirlamalar hala
devam etmektedir:

e Baglam bagimlihg: Epigenetik izler genellikle dokular, geligim
agamalar1 ve ortamlar arasinda farkhilik gosterir, bu da tekrarlanabilirligi
azaltir.

* Nedensellik ve korelasyon: Epigenetik degisikliklerin fenotipik
degisikliklerin nedeni mi yoksa sonucu mu oldugunu belirlemek hala
zordur (Quadrana ve Colot, 2016).
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* Kararlilik: Stresin neden oldugu bir¢ok epigenetik iz gegicidir ve bu
da bunlarin nesiller boyunca kalitilabilirligi konusunda endiselere yol
agmaktadir.

* Hesaplama gereksinimi: Epigenomik veri kiimeleri gok biiytiktiir
ve varyasyon modellerini yorumlamak igin geligmis algoritmalar ve
makine 0grenimi gerektirir (Dobrdnszki ve ark., 2025).

* Bu sorunlarin ¢oziilmesi igin standartlagtirilmig deney tasarimlari,
saglam biyoinformatik siiregleri ve uzun vadeli saha galigmalar
gerekecektir.

6.3. Etik, Diizenleyici ve Ekolojik Hususlar

Epigenom diizenleme teknolojilerinin (6rnegin, metiltransferazlara veya
demetilazlara fiizyonlanmig CRISPR/dCas9) uygulanmasi, 6nemli etik ve
diizenleyici sorular ortaya ¢ikarmaktadir. Bu araglar DNA dizisini kalici
olarak degistirmediginden, epigenom diizenlemesi yapilmig mahsullerin
genetik olarak degistirilmis organizmalar (GDO’lar) ile ayn1 diizenlemelere
tabi tutulmasi gerekip gerekmedigi tartigilmaktadir (Gallego-Bartolomé,
2020).

Ekolojik bir bakig agisiyla, epigenetik miidahaleler bitki-mikrop
etkilesimlerini degistirebilir, biyolojik ¢esitliligi etkileyebilir veya ekosistem
diizeyindeki dinamikleri degistirebilir. Ornegin, popiilasyon 6lgeginde stres
hazirlig, ekolojik rekabet veya direng modellerini istemeden degistirebilir.
Etik tartigmalar, diigiik gelirli giftgilerin yeni ortaya ¢ikan epigenomik
teknolojilere egit erigime sahip olup olmayacagi gibi epigenetik esitlik
konularina da uzanmaktadur.

6.4. Agriculture Tklim Dostu ve Siirdiiriilebilir Tarim
Dogrultusunda

Gelecekte, epigenetik, sicak dalgalarina, kurakhiga, tuzluluga ve
patojenlere kars1 direnci artirilmig mahsullerin hizl bir sekilde gelistirilmesini
saglayarak iklim dostu tarima bir yol sunmaktadir. Dogal ve yapay olarak
indiiklenen epigenetik ¢esitliligin kullanilmasi, iklim degisikligi karsisinda
gida giivenligini saglamak igin stirdiirtilebilir bir strateji saglayabilir.

Gelecekteki ¢aligmalarin vurgulamasi gerekenler:

* Se¢im i¢in tarlada kullamma hazir epigenetik biyobelirteglerin
gelistirilmesi.

* Stres kaynakl epigenetik izlerin nesiller boyunca kaliciligini izlemek
igin uzunlamasina ¢aligmalar.
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* Epigenomiklerin gen bankasi yonetimine entegrasyonu, hem genetik
hem de epigenetik varyasyonun korunmasinin saglanmasi.

* Epigenetik veri paylagimu i¢in kiiresel bir ¢ergeve, disiplinler ve tilkeler
aras igbirligini tegvik etme.

Sonug olarak, epigenetigin vaat ettigi sey, bitkilerin adaptasyonu hakkinda
yeni bilgiler iiretme ve tarim igin pratik ¢oziimler sunma konusundaki ikili
yetenegidir. Disiplinler arasi igbirliginin devam etmesiyle epigenetik, bitki
bilimi alanin1 yeniden tanimlayabilir ve Antroposen doneminde kiiresel gida
Uretimini giivence altina almaya yardimci olabilir.

7. Sonug

Epigenetik, genotip ve fenotip arasindaki boslugu dolduran temel bir
diizenleyici katmani temsil eder ve bitkilerin gelisimsel istikrarin1 korurken
gevresel ipuglarina dinamik olarak yanit vermesini saglar. Son yirmi yilda,
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik RNAlarn bitki
gelisgimi, stres tepkileri ve metabolik yolaklar1 diizenlemedeki rollerinin
ortaya ¢ikarilmasinda 6nemli ilerlemeler kaydedilmistir. Bu kesifler, bitki
biyolojisi hakkindaki anlayigimizi derinlestirmekle kalmamug, ayni zamanda
tarimsal inovasyon igin yeni yollar agmistir. Bu boliimde incelenen kanitlar,
tohum ¢imlenmesi, ¢igeklenme, meyve olgunlagmast, strese dayaniklilik ve
ikincil metabolit tiretimi gibi 6zelliklerde epigenetik diizenlemenin tarimsal
onemini vurgulamaktadir. Ayrica, epiQTL haritalama ve marker destekli
seleksiyondan CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenlemeye kadar uzanan
epigenetik uygulamalar, 1slah programlarin1 hizlandirmak ve iklim dostu
mahsuller gelistirmek igin pratik araglar sunmaktadir. Ancak, zorluklar
devam etmektedir. Epigenetik isaretlerin baglama bagli, dinamik ve bazen
gegici dogasi, bunlarin islah siireglerinde kullanimini karmagiklagtirmaktadr.
Ayrica, epigenom miidahalelerinin etik ve ekolojik etkileri dikkatle
degerlendirilmelidir. Gelecekteki basari, goklu omik veri setlerinin, geligmis
hesaplama yaklagimlarinin ve uzun vadeli saha ¢aligmalarinin entegrasyonuna
ve aynt zamanda kiiresel isbirliginin ve seffaf diizenleyici gergevelerin tegvik
edilmesine bagl olacaktir.

Sonug olarak, epigenetik, stirdiiriilebilir tarima ve kiiresel gida giivenligine
katkida bulunmak i¢in muazzam bir potansiyele sahiptir. Hem dogal hem
de miihendislik iiriinti epigenetik varyasyonlar1 kullanarak, Antroposen’in
zorluklarma daha dayanikli, verimli ve uyum saglayabilen mahsuller
gelistirebiliriz.
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Bolum 3

Bitkilerde Epigenetik Diizenlemeler ve Abiyotik
Stres Adaptasyonu

Ahmet Say’
Ahmet Stimbiil?

Ozet

Bitkiler, duragan yagam formlarina sahip olduklarindan ¢evresel stres
kosullarindan kagamazlar ve bu nedenle degisken gevre kosullarina uyum
saglamak igin karmagik diizenleyici sistemler geligtirmiglerdir. Kuraklik,
tuzluluk ve agir1 sicaklik gibi abiyotik stres faktorleri, bitkisel biiyiime ve
verimliligi sinirlandiran baglica gevresel etmenlerdir. Son yillarda yapilan
caligmalar, bu streslere verilen yanitlarin yalnizca genetik temelli olmadigini,
ayni zamanda epigenetik mekanizmalar tarafindan da dinamik bir sekilde
diizenlendigini ortaya koymustur. Epigenetik diizenlemeler, DNA dizisinde
kalici bir degisiklik olusturmaksizin gen ekspresyonunun kontrol edilmesine
olanak taniyarak bitkilerin stres toleransini artirir. Bu boliimde, stres
adaptasyonunda rol oynayan baglica epigenetik mekanizmalar olan DNA
metilasyonu, histon modifikasyonlari, kromatin yeniden diizenlenmesi ve
kiigiik RNA aracili gen diizenleme ayrimntih olarak ele alinmigtir. RADM yolu
ile CHH metilasyonunun diizenlenmesi, H3K4me3 ve H3K9ac gibi aktif
kromatin isaretlerinin strese bagh gen ekspresyonunda rolii ve 6mA gibi yeni
kesfedilen metilasyon isaretlerinin fonksiyonu tartigtlmigtir. Ayrica epigenetik
stres bellegi kavrami agiklanmug; bitkilerin tekrar eden streslere daha
hizli yanit vermesinin molekiiler temelleri degerlendirilmigtir. Epigenetik
mekanizmalarin tarimsal biyoteknoloji ve stres toleransh bitki gelistirme
stratejileri i¢in sundugu potansiyel de vurgulanmistir.
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1. Girig

Bitkiler duragan (sessil) organizmalar olduklarindan, gevresel stres
kogullarindan kagamazlar ve bu nedenle degisken ¢evre kogullarina uyum
saglayabilmek ig¢in karmagik diizenleyici mekanizmalar gelistirmiglerdir
(Rajpal ve ark., 2022). Tuzluluk, kuraklik ve yiiksek sicaklik gibi abiyotik
stres faktorleri, fotosentez kapasitesini azaltarak, iyon dengesini bozarak ve
oksidatif stres olusturarak bitki biiyiimesini ve verimliligini 6nemli olgiide
sinirlar (Ashapkin ve ark., 2020). Son yillarda yapilan ¢alismalar, bu stres
yanitlarinin yalnizca genetik diizenlemelere dayanmadigini, ayni zamanda
epigenetik mekanizmalar tarafindan da kontrol edildigini ortaya koymustur
(Zhang ve ark., 2018). Epigenetik diizenlemeler, genetik dizide herhangi
bir degisiklik olugturmaksizin gen ifadesinin dinamik bir gekilde kontrol
edilmesini saglar ve bu nedenle bitkilerin gevresel degisimlere daha hizl,
esnck ve ¢ogu durumda kalict uyumsal yanitlar gelistirmesine olanak
tanir (Rajpal ve ark., 2022). DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1
ve kiigik RNAYar gibi epigenetik mekanizmalar; gen ifadesini yeniden
programlayarak stres toleransinin artirilmasinda kritik rol oynar (Ashapkin
ve ark., 2020). Dolayisiyla epigenetik diizenleme, bitkilerin gevresel streslere
uyumunda genetik mekanizmalart tamamlayan ek bir diizenleyici katman
olarak kabul edilmektedir.

1.1. Bitkilerde Abiyotik Stresin Onemi ve Genel Adaptasyon
Mekanizmalar1

Kiiresel iklim degisikliginin etkileri sonucunda artan kuraklik, toprak
tuzlulugu ve asirt sicaklik gibi abiyotik stres faktorleri, tarimsal {iretim
sistemlerinin siirdiirtilebilirligini tehdit eden temel ¢evresel baskilar arasinda
yer almaktadir (Rajpal ve ark., 2022). Bu stresler, bitkilerin fizyolojik ve
biyokimyasal siireglerini bozarak biiyiime ve gelisimi olumsuz yonde
etkilemekte, Ozellikle fotosentez etkinliginin azalmasina, hiicresel su
dengesinin bozulmasina, iyon homeostazinin zarar gérmesine ve metabolik
diizensizliklerin ortaya ¢ikmasina yol agmaktadir (Ashapkin ve ark., 2020).
Kuraklik stresi, hiicre i¢i su potansiyelinin azalmasina bagh olarak turgor
kaybina ve biiylime hizinda diistise neden olurken, tuz stresi fazladan birikmig
sodyum ve klor iyonlarinin toksik etkisiyle iyon dengesizligi ve oksidatif
hasara sebep olmaktadir (Abo-Shanab ve ark., 2025; Abdulraheem ve ark.,
2024) Ote yandan sicaklik stresi, proteinlerin denatiirasyonuna, hiicre zar
biitlinliigiiniin bozulmasina ve enzimatik aktivitelerin azalmasina yol agarak
hiicresel iglevleri zayiflatmaktadir (Limke ve Biurle, 2017). Bu nedenle,
abiyotik stres faktorlerinin etkileri yalmzca fizyolojik seviyede kalmamakta;
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ayni zamanda bitkilerde adaptasyon kapasitesini belirleyen gen diizenleme
mekanizmalarini da kapsamaktadir.

Bitkiler abiyotik stres kosullar1 altinda hayatta kalabilmek i¢in morfolojik,
fizyolojik ve biyokimyasal diizeylerde gok yonlii adaptasyon mekanizmalar:
gelistirmiglerdir. Morfolojik diizeyde kok sisteminin derinlesmesi, yaprak
ylizey alaninin azaltilmasi ve stomalarin kapanmasi gibi su kaybini azaltmaya
yonelik stratejiler gozlenmektedir (Azeem ve ark., 2023). Fizyolojik diizeyde
ise bitkiler, hiicresel su potansiyelini korumak amaciyla osmoregiilasyonu
aktive ederken, ayni zamanda iyon toksisitesini azaltmak i¢in iyon
homeostazini1 diizenlemekte ve su kullanim etkinliklerini artirmaktadir
(Kiani ve ark., 2021). Biyokimyasal yanitlar arasinda prolin, trehaloz ve
16sin gibi diigiik molekiil agirlikli osmoprotektanlarin sentezlenmesi dikkat
cekmektedir. Ozellikle prolin, ozmotik dengeyi saglamanin yani sira hiicre
zarlarini stabilize etmekte ve reaktif oksijen tiirlerinin (ROS) zararl etkilerine
karst hiicreleri korumaktadir (Abo-Shanab ve ark., 2025). Buna ek olarak
stres kogullarinda ortaya ¢ikan oksidatif hasara kars: bitkiler, antioksidan
savunma sistemlerini aktive ederek siiperoksit dismutaz (SOD), katalaz
(CAT), peroksidaz (POD) ve askorbat peroksidaz (APX) gibi enzimlerin
etkinligini artirmakta ve ROS detoksifikasyonunu saglamaktadir (Azeem ve
ark., 2023). Bu g¢ok katmanl adaptif yanitlarin koordinasyonu, bitkilerin
stres toleransini artirarak hayatta kalma ve {iiretkenliklerini siirdiirmelerini
miimkiin kilmaktadir.

Molekiiler diizeyde bitkilerin abiyotik streslere verdigi yanut, sinyal iletim
aglarmin aktivasyonu ve stresle iligkili genlerin diizenlenmesiyle gergeklesir.
Bu siiregte abiyotik stres hormonlarinin baginda gelen absisik asit (ABA),
stres sinyalinin algilanmasindan sonra merkezi bir diizenleyici olarak gorev
yapmakta ve stres yanit genlerinin ekspresyonunu kontrol eden transkripsiyon
faktorlerini aktive etmektedir (Ding ve ark., 2011). Ozellikle DREB, NAC,
WRKY ve bZIP gibi transkripsiyon faktorleri, ABA bagimli veya bagimsiz
sinyal yollar1 araciligiyla stres toleransi genlerini indiiklemekte ve bu
sirada kromatin yeniden diizenlemesini saglayan epigenetik mekanizmalar
devreye girmektedir (Liu ve ark., 2023; Rajpal ve ark., 2022). Epigenetik
diizenlemeler, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kromatin
yeniden sekillendirme siireglerini igermekte olup, bu mekanizmalar gen
ifadesinin stres altindaki dinamik kontroliinii saglamaktadir (Kim ve
ark., 2012). Ornegin, kuraklik stresinde H3K4me3 ve H3K9ac gibi aktif
transkripsiyonla iligkili histon modifikasyonlarinin stres yanit genlerinin
promotor bolgelerinde arttigr ve bunun genlerin daha hizh ve giiglii aktive
edilmesini sagladig: bildirilmigtir (Kim ve ark., 2012; Ding ve ark., 2012).
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Dolayisiyla epigenetik siiregler, stres sinyalinin algilanmasi ile gen ifadesinin
diizenlenmesi arasinda kritik bir diizenleyici katman olugturmaktadir.

Tuz stresi altinda bitkilerde iyon toksisitesi ve ozmotik dengenin
bozulmasinin  yami  sira, stresle iliskili genlerin  transkripsiyonel
diizenlenmesinde 6nemli degisiklikler meydana gelmektedir. Ozellikle
iyon homeostazinin korunmasinda gorev alan SOS1 ve HKTT1 gibi tagyict
genlerin ekspresyonlarinin epigenetik mekanizmalar taratindan diizenlendigi
bildirilmektedir (Back ve ark., 2010). Tuz stresinin, kromatin yapisinin
yeniden modellenmesi yoluyla gen ifadesini etkiledigi ve bu siiregte
aktif transkripsiyonla iligkili histon asetilasyon isaretlerinden H3K9ac
diizeylerinin arttigr gosterilmistir (Zheng ve ark., 2019). Benzer sekilde
kuraklik stresinde, ozellikle absisik asit (ABA) aracili sinyal yollarinin
diizenledigi NCED3 ve RD29A gibi stres yamit genlerinde epigenetik
modifikasyonlarin 6nemli rol oynadig: belirtilmistir (Ding ve ark., 2011). Bu
genlerin promotor bolgelerinde H3K4me3 gibi aktif kromatin isaretlerinin
birikiminin, stres hafizasinin olusmasina katkida bulundugu ve bitkilerin
tekrar eden stres kogullarina daha hizli ve giiglii yanit vermesini sagladigi
ortaya konmugtur (Kim ve ark., 2012; Ding ve ark., 2012). Dolayisiyla
epigenetik diizenlemeler, gevresel streslere verilen molekiiler adaptasyon
yanitinin temel bilesenlerinden biridir.

Sicaklik stresi, bitkilerde gen ifadesinin yeniden diizenlenmesine yol
agan 6nemli bir epigenetik yamt mekanizmasini tetiklemektedir. Ozellikle
yiiksek sicaklik kosullarinda, kromatin yapisinin yeniden modellenmesinde
H2A.Z histon varyant1 kritik bir rol oynamaktadir. Nitekim Arabidopsis
thaliana’da HISTONE DEACETYLASE 9 (HDA9) proteininin, YUCS8
gen bolgesinden H2A.Z varyantin1 uzaklagtirarak kromatin gevsemesini
ve sicaklik sinyallerine bagl gen ifadesini artirdigi gosterilmistir (van der
Woude ve ark., 2019). Bu durum, transkripsiyonel plastisitenin artmasina
ve bitkinin sicaklik stresine adaptasyon kapasitesinin yiikselmesine katki
saglamaktadir. Ayrica sicaklik stresine verilen yamit sirasinda 1s1 sok
proteinleri (HSP) genlerinin promotor bolgelerinde histon asetilasyon
diizeylerinin arttg: bildirilmistir. Bu artig DNAYya erigilebilirligi artirarak
HSP genlerinin hizli ve giiglii gekilde aktive edilmesini saglayan 6nemli bir
epigenetik diizenleme bi¢imidir (Ohama ve ark., 2017; Li ve ark., 2025).
Bu bulgular, 1stya bagh stres toleransinin epigenetik diizeyde dinamik ve
kontrollii bir siire¢ oldugunu ortaya koymaktadir

Bitkiler bu stres kogullarina yanit verirken sinyal iletim yollar1 arasinda
karmagik etkilegimler ger¢eklesmektedir. ROS, NO, Ca ?* ve hormonlar,

hem kisa vadeli hem de uzun vadeli adaptasyon siireglerinde sinyal aracisi
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olarak gorev yapar. Bu sinyaller, gen ekspresyonunu dogrudan etkilemekle
kalmaz; ayn1 zamanda epigenetik diizenleyicilerin aktivasyonunu da tetikler.
Ornegin ROS birikimi, DNA metiltransferaz (MET1) ve demetilaz (ROS1)
enzimlerinin aktivitesini modiile ederek gen ekspresyonunun epigenetik
kontroliinii saglar (Ashapkin ve ark., 2020). Son yillarda yapilan aragtirmalar,
epigenetik mekanizmalarin bu adaptif yanitlarin kalicthgini ve sonraki
streslere verilen tepkilerin hizini belirledigini ortaya koymustur (Ding ve
ark., 2012; Rajpal ve ark., 2022). Bu nedenle, epigenetik diizenlemeler
bitkisel stres fizyolojisinin temel bilesenleri haline gelmistir. Ozellikle
epigenetik stres bellegi kavramu, bitkilerin ayni veya benzer streslere daha
hizli yanit verebilmesini saglayan onemli bir strateji olarak tanimlanmaktadir
(Lamke ve Baurle, 2017; Kinoshita ve Seki, 2014). Bu durum, bitkilerde
yalnizca anlik uyum saglamakla kalmayip, gelecek nesillere aktarilan adaptif
avantajlarin da temelini olugturmaktadir (Mounger ve ark., 2021). Dolayisiyla
bitkilerde tuz, kuraklik ve sicaklik stresine verilen yanitlar yalnizca genetik
bir diizenleme sonucu degil; epigenetik isaretlerin koordineli etkilesimiyle
sekillenen dinamik bir siirectir. Bu adaptif mekanizmalarin derinlemesine
anlagilmasi, gelecekte stres toleransh bitki tiirlerinin gelistirilmesinde biiyiik
bir potansiyel tagimaktadir (Abdulraheem ve ark., 2024; Wu ve ark., 2025).

1.2. Epigenetik Mekanizmalarin Stres Adaptasyonundaki Rolii

Bitkiler gevresel stres kogullarina maruz kaldiklarinda, genom dizilerinde
kalict bir degigiklik meydana gelmeksizin gen ekspresyon profillerinde
onemli diizenlemeler gergeklesmektedir. Bu diizenlemeler, genetik bilginin
islenme bi¢imini kontrol eden epigenetik mekanizmalar araciligiyla
saglanmaktadir (Rajpal ve ark., 2022). Bitkilerde baglca epigenetik
diizenleme mekanizmalari; DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari,
kromatin yeniden diizenlenmesi ve kiigik RNA aracili gen susturma
stireglerini igermektedir (Ashapkin ve ark., 2020; Liu ve ark., 2023). Bu
mekanizmalar, ¢evresel stres sinyallerinin algilanmasinin ardindan stresle
iligkili genlerin promotor bolgelerinde kromatin yapisint degistirerek
genlerin aktif ya da baskilanmig hale gelmesini saglamaktadir (Kim ve ark.,
2012; Limke ve Baurle, 2017). Ornegin, histon asetilasyonu (H3K9ac)
gen ifadesini destekleyecek sekilde kromatini gevsetirken, DNA metilasyonu
gogunlukla gen susturulmasyla iliskilidir (Lang ve ark., 2025). Bu dinamik
epigenetik isaretler, bitkilerin stres kosullarina hizli ve diizenli adaptasyon
gostermelerinde temel bir diizenleyici katman olugturmaktadir.
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1.3. DNA Metilasyonu ve Demetilasyonu

DNA metilasyonu, bitkilerde epigenetik diizenlemenin en iyi tanimlanmig
mekanizmalarindan biridir ve genellikle gen susturulmas: ile iligkilidir.
Bu siireg, sitozin bazimin 5. karbonuna metil grubunun eklenmesiyle
5-metilsitozin (5mC) olusumunu igerir (Zhang ve ark., 2018). Bitkilerde
DNA metilasyonu yalnizca CG dizisiyle sinirli olmayip ayni zamanda
CHG ve CHH (H = A, T veya C) dizilim motiflerinde de goriilen tig
farkli baglamda gergeklesmektedir ((Wu ve ark., 2025). DNA metilasyonu,
ozellikle gen promotor bolgelerinde gergeklestiginde  transkripsiyonel
baskilanma ile iligkilidir ve hedef genlerin susturulmasina yol agar (Tresas ve
ark., 2025). Bununla birlikte, DNA metilasyonu gevresel stres kosullarina
dinamik yanit veren esnek bir mekanizmadir. Nitekim tuz stresine maruz
kalan piringte (Oryza sativa L.) CHH metilasyon seviyelerinin arttig1 ve
bunun stresle iliskili bazi genlerin baskilanmasina yol a¢tig1 bildirilmigtir
(Zhang ve ark., 2018). Buna karsilik, kuraklik stresine maruz kalan
bugdayda DNA hipometilasyonunun gergeklestigi ve bu durumun stres
yanit genlerinin aktivasyonunu destekledigi gosterilmistir (Ashapkin ve
ark., 2020). Bu bulgular, DNA metilasyonunun bitkilerin stres toleransi
gelistirmesinde kritik ve gevreye duyarli bir epigenetik diizenleyici oldugunu
ortaya koymaktadir.

DNA metilasyonu, bitkilerde epigenetik diizenlemenin en iyi tanimlanmig
mekanizmalarindan biridir ve genellikle gen susturulmas: ile iligkilidir.
Bu siireg, sitozin bazinin 5. karbonuna metil grubunun eklenmesiyle
5-metilsitozin olugumunu igerir (Zhang ve ark., 2018). Bitkilerde DNA
metilasyonu yalnizca CG dizisiyle smnirli olmayip ayni zamanda CHG ve
veya dizilim motiflerinde de goriilen ti¢ farkli baglamda ger¢eklesmektedir
(Wu ve ark., 2025). DNA metilasyonu, 6zellikle gen promotor bolgelerinde
gergeklestiginde transkripsiyonel baskilanma ile iligkilidir ve hedef genlerin
susturulmasina yol agar (Zhang ve ark., 2018; Tresas ve ark., 2025). Bununla
birlikte, DNA metilasyonu gevresel stres kogullarina dinamik yanit veren
esnek bir mekanizmadir. Nitekim tuz stresine maruz kalan piringte (Oryza
sativa L.) CHH metilasyon seviyelerinin arttig1 ve bunun stresle iligkili bazi
genlerin baskilanmasina yol agtig1 bildirilmistir (Zhang ve ark., 2018). Buna
kargilik, kuraklik stresine maruz kalan bugdayda DNA hipometilasyonunun
gergeklestigi ve bu durumun stres yanit genlerinin aktivasyonunu destekledigi
gosterilmigtir (Ashapkin ve ark., 2020). Bu bulgular, DNA metilasyonunun
bitkilerin stres toleransi gelistirmesinde kritik ve gevreye duyarli bir epigenetik
diizenleyici oldugunu ortaya koymaktadir.
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DNA metilasyonu yalnizca stres sirasinda gen ekspresyonunun
diizenlenmesinde rol oynamakla kalmaz, ayn1 zamanda stres sonrasinda da
bitkide bir epigenetik hafiza olugturarak ayni stresin tekrarinda daha hizh
ve giiclii bir gen yanitinin verilmesini saglar. Bu olgu, stres bellegi olarak
tanimlanmakta olup, epigenetik isaretlerin hiicre boliinmesiyle nesiller arasi
aktarilabilmesi sayesinde uzun siireli adaptif yanitlarin temelini olusturur
(Rajpal ve ark., 2022). Epigenetik degisiklikler, mitotik ve/veya mayotik
olarak kalitilabilir, bu da transjenerasyonel stres belleginin olusumuna yol
agar.

Bitkilerde RdDM (RNA-directed DNA methylation) yolu, stres
sirastnda DNA metilasyonunun diizenlenmesinde 6nemli rol oynamaktadir.
Bu mekanizmada metiltransferazi, yeni metilasyon igaretlerinin (de novo
DNA methylation) olugumunu saglarken; demetilazi ise bu metilasyon
isaretlerini geri doniigiimlii sekilde kaldirarak epigenetik dengeyi korur
(Zhang ve ark., 2018; Wu ve ark., 2025). ROS1, DM isaretlerini aktif olarak
kaldiran bir DNA glikozilaz/liyaz enzimidir. Ozellikle Arabidopsis thaliana
tizerinde yapilan galiymalar, bu enzimlerin kargilikli etkilesimi sayesinde
stresle iligkili genlerde kalic1 veya gegici DNA metilasyonu olustugunu ve bu
metilasyon isaretlerinin stres sona erdikten sonra bile promotor bolgelerde
kismen korundugunu, boylece bir molekiiler hafiza izi olugturdugunu
ortaya koymustur (Ding ve ark., 2012; Kim ve ark., 2012). Bu durum,
DNA metilasyonunun stres uyum stratejilerinin diizenlenmesinde dinamik
ve uyarlanabilir bir epigenetik mekanizma oldugunu gostermektedir.

Son yillarda yapilan galigmalarda, klasik 5-metilsitozin (5mC) DNA
metilasyonuna ek olarak N6-metiladenin (6mA) modifikasyonunun da
bitkilerde 6nemli bir epigenetik isaret oldugu ortaya konmustur. Yeni
nesil dizileme teknikleri ile yapilan analizler, 6mAnin bitki genomlarinda
ozellikle gen govdesi bolgelerinde yer aldigini ve transkripsiyonel aktivite
ile pozitif yonde iliskili oldugunu gostermistir (Liang ve ark., 2020). Bu
bulgu, 6mAnin gen susturulmast ile iliskilendirilen 5mC’den farkli olarak,
bazi genlerde transkripsiyonel aktivasyonu destekleyici rol oynayabilecegini
isaret etmektedir. Ayrica epigenetik yeniden programlama siireglerinin
yalnizca 5mC degil, ayn1 zamanda 6mA gibi yeni tamimlanan DNA
metilasyon igaretlerini de igerdigi ve bu isaretlerin ¢evresel streslere verilen
yanitlarin diizenlenmesinde gorev aldig: bildirilmigtir (Rajpal ve ark., 2022;
Abdulraheem ve ark., 2024). RADM (RNA-directed DNA methylation) gibi
mekanizmalarin, DRM2 metiltransferazini yeni metilasyon isaretlerinin (de
novo DNA methylation) olusumuna yonlendirdigi, ROS1 demetilazinin ise
bu isaretleri geri dontisiimlii sekilde kaldirarak epigenetik dengeyi korudugu
bilinmektedir (Zhang ve ark., 2018; Wu ve ark., 2025). Bu nedenle
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6mA, bitkilerde epigenetik diizenleme cesitliligine katki saglayan ve stres
adaptasyon mekanizmalarinin epigenetik kontroliinde rol alan alternatif bir
metilasyon formu olarak dikkat ¢ekmektedir.

1.4. Histon Modifikasyonlar1 ve Kromatin Yeniden Diizenlenmesi

Histon proteinlerine uygulanan post-translasyonel modifikasyonlar,
bitkilerde epigenetik diizenlemenin DNA metilasyonu ile birlikte igleyen
ikinci biiyiik diizenleyici katmanini olugturmaktadir. Histon kuyrugu olarak
bilinen N-terminal bolgelerdeki lizin ve serin kalintilarina metil (-CHj),
asetil (-COCH3), fosfat (-PO437) ve ubikuitin gibi kimyasal gruplarin
cklenmesiyle olugan bu modifikasyonlar, kromatin yapisin1 ve buna bagh
olarak gen ifadesini dinamik bigimde diizenler (Kim ve ark., 2012). Stres
kosullar1, histon modifikasyon desenlerini yeniden yapilandirarak stres yanit
genlerinin aktivasyonunu veya baskilanmasini yonlendirmektedir. Ozellikle
H3K4me3 ve H3K9ac aktif transkripsiyonla iliskilendirilirken; H3K27me3
gen baskilanmas ile iligkili 6nemli bir isaret olarak gorev yapmaktadir (Liu
ve ark., 2023).

Tuz stresine iligkin yapilan ¢aligmalar, gen ekspresyonunun histon
asetilasyonu yoluyla diizenlendigini ortaya koymustur. Ozellikle WRKY
ve DREB gibi stresle iligkili transkripsiyon faktorii genlerinin promotor
bolgelerinde H3K9ac seviyelerinin arttigi, bunun da genlerin aktif
transkripsiyonunu  kolaylagtirdigi gosterilmistir (Zheng ve ark., 2019).
Benzer sekilde kuraklik stresinde absisik asit (ABA) biyosentezinde
gorev alan NCED3 geninde H3K4me3 zenginlesmesi gozlenmis ve bu
modifikasyonun genin hizli transkripsiyonel aktivasyonunu destekledigi
bildirilmistir (Ding ve ark., 2011). Histon asetilasyonu ve metilasyonu gibi
isaretler, kromatin yapisinin gevsemesini saglayarak RNA Polimeraz II’nin
promotor bolgelerine erigimini artirmakta ve stres yanit genlerinin ifadesini
kolaylagtirmaktadir (Kim ve ark., 2012).

Sicaklik stresine verilen epigenetik yanitlarda ise histon varyantlarinin
onemli bir rol oynadigi belirlenmistir. Ozellikle H2A.Z histon varyanti,
yiiksek sicaklik altinda kromatin esnekligini belirleyen faktorlerden biri olarak
tanimlanmugtir. Istyya maruz kalan Arabidopsis thaliana bitkilerinde HSFA2
ve HSP70 gibi 1s1 ok proteinlerini kodlayan genlerin promotor bolgelerinde
H2A.Znin kromatinden uzaklagtirilmasi, bu genlerin hizl gekilde aktive
edilmesini saglamaktadir (van der Woude ve ark., 2019). Ayrica REF6
demetilazinin, bu bolgelerde birikmis H3K27me3 baskilayicr igaretlerini
kaldirarak termal stres belleginin olusumunu destekledigi bildirilmigtir (Liu
ve ark., 2023). Tiim bu bulgular, histon modifikasyonlarinin ve histon
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varyantlarinin  bitkisel stres toleransimin 6nemli bir epigenetik kontrol
mekanizmasi oldugunu gostermektedir.

1.5. Kiigiik RNA’lar ve RNA Tabanli Epigenetik Diizenleme

Kiigiik RNAar, bitkilerde epigenetik diizenlemenin  RNA  temelli
bilesenleri arasinda yer almakta ve stres kogullarinda gen ifadesinin hassas
kontroliinde kritik roller tistlenmektedir. MikroRNAlar (miRNA), kiigiik
interferans RNAlar (siRNA) ve trans-aktif kiiglik RNAlar (tasiRNA), stres
sinyallerini gen yanitina doniistiiren temel diizenleyici molekiillerdir. Bu
kiigiik RNAlar post-transkripsiyonel gen susturma (PTGS) yoluyla hedef
mRNAlarin pargalanmasini ya da translasyonel baskilanmasini saglamakta,
ayrica  RNA-yonlendirmeli DNA metilasyonu (RdDM) mekanizmasi
tizerinden transkripsiyonel gen susturmay1 (TGS) ger¢eklestirmektedir (Liu
ve ark., 2023; Zhang ve ark., 2018).

Stres sirasinda  belirli kiigiik RNAlarin  spesifik roller istlendigi
bilinmektedir. Ornegin miR398, oksidatif stres altinda artan reaktif oksijen
tiirleri (ROS) dengesini korumak amaciyla Cu/Zn-SOD (siiperoksit
dismutaz) genlerinin translasyonel baskilanmasini diizenler (Limke ve
Baurle, 2017). Bunun yan sira 24-niikleotit (nt) uzunlugundaki siRNAlar,
RdDM yolunun temel diizenleyicileri olup DRM2 DNA metiltransferazimi
belirli genom bolgelerine yonlendirerek de novo DNA metilasyonu olugturur
ve bu sayede uzun siireli epigenetik gen susturulmasini destekler (Zhang ve
ark., 2018; Rajpal ve ark., 2022).

RNA temelli diizenleme yalnizca gen susturma ile sinirli degildir;
ayn1 zamanda mRNA stabilitesini kontrol eden ek bir epigenetik katman
olusturur. Ornegin, Zhao ve ark. (2024) tarafindan tammlanan RNA-
RNA etkilesim modelleri, stres altinda RNA stabilizasyonunun adaptif
diizenlenmede kritik oldugunu gostermigtir. Bu bulgular, kiigtik RNAlarin
bitkilerde hem transkripsiyonel hem de transkripsiyon sonrasi diizeyde
epigenetik diizenleyici olarak islev gordiigiinii ortaya koymaktadur.

1.6. Epigenetik Katmanlarin Etkilesimi

Bitkilerde gevresel stres yamitlari, ¢ogu zaman tek bir epigenetik
mekanizma ile degil, birbirine entegre ¢aligan ¢ok katmanli epigenetik
diizenlemeler ile kontrol edilmektedir. Bu diizenleme ag1, DNA metilasyonu,
histon modifikasyonlar1 ve kiiglik RNA aracili yollarin etkilegimi ile olugan
dinamik bir yapiya sahiptir (Rajpal ve ark., 2022). Ornegin Arabidopsis
thaliana itizerinde yapilan galigmalar, H3K9me2 histon metilasyon isareti
ile CHH DNA metilasyonu arasinda giiglii bir korelasyon oldugunu ortaya
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koymustur. Bu epigenetik iliski, RNA-yonlendirmeli DNA metilasyonu
(RADM) mekanizmas: tarafindan desteklenmekte ve heterokromatin
bolgelerinde gen susturulmasini stabilize etmektedir (Zhang ve ark., 2018;
Liu ve ark., 2023). RdADM yolunda gorev yapan Polimeraz IV ve Polimeraz
V' kompleksleri, hem 24-nt siRNA iiretiminde hem de bu siRNAlarin
DRM2 araciligiyla DNA metilasyonunun hedeflenmesinde  kritik iglev
gorerek epigenetik agin biitiinliigiini saglamaktadir (Zhang ve ark., 2018).

Bu epigenetik etkilesimler, stres sirasinda gen promotor bolgelerinde
dinamik bir diizenleyici denge kurulmasini saglar. Baz1 epigenetik isaretler
stres sona erdiginde hizla ortadan kalkarken, bazilar1 kalict hale gelerek
epigenetik bir “stres bellegi” olusturur (Rajpal ve ark., 2022; Kurgan ve
ark., 2024). Ornegin, stres esnasinda biriken baz1 aktif kromatin isaretlerinin
(H3K4me3) veya DNA metilasyon paternlerinin kismen korunmasi,
bitkilerin aymi stresle tekrar karsilagtiklarinda daha hizhi ve giiglii bir
transkripsiyonel yanit vermelerine olanak tanir (Liu ve ark., 2023). Bu iki
yonlii epigenetik doga, bitkilerin hem kisa vadeli stres adaptasyonunu hem
de uzun siireli gevresel bellek olugturma yetenegini miimkiin kilarak gevresel
degiskenlige kars1 hayatta kalma stratejilerini giiglendirir.

2. Sonug

Bu boliim, bitkilerin abiyotik streslere (tuzluluk, kuraklik, agir1 sicaklik)
verdigi yanitlarin yalnizca klasik genetik diizenlemelerle agiklanamayacagini;
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kromatin yeniden diizenlenmesi
ve kiigitk RNA tabanli yollarin birlikte isledigi ¢ok katmanl bir epigenetik
ag tarafindan koordine edildigini gostermigtir. Bu ag, stres sinyallerinin
(ROS, NO, Ca?* ve hormonlar, 6zellikle ABA) algilanmasindan sonra hedef
gen bolgelerinde kromatin mimarisini dinamik bigimde agip kapatarak gen
ifadesinin zamanlamasini, siddetini ve 6zgiilliigiinii belirler.

Stres altinda H3K4me3 ve H3K9ac gibi “aktif” isaretlerin artig1 ve
H3K27me3 gibi “baskilayici” igaretlerin baglamsal diizenlenmesi, RNA
Pol II erigilebilirligini ve transkripsiyonel ¢iktiyr dogrudan sekillendirir.
H2A.Z gibi histon varyantlari, 6zellikle 1s1 yanitlarinda kromatin esnekligini
artirarak transkripsiyonel plastisiteyi giiglendirir. RADM yolunun {irettigi
24-nt siRNAlar, DRM2 araciigryla CHH metilasyonunu  hedefleyerek
uzun sireli susturmaya katkida bulunur; ROS1 gibi demetilazlar ise bu
isaretleri geri alarak dengeyi saglar. Boylece epigenetik isaretler yalnizca anlik
uyumu degil, stres sonrasi kalict ya da yar1 kalici “stres bellegi” olusumunu
da miimkiin kilar; bitkiler tekrar eden streslerde daha hizl ve giiglii yanitlar
verir.
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Bu biitiinciil gergeve, iki temel uygulama sonucuna igaret eder: (i) Islah
ve molekiiler tasarim: Epigenetik imzalarin (6rnegin belirli promotorlerde
H3K4me3/H3K9ac ya da hedefli CHH metilasyonu) yonlendirilmesi,
stres-tolerant  kultivarlarin  rasyonel gelistirilmesini  hizlandirabilir. (i)
Biyoteknolojik = stratejiler: RdDM  bilegenleri, histon asetiltransferaz/
deasetilazlari veya kromatin yenileme komplekslerini hedefleyen diizenleyici
miidahaleler, genom dizisini degistirmeden tolerans fenotipini ayarlamaya
imkan tanir. Ayrica 6mA gibi yeni tanimlanan epigenetik isaretlerin gen
govdesi dagilimi ve transkripsiyonla pozitit iligkisi, aktivasyon-odakli
epigenetik kontrol igin yeni firsatlar sunmaktadir.

Gelecek  galigmalar,  epigenetik  katmanlarin =~ mekansal-zamansal
¢oziiniirliikte eszamanl Ol¢limii (multi-omik entegrasyon), hiicre tipi
ozgiil yanitlarin haritalanmasi ve transgenerasyonel bellek dinamiklerinin
¢oziimlenmesine odaklanmaldir. Bu sayede, epigenetik agin diigtimlerini
hedefleyen hassas diizenleme yaklagimlari (epi-diizenleyici CRISPR
sistemleri, kiigiik RNA miihendisligi, kromatin diizenleyici modiilasyon)
tarimsal siirdiiriilebilirlik ve iklim dayaniklihg igin 6lgeklenebilir ¢oziimler
tiretebilir. Kisacasi, epigenetik diizenleme; bitkilerin stres toleransinda
merkezi, ayarlanabilir ve kahtilabilir bir kontrol katmani olarak, iklim
degisikliginin tarimsal etkilerine kars: stratejik bir kaldirag sunmaktadir.
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Ozet

Bitkiler yagam dongiileri boyunca kuraklik, tuzluluk ve agir metal toksisitesi
gibi bircok abiyotik stres faktoriiyle karst kargiya kalmaktadir. Bu stres
kosullar1 yalnizca fizyolojik stiregleri degil, ayn1 zamanda gen ekspresyonunu
diizenleyen epigenetik mekanizmalar1 da 6nemli 6lgiide etkilemektedir. DNA
metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve RNA tabanh diizenlemeler, bitkilerin
cevresel sinyallere kargt hizli ve esnek uyum gelistirmesini saglayan temel
mekanizmalar arasinda yer almaktadir. Son yillarda yapilan galigmalar, eksojen
olarak uygulanan poliaminler (putresin, spermidin, spermine), melatonin ve
silisyum gibi molekiillerin epigenetik profiller {izerinde belirgin degisiklikler
yaratarak stres toleransimi artirabildigini ortaya koymustur. Bu boliimde,
bitkilerde eksojen abiyotik uyarilarin epigenetik yeniden programlama
tizerindeki rolii poliaminler, tuz stresi, kuraklik ve agir metal stresi bagliklart
altinda ele alinmaktadir. Bulgular, eksojen uygulamalarin yalnizca gegici stres
yanitlarini degil, ayni zamanda epigenetik hafiza olusumunu da tetikleyerek
gelecek nesillerde stres  toleransini  artirabilecegini  gostermektedir. Bu
baglamda, eksojen ajanlarin epigenetik miihendislik ve 1slah programlarinda
stratejik bir arag olarak kullanilabilecegi vurgulanmaktadir.
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1. Girig

Bitkiler, yagamlar1 boyunca kargilagtiklar: abiyotik stres faktorlerine karg:
hayatta kalabilmek i¢in ¢ok agamali ve olduk¢a esnek savunma mekanizmalari
gelistirmistir. Kuraklik, tuzluluk, agir metal toksisitesi gibi gevresel stres
etmenleri hem bitki fizyolojisini hem de genetik ve epigenetik diizeyde gen
ekspresyonunu ciddi bi¢imde etkilemektedir. Son yillarda, bitkisel stres
yanitlarinin yalnizca genetik temelli olmadigini; bunun 6tesinde epigenetik
mekanizmalar yoluyla da diizenlendigini gosteren bir¢ok ¢aligma artan bir
ivmeyle literatiirde yer almaktadir (Wang ve ark., 2025; Dynkowska ve ark.,
2025).

Epigenetik diizenleme; DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
RNA tabanli siiregler (kiigiik RNAlar (sSRNA), m6A RNA metilasyonu) gibi
mekanizmalart igerir ve genetik dizide herhangi bir degisiklige neden olmadan
gen ifadesinin modiilasyonunu saglar. Bu sayede bitkiler, hizli ve gevreye
duyarli bir gekilde genetik yanitlarini yeniden programlayabilir. Tuz veya
kuraklik gibi stres durumlarinda, bazi stresle iliskili gen bolgelerinde DNA
hipometilasyonu veya aktif histon isaretlerinin (H3K4me3, H3K9ac) artig1
gozlemlenmekte ve bu durum gen ekspresyonunu dogrudan etkilemektedir
(Arikan ve ark., 2025; Wang ve ark., 2025). Bu stres yanitlar1 ¢ogu zaman
gegici olsa da bazi durumlarda epigenetik “hafiza” olarak adlandirilan kalict
izler birakabilmekte ve bu izler sonraki jenerasyonlara aktarilabilmektedir.
Domates ve arpa gibi bitkilerde yapilan ¢aligmalarda, tuz ve kuraklik stresine
karg1 olugturulan epigenetik yanitlarin, sonraki nesillerde daha etkili savunma
tepkileriyle sonuglandigr gosterilmistir (Borromeo ve ark., 2025; Sathi ve
Thabet, 2025).

Bu tiir epigenetik hafiza etkilerinin olugmasinda eksojen uygulamalarin da
onemli rol oynayabilecegi son yillarda yapilan ¢alismalarla belirginlesmistir.
Ozellikle digsal olarak uygulanan poliaminler (putresin, spermidin, spermine),
melatonin ve silisyum gibi molekiillerin bitkilerde DNA metilasyonu ve
histon modifikasyonlari iizerinde belirgin etkiler yaratarak, stres toleransini
artirabilecegi ortaya konmustur (Paul ve ark., 2018; Orhan ve ark., 2020;
Stadnik ve ark., 2022).

Poliaminler, hiicresel biiyiime ve gelisme siireglerinin yani sira abiyotik
stres kogullarinda da 6nemli diizenleyici molekiillerdir. Yapilan aragtirmalar,
poliaminlerin epigenetik mekanizmalar iizerinden gen ekspresyonunu
degistirebildigini ve DNA metilasyon dengesini sagladigini gostermektedir
(Eren ve ark., 2023; Majlath ve ark., 2025). Bugday ve fasulye gibi bitkilerde
yapilan ¢aligmalar, putresin uygulamasinin  DNA  hipermetilasyonunu
baskilayarak genetik stabiliteyi korudugunu ortaya koymustur (Tagpinar ve
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ark., 2017; Arslan ve ark., 2019). Benzer sekilde, EMS gibi mutajenik stres
etmenlerinin de DNA metilasyon profillerinde degisikliklere yol a¢tigi ve
epigenetik varyasyonlar artirarak genomik stabiliteyi etkiledigi bildirilmigtir

(Tiirkoglu ve ark., 2023a)

Tuz stresine karg1 bitkisel yanitlar; iyon dengesi, osmotik stres savunusu
ve reaktif oksijen tiirlerinin detoksifikasyonu gibi ¢ok sayida siireci kapsar.
Ancak bu fizyolojik stiregler epigenetik temelli yeniden programlama ile
desteklenmektedir. Ozellikle WRKY, NHX ve SOSI1 gibi stresle iligkili
genlerin  promotor bolgelerinde gozlenen metilasyon degisimleri, bu
genlerin stres altindaki aktivitesini diizenleyerek bitkinin tolerans diizeyini
belirlemektedir (Celik ve ark., 2019; Aydinyurt ve ark., 2025). Tuz stresine
karg1 epigenetik priming uygulamalart (hafif tuz dozu ile 6n uyarim) ile
epigenetik hafiza olusumu da gozlemlenmig, bu hafiza sayesinde sonraki
yiksek doz tuz streslerinde bitkilerin daha hizli ve etkili yanit verdigi
belirlenmigtir (Yung ve ark., 2024; Arikan ve ark., 2025).

Kuraklik, bitkilerde en yaygin ve yikici abiyotik stres tiirlerinden biridir.
Son yillarda yapilan epigenomik ¢aligmalar, kurakhga karsi gelistirilen
savunma yanitlarimin 6nemli bir boliimiiniin DNA metilasyonu ve histon
modifikasyonlartyla kontrol edildigini ortaya koymugtur (Wang ve ark.,
2025; Li ve ark., 2025). Elma ve sorgum bitkilerinde yapilan ¢aligmalar,
kuraklik altinda stresle iliskili genlerin promotorlerinde H3K4me3 gibi aktif
transkripsiyon igaretlerinin arttigini gostermistir (Wang ve ark., 2025; Hu
ve ark., 2025). Ayrica transgenerasyonel diizeyde epigenetik hafiza gelisimi
ve bunun gelecek nesillere aktarimi da kuraklik toleransinin siirdiirtilebilirligi

agisindan biiyiik 6nem tagimaktadir (Sathi ve Thabet, 2025).

Agir metaller, bitki biiyiimesi iizerinde toksik etkiler yaratirken ayni
zamanda oksidatif stresin 6nemli bir kaynagidir. Poliaminlerin agir metal
stresi altinda DNA metilasyon dengesini koruyarak epigenetik stabiliteyi
artirdigr gosterilmistir (Paul ve ark., 2018; Dynkowska ve ark., 2025). Zn?*
ve Cu?* gibi iyonlarin rejenerasyon kabiliyeti iizerindeki epigenetik etkileri,
anter kiiltiirti ¢aliymalarinda net sekilde ortaya konmugtur (Dynkowska ve
ark., 2025). Bu galigmalar, agir metal stresi altinda epigenetik profildeki
degisimlerin, sadece gen ekspresyonunu degil, ayni zamanda rejenerasyon
kapasitesini ve fizyolojik dayaniklilig: da etkiledigini gostermektedir.

Bu boliimiiniin amaci, bitkilerde eksojen olarak uygulanan abiyotik
uyarilarin epigenetik tepkiler tizerindeki etkilerini dort temel stres baghg:
altinda (poliaminler, tuz, kuraklik ve agir metaller) inceleyerek, epigenetik
yeniden programlamanin stres tolerans: tizerindeki roliinti disiplinler arasi
bir yaklagimla ortaya koymaktir.
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2. Poliaminler ve Epigenetik ili§kisi

Poliaminler  (PAlar), hiicre i¢i homeostazin saglanmasi, gen
ekspresyonunun diizenlenmesi, hiicresel biiyiime ve savunma yanitlarinin
modiilasyonu gibi bir¢ok yasamsal siiregte yer alan kiigiik, pozitif yiiklii
molekiillerdir. Putresin (Put), spermidin (Spd) ve spermine (Spm) bitkilerde
bulunan en yaygin poliaminler arasinda yer almaktadir. Bitkilerde bu
bilesiklerin endojen diizeyleri stres kogullarinda 6nemli Olgiide degismekte;
ayni1 zamanda digsal (eksojen) uygulamalarla bitkinin strese karsi toleransi
artirilabilmektedir (Sheng ve ark., 2022). Son yillarda yapilan ¢ok sayida
galiyma, poliaminlerin yalmzca fizyolojik degil, aym1 zamanda epigenetik
diizeyde de diizenleyici etkiler gosterdigini ortaya koymugtur (Paul ve ark.,
2018; Eren ve ark., 2023).

DNA metilasyonu, gen ekspresyonunu diizenleyen en temel epigenetik
mekanizmalardan biridir. Poliaminlerin bu siirecteki rolii, 6zellikle metilasyon
diizeylerindeki degisimleri dengeleme kapasiteleriyle iliskilidir. Eren ve ark.
(2023), bugday embriyo kiiltiirlerinde farkli konsantrasyonlardaki poliamin
uygulamalarinin DNA metilasyon desenlerini degistirdigini  bildirmistir.
Spermidin konsantrasyonunun artist DNA hipermetilasyonuyla, spermine
azalmast ise hipometilasyonla iligkilendirilmigtir. Bu etkiler, MSAP ve CRED-
iIPBS yontemleriyle dogrulanmug, ayrica makine 6grenmesi algoritmalar
kullanilarak epigenetik ile rejenerasyon kapasitesi arasindaki iligkiler bagarryla
modellenmistir.

Benzer sekilde, Majlath ve ark. (2025), bugday yapraklarinda 1g1k kalitesi
alunda putresin uygulamasinin DNA metilasyon profillerini etkiledigini
ve beyaz 151k kogullarinda metilasyon yamitlarinin daha belirgin oldugunu
gostermigtir. Bu bulgular, poliamin metabolizmas: ile g¢evresel sinyaller
arasinda karmagik bir etkilesim oldugunu ortaya koymakta ve ¢evresel
taktorlerin epigenetik modiilasyon tizerindeki etkisini vurgulamaktadir.

Poliaminlerin yalmzca diizenleyici degil, aym zamanda epigenetik
“koruyucu” ajanlar olarak da islev gordiigii kanitlanmugtir. Tagpinar ve ark.
(2017), picloram gibi bir herbisitin neden oldugu genetik instabilite ve
DNA metilasyon artiginin, putresin uygulamast ile azaltildigini raporlamistir.
Benzer sekilde Arslan ve ark. (2019), bugdayda kuraklik stresine karg1 putresin
uygulamasinin DNA metilasyon seviyelerini diigiirerek genomik stabiliteyi
korudugunu gostermistir. Her iki ¢aligmada da poliamin uygulamalarinin
RAPD bantlarindaki polimorfizmi azalttig1 ve metilasyon homeostazini

sagladig bildirilmistir.
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Poliaminlerin epigenetik etkileri aym1 zamanda gen ekspresyon
profillerinde belirgin degisikliklere yol agmaktadir. Ebeed (2022), bugdayda
poliamin biyosentez genlerinin (ADC, ODC, SAMDC, SPDS, SPMS)
promotor bolgelerinde STRE ve MYB gibi strese duyarli elementlerin
bulundugunu ve bu elementlerin kuraklik stresi altinda aktive oldugunu
bildirmistir. Bu da poliaminlerin genetik degil, epigenetik diizeyde de
stres yanitint yonlendirdigini gostermektedir. Ek olarak, Demirel ve ark.
(2025), antik bugday tiirii olan Tisticum monococcum’da kuraklik stresine
karg1 putresin uygulamasinin DNA metilasyon diizeylerini dengeledigini ve
antioksidan enzim aktivitelerini artirdigini gostermigtir. Putresin, burada
hem fizyolojik hem de epigenetik savunma mekanizmalarini uyaran bir
sinyal molekiilii gibi islev gormiistiir.

Poliaminlerin  epigenetik etkileri, doz bagimli olarak degisiklik
gostermektedir. Nikolovaveark. (2025), farkli konsantrasyonlardakispermine
uygulamasinin  bugdayda ¢imlenme, Fusariwm spp. miselyum gelisimi
ve kok-tag ¢iiriikliigli hastalig1 iizerinde cift yonlii etkiler olusturdugunu
bildirmistir. Diigiik dozlar koruyucu etki gosterirken, yiiksek dozlar hem
bitki geligimini hem de epigenetik dengeyi olumsuz etkileyebilmektedir. Bu
durum, poliaminlerin biyolojik uygulamalarda dikkatli doz optimizasyonu
gerektiren molekiiller oldugunu gostermektedir.

Poliaminler, bitkisel stres biyolojisinde yalnizca fizyolojik diizenleyiciler
degil, ayn1 zamanda epigenetik yeniden programlama ajanlar1 olarak 6nemli
bir konuma sahiptir. Ozellikle DNA metilasyonu iizerindeki etkileri, gen
ekspresyonunun yeniden ayarlanmasi, stres hafizas1 olusumu ve genomik
stabilitenin  korunmasi gibi siireglerde Dbelirleyici rol oynamaktadir.
Gelecekteki galigmalarda, poliaminlerin epigenetik miithendislikte kullanimi,
genetik 1slah programlar agisindan yeni kapilar agabilir.

3. Tuz Stresi ve Epigenetik Iligkisi

Tuz stresi, tarimsal {iretim sistemleri agisindan en yaygin ve yikici
abiyotik stres faktorlerinden biri olarak kabul edilmektedir. Artan toprak
tuzlulugu, bitkilerin osmotik dengesini bozar, iyonik toksisiteye neden
olur ve fotosentezden ¢imlenmeye kadar birgok fizyolojik siireci olumsuz
etkiler. Ancak son yillarda yapilan ¢aligmalar, bitkilerin bu stres kogullarina
kargi yalmzca fizyolojik degil; aymt zamanda epigenetik diizeyde de
karmagik yanitlar verdigini ortaya koymustur. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve epitranskriptomik diizenlemeler, tuz stresine karst
gelistirilen toleransin merkezinde yer alan mekanizmalardir (Pandey ve ark.,

2025; Kong ve ark., 2025).
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Tuz stresinin neden oldugu epigenetik degisimlerin en yaygin formu DNA
metilasyonudur. DNA {izerindeki metil gruplarinin dagilimu, stres altindaki
genlerin aktif veya baskilanmig hale gelmesini dogrudan etkileyebilmektedir.
Pandey ve ark. (2025), yer fistiginda tuz stresine maruz kalan kok hiicrelerinde,
osmotik dengeleme ve iyon taginimu gibi siireglerde gorevli genlerin promotor
bolgelerinde hipometilasyon saptamis ve bunun gen ekspresyon diizeylerinin
artigtyla korelasyon gosterdigini bildirmistir. Buna karsilik, stresle baskilanan
bazi genlerde ise hipermetilasyon tespit edilmistir.

Benzer gekilde, Kong ve ark. (2025), kolza (Brassica napus) bitkisinde
200 mM NaCl ile yapilan stres uygulamasi sonucunda, gen ekspresyon
profillerinde farkhilagma ve DNA metilasyon desenlerinde anlamh
degisiklikler ~gozlemlemiglerdir. Tolerant genotiplerde stresle iligkili
genlerin promotor bolgelerinde hipometilasyon ve H3K4me3 gibi aktif
transkripsiyonla iligkili histon isaretlerinde artig saptanmistir. Bu durum,
epigenetik modifikasyonlarin, stres toleransinin kazanilmasinda dinamik bir
sekilde rol aldigini gostermektedir.

Tuz stresine kargi epigenetik priming uygulamalari, son yillarda stres
hafizasinin  olugumuna dair 6nemli ipuglart sunmugtur. Arikan ve ark.
(2025), Arabidopsis thaliana bitkisine NaCl ile 6nce hafit dozda daha
sonra yiiksek dozla muamele ettiklerinde, epigenetik olarak “hazirlikl” bir
yanitin ortaya giktigim gozlemlemislerdir. Bu siiregte ozellikle H3K4me3
isareti ile karakterize edilen aktif promotor bolgelerinde epigenetik hafiza
olugturuldugu, aym zamanda DNA metilasyonunun azaldig: tespit edilmistir.
Bu ¢aligma, epigenetik diizenleyicilerin stres 6n bellegi (priming memory)
olusturmadaki roliinii net bi¢gimde ortaya koymustur.

Yung ve ark. (2024) da benzer sekilde soya fasulyesi (Glycine max)
bitkisinde, subletal dozda tuz stresinin epigenetik hafiza olusturdugunu
ve sonraki yiiksek stres uygulamasinda bu bellegin hipometilasyon yoluyla
aktive edilen genler sayesinde daha giiglii yanitlar dogurdugunu bildirmigtir.
Ozellikle tuz tagima, antioksidan savunma ve osmotik dengeleme genleri, bu
epigenetik hafiza mekanizmasi sayesinde daha etkin bigimde aktive olmustur.

Tuz stresine kargt eksojen molekiillerle epigenetik miidahale, son
donemde uygulamali biyoteknolojide dikkat geken bir alandir. Orhan ve ark.
(2020), lahana (Brassica oleracea) bitkisinde putresin uygulamasinin, NaCl
kaynakli hipermetilasyonu azaltarak DNA metilasyon desenlerini stabilize
ettigini ve fizyolojik parametrelerde (su igerigi, klorofil miktar1) iyilesme
sagladigini gostermistir. Benzer sekilde, Aydinyurt ve ark. (2025), fasulye
genotiplerinde melatonin uygulamasinin tuz stresine bagli DNA metilasyon
artiglarini dengeleyerek DREB, LEA ve CAT gibi stresle iligkili genlerin
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ckspresyonunu yeniden aktive ettigini gostermigtir. Bu tiir miidahaleler,
epigenetik dengeyi koruyarak stres toleransini artirmada oldukea etkili
stratejiler sunmaktadir.

Epigenetik diizenlemenin bir bagka katmani olan epitranskriptom, RNA
diizeyindeki kimyasal modifikasyonlar1 i¢ermektedir. Li ve ark. (2025),
piring (Oryza sativa) bitkisinde m6A RNA metiltransferazi olan OsMTA1
geninin, tuz stresi altindaki ¢imlenme ve biiylime {izerinde 6nemli rol
oynadigini gostermigtir. OsMTAT’in agir1 ifadesi, stresle iliskili mRNAlarda
mOA metilasyonunu artirarak bu RNAlarin stabilitesini ve geviri verimliligini
yikseltmistir. Bu durum, genlerin daha hizli ve etkili bir gekilde aktive
edilmesine olanak saglamig ve tuz stresine karsi toleransi onemli olgiide
artirmistir.

Tuz stresine kargi gelistirilen epigenetik yanitlar, sadece birkag genle
sinirl olmayip, tiim genom ¢apinda yeniden yapilandirmalari igerebilir. Fang
ve ark. (2017), kolza tohumlarinda 100 mM NaCl ile yapilan uygulamada
DNA metilasyon diizeylerinin genel olarak arttigini ve bunun ¢imlenme
ylizdest ile fide geligimini olumsuz etkiledigini gostermistir. Bu, stres altinda
genlerin susturulmasmnin olas1 bir savunma mekanizmasi olarak devreye
girdigini distindiirmektedir.

Tuzstresi, bitkilerde hem genetik hem de epigenetik diizeyde derinlemesine
yeniden programlama gerektiren kompleks bir stres faktoriidii. DNA
metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve RNA metilasyonu gibi epigenetik
mekanizmalar, stresle iligkili genlerin ekspresyonunu diizenleyerek bitkinin
hayatta kalmasini saglar. Epigenetik hafiza olusumu, priming etkisi ve eksojen
uygulamalar (putresin, melatonin gibi) yoluyla bu siireglerin yonetilmesi,
gelecekte stres-tolerant bitki 1slahi igin stratejik 6neme sahiptir.

4. Kuraklik Stresi ve Epigenetik Iligkisi

Kuraklik, kiiresel iklim degisikligi ile birlikte etkisini daha da artiran,
tarimsal tiretimi dogrudan tehdit eden en yaygin abiyotik stres faktorlerinden
biridir. Bitkiler, su eksikligine kars1 fizyolojik adaptasyonlar gelistirmenin
yanu sira, genetik ve ozellikle epigenetik diizeyde savunma mekanizmalarin
aktive ederek hayatta kalma yetilerini giiglendirir. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve transkripsiyonel yeniden programlama, kuraklik stresine
verilen yanitlarin temelinde yer alir (Wang ve ark., 2025; Yadav ve ark.,
2025).

Kuraklikstresinin bitkilerde neden oldugu epigenetik yeniden programlama,
gogunlukla DNA metilasyon diizeylerinde gozlemlenen degigikliklerle
iliskilidir. Wang ve ark. (2025), elma (Malus domestica) bitkisinde kuraklik
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stresinin CG ve CHG bolgelerinde DNA metilasyonunu artirirken, CHH
bolgelerinde ise metilasyonu azalttigini gostermistir. Ayni ¢aligmada, stresle
iliskili gen bolgelerinde genellikle aktif transkripsiyonla iligkili H3K4me3
isaretlerinde artig, baskilayict H3K27me3 isaretlerinde ise azalma tespit
edilmistir. Bu durum, bitkilerin kurakhik kogullarinda gen ekspresyonunu
epigenetik mekanizmalarla yeniden yapilandirdigini ortaya koymaktadir.

Benzer bulgular, Triticum monococcum (kavuzlu bugday tiirii) tizerinde
yapilan ¢aligmalarda da elde edilmigtir. Demirel ve ark. (2025), digsal
putresin uygulamasinin  kuraklik alinda DNA metilasyon diizeylerini
stabilize ettigini ve ayn1 zamanda antioksidan enzim aktivitelerini artirarak
tizyolojik dayanimi yiikselttigini gostermistir. Putresin, burada epigenetik
dengeyi koruyarak stres kogullarinda gen ekspresyonunu desteklemistir.

Histon modifikasyonlari, kuraklik stresine karsi gelistirilen epigenetik
yanitlarin diger 6nemli bir bilegenidir. Yadav ve ark. (2025), nohut (Cicer
arietinum) bitkisinde ABC tagtyic1 genlerinin kuraklik kogullarinda epigenetik
olarak diizenlendigini ve bu genlerde H3K4me3 (aktif) isaretlerinde artusg,
H3K27me3 (baskilayici) igaretlerinde ise azalma oldugunu bildirmigtir.
Bu degisiklikler, gen ekspresyon diizeyleriyle uyumlu bigimde genlerin
aktive edilmesine katki saglamistir. Ayrica promotor bolgelerdeki CG
metilasyonunun azaldig1 ve bunun da gen ifadesini artirdig1 saptanmuistur.

Hu ve ark. (2025), sorgum (Sorghum bicolor) bitkisinde Clade A PP2C
genlerinde H3K4me3 ve H3K9ac gibi aktif histon isaretlerinin kuraklik
stresi sirasinda belirgin sekilde arttigini raporlamigtir. Buna kargin bazi
negatif regiilator genlerde H3K27me3 gibi baskilayici isaretlerin biriktigi
goriilmistiir. Bu farkhlagmig histon profilleri, genotipe 6zgii stres tepkileri
ile dogrudan iliskilendirilmistir.

Kuraklik stresine karg1 bitkilerin yalnizca bireysel diizeyde degil, epigenetik
hafiza gelistirerek sonraki nesillere de adaptif 6zellikler kazandirabildigi
gosterilmigtir. Sathi ve Thabet (2025), arpa (Hordeum vulgare) bitkisinde
iki ardigik nesilde kuraklik stresi uygulayarak, DNA metilasyon profillerinde
kalici degisiklikler tespit etmistir. Ozellikle CG ve CHG bolgelerinde
metilasyon artisi ve H3K4me3 isaretlerinin nesiller arasinda aktarimi, kuraklik
stresine karg1 gelismig bir epigenetik bellek olugumuna isaret etmektedir. Bu
epigenetik isaretlerin S2 neslinde de korunmus olmasi, adaptif avantajin
transgenerasyonel diizeyde siirdiiriilebildigini gostermektedir. Benzer sekilde
Gao ve ark. (2025), switchgrass (Panicum virgatum) bitkisinde ardigik
kuraklik stresleri uygulamig ve ikinci stres uygulamasinda gen promotor
bolgelerinde aktif histon isaretlerinin (H3K4me3) daha hizl birikerek daha
giiglii genetik yanitlar olusturdugunu gostermigtir. Bu durum, bitkinin
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epigenetik plastisite yoluyla gevresel kogullara daha esnek gekilde uyum
sagladigini kanitlamaktadir.

Kuraklik stresi altinda eksojen poliamin uygulamalari, yalnizca fizyolojik
degil ayn1 zamanda epigenetik diizeyde de koruyucu etki gostermektedir.
Arslan ve ark. (2019), bugdayda kuraklik stresiyle indiiklenen DNA zinciri
kiriklarmin ve yiiksek metilasyon diizeylerinin, putresin uygulamasiyla
belirgin gekilde azaltildigini ortaya koymugtur. Putresin, burada DNA
hasarini sinirlamakla kalmamis, ayn1 zamanda epigenetik stabiliteyi saglayarak
genetik materyalin korunmasina katki sunmugtur.

Ebeed (2022) ise bugdayda poliamin biyosentezinden sorumlu genlerin
stresle uyarildigini ve bu genlerin promotor bolgelerinde stres duyarl
transkripsiyon faktorii baglanma elementlerinin (STRE, MYB) bulundugunu
gostermigtir. Bu epigenetik diizenleme, poliaminlerin transkripsiyonel
yeniden programlamada anahtar rol oynadigini ortaya koymaktadir.

Tiirkogluve ark. (2025), farkli kinoa (Chenopodium quinoa) genotiplerinde
kuraklik stresi altinda hem genomik hem de epigenetik varyasyonlar1 analiz
ederek, CRED-iPBS yontemiyle DNA metilasyon degisimlerini tespit
etmigtir. Benzer gekilde, sodyum azid gibi kimyasal mutajenler de CRED-
iPBS teknigi ile DNA metilasyonu ve retrotranspozon polimorfizmleri
tizerindeki etkileri ortaya koymak amaciyla kullanilmistir (Tirkoglu ve
ark., 2023b). Genotipler arasinda epigenetik stabilite diizeyleri farklilik
gostermis ve bazi genotiplerin daha yiiksek epigenetik plastisite sergiledigi
belirlenmigtir. Bu durum, kuraklik stresine karg1 epigenetik temelli seleksiyon
stratejilerinin gelistirilebilecegini gostermektedir.

Kuraklik stresine kargt bitkiler, ¢ok katmanli epigenetik savunma
mekanizmalar1  gelistirerek genetik esnekligini artirmakta ve gevresel
adaptasyon kapasitesini  giiglendirmektedir. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve epigenetik hafiza siiregleri; stres kosullarinda gen
ekspresyonunun yeniden programlanmasimi saglayarak bitkisel dayanimi
artirmaktadir.  Bu  siireglerin digsal ajanlarla  (poliaminler, melatonin)
desteklenmesi ise, uygulamali tarim biyoteknolojisinde epigenetik temelli
stres toleransi stratejilerinin Oniinii agmaktadir.

5. Agir Metal Stresi ve Epigenetik Iligkisi

Agir metaller (AM), dogada hem dogal siiregler hem de insan kaynakl
faaliyetlerle gevreye karigarak toprak ve su kaynaklarinda birikmektedir.
Kadmiyum (Cd), kursun (Pb), bakir (Cu), ¢inko (Zn) gibi metaller, yiiksek
konsantrasyonlarda bitkilerde toksisiteye neden olarak hiicresel diizeyde
oksidatif strese, enzim inhibisyonuna, su kaybina ve fotosentetik verimliligin
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azalmasmna yol agar. Bitkilerin bu olumsuz kogullara kargsi gelistirdigi
savunma stratejileri arasinda epigenetik yeniden programlama, son yillarda
dikkat ¢eken mekanizmalar arasinda yer almaktadir (Paul ve ark., 2018;

Dynkowska ve ark., 2025).

DNA metilasyonu, agir metal stresine karsi bitkisel adaptasyonun en
temel epigenetik bilegenlerinden biridir. Paul ve ark. (2018), agir metal
toksisitesine maruz kalan bitkilerde DNA metilasyon diizeylerinin degistigini
ve bu degisimlerin gen ekspresyonunu diizenleyerek savunma sistemlerinin
aktivasyonuna katki sagladigini bildirmistir. Ozellikle spermine ve spermidin
gibi poliaminlerin DNA metilasyon profillerini dengeledigi ve oksidatif stres
kaynakli zarar1 azalttig1 vurgulanmugtir.

Dynkowska ve ark. (2025), gavdar (Secale cereale 1L.) anter kiiltiirlerinde
Cu?* ve Zn?" iyonlarinin etkisini degerlendirdikleri ¢aligmalarinda, agir metal
iyonlarinin yalnizca fizyolojik degil, aym1 zamanda epigenetik diizeyde de
hiicresel yanitlari etkiledigini gostermistir. Ozellikle yiiksek doz Cu2* iyonu,
DNA metilasyonunda belirgin artisa neden olurken, Zn?* iyonu glutatyon
birikimi ve epigenetik stabiliteyle birlikte rejenerasyon oranlarini artirmgtir.
Bu bulgular, metal iyonlarinin dozuna ve tipine bagli olarak epigenetik
yanitlarin farklilik gosterebilecegini ortaya koymaktadir.

Poliaminlerin agir metal stresine karsi epigenetik savunma aract olarak
kullanimi, bir¢ok ¢aligmada pozitif sonuglar vermistir. Paul ve ark. (2018),
digsal olarak uygulanan spermidin ve spermine’in metal stresine kargi
DNA metilasyon dengesini koruyarak gen ekspresyonunu diizenledigini
ve oksidatif hasar1 azalttigini bildirmigtir. Bu etkiler, ROS (reaktif oksijen
tiirleri) tiretiminin baskilanmasi ve antioksidatif sistemin giiglendirilmesi
ile iligkilidir. Ayrica, PAlarin histon modifikasyonlarin1 da etkileyerek
kromatin yapisinda daha agik bir konformasyon olugmasina olanak sagladigi
diistintilmektedir.

Agir metallerin genetik stabilite tizerindeki olumsuz etkileri, epigenetik
mekanizmalarla dengelenebilmektedir. Eren ve ark. (2023) tarafindan
bugdayda yapilan ¢aligmada, farkli poliamin konsantrasyonlarinin DNA
metilasyon diizeylerine etkisi degerlendirilmig; ozellikle spermidin’in
yiksek dozlarinin DNA hipermetilasyonu ile iliskili oldugu, spermine’in
ise hipometilasyona neden oldugu belirlenmistir. Bu doz-bagimli etkiler,
epigenetik diizenlemelerin hassas ve kontrollii oldugunu gostermekte;
uygulanan dozun hiicresel yamiti yonlendirdigi anlagilmaktadir. Benzer
sekilde, steroid yapili bilegiklerin de bugday fidelerinde DNA metilasyonu ve
retrotranspozon polimorfizmleri {izerinde yonlendirici etkiler olugturdugu
gosterilmigtir (Demirel ve ark., 2023).
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Agir metal toksisitesine karg1 epigenetik stabilite, rejenerasyon siireglerinde
de biiyiik 6nem tagir. Dynkowska ve ark. (2025), Zn?* ve Cu?* iyonlarinin
farkli dozlarinin gavdar anter kiiltiirlerinde rejeneratif kapasiteyi epigenetik
diizeyde etkiledigini ve Zn?" uygulamasinin yiiksek glutatyon diizeyleriyle
birlikte epigenetik homeostazi destekledigini gostermistir. Bu, epigenetik
diizenlemelerin yalnizca stres toleransi degil, ayn1 zamanda doku kiiltiiri ve
bitki biyoteknolojisinde rejeneratif bagari tizerinde de belirleyici oldugunu
ortaya koymaktadir.

Agir metal stresine karg: geligtirilen epigenetik savunma sistemleri, klasik
genetik 1slah yaklagimlarinin otesinde bir potansiyel sunmaktadir. Poliamin
uygulamalarinin stres altindaki bitkilerde hem DNA metilasyonunu hem de
gen ekspresyonunu dengeleyerek daha toleransl fenotiplerin olugmasina katki
sundugu gortilmektedir. Bu, epigenetik varyasyonlarin segilim siireglerine
dahil edilerek agir metal tolerans: yiiksek bitki gesitlerinin gelistirilmesinde
kullanilabilecegini gostermektedir (Paul ve ark., 2018; Eren ve ark., 2023).

Agir metalstresi, bitkisel genomda epigenetik diizeyde kalic1ve yonlendirici
etkiler olusturmaktadi. DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
poliamin aracili sinyal yollar1 sayesinde bitkiler, toksisiteye kargt uyum
saglayabilir. Poliaminler, bu siireglerde yalmzca bir sinyal molekiilii degil,
aym1 zamanda epigenetik denge saglayici ajanlar olarak 6ne ¢ikmaktadir.
Gelecekte, epigenetik temelli yaklagimlar ile agir metal stresine dayanikl
bitkilerin gelistirilmesi, stirdiiriilebilir tarim agisindan kritik bir arasgtirma
alan1 olmaya devam edecektir.

6. Sonug

Bu boliimde tartigilan bulgular, eksojen abiyotik uyarilarin bitkilerde
epigenetik yeniden programlamada kritik bir rol oynadigii agikca
gostermektedir. Poliaminler, melatonin ve silisyum gibi molekiiller;
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve RNA tabanli diizenlemeler
aracihigiyla gen ekspresyonunu yeniden gekillendirerek bitkisel = stres
toleransint artirmaktadir. Ozellikle tuz, kurakhik ve agir metal stresine karst
gelistirilen epigenetik yanitlarin, yalmizca mevcut nesilde degil, sonraki
nesillerde de korunabilen bir “epigenetik hafiza” olugturabilecegi ortaya
konmustur. Bu durum, siirdiiriilebilir tarim igin epigenetik mekanizmalarin
klasik 1slah programlarina entegre edilmesinin 6nemini vurgulamaktadir.
Gelecekte yapilacak ¢aligmalarin, eksojen uygulamalarin doz, siire ve
bitki tlirtine Ozgii farkhliklarini dikkate alarak epigenetik miihendislik
ve biyoteknolojik stratejiler gelistirmesi beklenmektedir. Boylece hem
stres toleransi yiiksek gesitlerin elde edilmesi hem de gevre dostu iiretim
sistemlerinin yayginlagtirilmas: miimkiin olacaktir.
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Bolum 5

Tarla Bitkilerinde Abiyotik Stres Tepkilerinin
Epigenetik Diizenlenmesi

Mehmet Zeki Kogak!

Ozet

Bitkiler, yasam dongiileri boyunca hem biyotik hem de abiyotik streslerin
stirekli etkisi altindadir. Tarimsal tiretimde verim ve kaliteyi siirlandiran en
onemli abiyotik stres etmenleri arasinda sicaklik dalgalanmalari, kuraklik, toprak
tuzlulugu ve diisiik sicaklik kosullart 6ne ¢ikmaktadir. Bu olumsuz gevresel
faktorler, yalnizca iirtin miktarint azaltmakla kalmayip, ayni zamanda bitkisel
dretimin ekonomik ve besinsel degerini de onemli Slctide diistirmektedir.
Bitkiler, yiiksek uyum kapasitesi ve savunma yetenekleri sayesinde bu zorlu
kogullar kargisinda ¢ok yonlii yamt mekanizmalari gelistirmistir. Ozellikle
genetik diizenlemelerin yani sira, epigenetik siiregler (DNA metilasyonu,
histon modifikasyonlari ve kromatin yeniden yapilanmasi gibi) bitkilerin stres
kogullarinda hayatta kalabilmesi ve gelisimini siirdiirebilmesi agisindan kritik
bir rol tstlenmektedir. Epigenetik diizenlemeler, gen ekspresyonunun gevresel
sinyallere gore dinamik olarak kontrol edilmesini saglamakta; boOylece stres
taktorlerine hizli, esnek ve kahici yamtlarin olusmasmna aracibk etmektedir.
Her bir abiyotik stres tipi, bitkilerde kendine oOzgii epigenetik yamitlarin
sekillenmesine yol agmakta ve bu durum, stres adaptasyonunun ok katmanh
ve karmagik dogasini gozler 6niine sermektedir. Ornegin, kuraklik kogullarinda
su tutma kapasitesini artiran genlerin aktive edilmesi veya tuzluluk altinda iyon
homeostazisini diizenleyen yollarin epigenetik olarak kontrol edilmesi, bitkinin
stres toleransini giiclendiren temel adaptasyon stratejileri arasinda yer almaktadur.
Bu derleme, epigenetik mekanizmalarin bitkilerin abiyotik stres kosullarina
kars1 gelistirdigi adaptif yanitlart anlamadaki belirleyici roliinii vargulamaktadir.
Ayrica, son vyillarda yiiriitillen aragtirmalarin ortaya koydugu bulgular
118inda, epigenetik diizenlemelerin bitkisel stres biyolojisine kazandirdig1 yeni
perspektifler ele alinmaktadir. Bu bilgiler, gelecekte stres tolerans: yiiksek bitki
gesitlerinin gelistirilmesine yonelik yenilikgi ve siirdiiriilebilir tarimsal stratejilerin
olugturulmasimna gii¢lii bir bilimsel temel sunmaktadr.
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1. Girig

Diinya niifusunun hizla artmasi ve kiiresel iklim degisikliginin bitkisel
dretim Uzerindeki olumsuz yansimalari, tarimsal verimlilik ve iirtin
kalitesinin siirdiirtilebilir bigimde artirilmasini zorunlu kilmaktadir. Bu
hedefe ulagabilmenin, bitki fizyolojisi, genetik ve biyoteknoloji disiplinlerinin
entegrasyonunu temel alan modern 1slah programlariyla miimkiin
olabilmektedir. Genetik materyal aktarimi bu siireglerin vazgegilmez bir 6n
kosulu olmakla birlikte, son yillarda epigenetik mekanizmalarin bitki fenotipi
tizerindeki etkilerine dair artan bilgi birikimi, bitki gelistirme ¢aligmalarinayeni
bir ivme kazandirmistir. Nitekim bitki gelisim siiregleri, fenotipik plastisite
ve ¢evresel stres faktorlerine kargi verilen adaptif yanitlar, biiytik ol¢iide
epigenetik diizenleme tarafindan yonlendirilmektedir. Bu durum, genotip—
tenotip iligkilerinin yeniden yorumlanmasina zemin hazirlamugtir (Chassy ve
ark., 2002; Steinwand ve Ronald, 2020). Epigenetik varyasyonlarin yalnizca
geligimsel siiregler ve stres yanitlart iizerinde degil; ayn1 zamanda solunum
etkinligi, enerji kullanim verimliligi, verim bilegenleri ve tohum kalitesi gibi
tarimsal agidan kritik 6zellikler iizerinde de etkili oldugu ortaya konmustur.
Molekiiler diizeyde ise, gen transkripsiyonunun yalnizca DNA dizisi
tarafindan degil, genlerin kromozom igerisindeki organizasyonu ve epigenetik
diizenleme mekanizmalari tarafindan da belirlendigi vurgulanmaktadir
(Meyer, 2015; Tresas ve ark., 2025). Bu bulgular, epigenetik siireglerin bitki
verim ve kalite parametrelerini diizenlemenin otesinde, 6zellikle abiyotik
stres kogullarinda adaptif yanitlarin gekillenmesinde de merkezi bir rol
tstlendigini gostermektedir. Cevresel degisiklikler, gen ekspresyonundaki
farkliliklar ve fenotipik varyasyonlarla iliskili kalitsal epigenetik degisimlere
yol agabilmekte; bu durum epibreeding yaklagimlarmin geligtirilmesi
i¢in degerli bir kaynak olugturmaktadir (Liu ve ark., 2015; Yetgin, 2023;
Hamdan ve ark., 2025).

Abiyotik stres faktorleri arasinda sicaklik dalgalanmalari, kuraklik, tuzluluk
ve agir metal toksisitesi 6ne ¢ikmaktadir. Bitkiler, iklimsel degiskenliklerin
ongoriilemezligi nedeniyle bu streslere siklikla maruz kalmakta ve buna
karg1 epigenetik mekanizmalar araciligiyla gen ekspresyonunun yeniden
diizenlenmesini igeren kompleks adaptasyon stratejileri geligtirmektedir
(Ali ve ark., 2021; Hamdan ve ark., 2025). Bu siiregler, gen ifadesinde
kalicr degisikliklere yol agarak yalnizca vejetatif biiylime doneminde yeni
hiicrelere degil, ayn1 zamanda nesiller arasi aktarim yoluyla yavru bireylere
de taginabilmektedir. Bu olgu, epigenetik kalitimin somut bir yansimasidir.
Dolayisiyla epigenetik, genotip ve fenotip arasindaki koprii olarak
tammlanmakta; gen aktivitesinin aynt DNA dizisi baglaminda alternatif
bigimlerde diizenlenebilmesini miimkiin kilmaktadir (Kubota, 2016; Zhang
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ve ark., 2024). Epigenetik modifikasyonlar, bitki 1slah programlarinda
kullanilabilecek yeni nesil belirtegler olarak degerlendirilmektedir. Model
bitkilerden tarla bitkilerine epigenetik sistemlerin aktarimui gesitli zorluklar
icerse de, bu sorunlar1 agmaya yonelik yiliksek verimli teknolojiler hizla
gelismektedir.

Tablo 1. Bitkilerde epigenetik diizenleme mekanizmalar, fizyolojik etkileri, stves
toleransmdaki vollevi ve tavumsal onemi

Epigenetik Fizyolojik Stres -
Ml:g] izma Molekiiler Temel l:lyﬂdle]r Toleransindaki Tarimsal Onemi
Rol
Gen Cimlenme
Kuraklik, tuztuluk >
ekspresyonunun > . biiyiime ve verim
DNA Sitozin bazlarma  baskilanmasi veya Vzmmfilzlrli(nsdesme parametrelerinde
. metil grubu diizenlenmest; ¥ . stabilite saglar;
Metilasyonu . - genlerin agilip
eklenmesi gelisimsel stres kogullarinda
stireclerin Kapanmasint adaptasyonu
. saglar
kontrolit artirir.
Histon
Flrr(;temﬁrmde Transkripsiyonel ~ Abiyotik stres Epicenctik
. e b aktivitenin sinyallerine hizli Do
Histon Modifi- degisiklikler; N . . cesitliligi artirarak
Kasvonlar: Kromatin diizenlenmesi;  transkripsiyonel tslah calismalanna
Yo (; r?mm hiicre dongiisii ve yanit olusumunu Katks ia ”§ar
ges ;emesi veya farkhlagmada rol  saglar. glar
sikilagmast
s Geligimsel Tuz stresi, kurakhk ..
Kiigiik RNAlar mRNAnN ve metabolik ve patojenlere Enerji kullantmint

pargalanmasi veya optimize ederek

(miRNA, siRNA, genlerin kargi savunma .
. translasyonunun ¢ stres altinda verim
tasiRINA) baskilanmast ince ayarl yanitlarini kontrol Kavbin azalir
diizenlenmesi eder Y ’
Niikleozomlarin
konumlarinin . Cevresel stres Streslere .
Kromatin dedismesi- Uzun siireli gen rosullarina dayarkli yeni
Yeniden DI%T?X’ . > aktivasyonu veya . 1§ enctik hafiza bitki ¢esitlerinin
Sekillenmesi Y . baskilanmasi Pig gelistirilmesine
erisimin yeniden kazandurr. Lol
diizenlenmesti temel olug )

Zhang ve avk., 2018; Luo ve ark., 2017; Khraiwesh ve ark., 2012; Han ve ark., 2015

Kromatin yapisindaki degisimlere aracilik eden epigenetik diizenlemeler,
gen ekspresyonunu dogrudan etkileyerek bitki biiylimesini yonlendirmekte ve
cevresel girdilere karg: fenotipik yanitlarin belirlenmesinde rol oynamaktadir.
DNA dizisi varyasyonlarinin yani sira epigenetik modifikasyonlarin dikkate
alinmast, 1slah ¢aligmalarinda 6ngori giiciinii artirmakta; bitki performansini
daha dogru tahmin etme ve iiriin verimini yiikseltme potansiyeli sunmaktadir.
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Bu baglamda, epibreeding olarak adlandirilan epigenetik varyasyonlarin bitki
gelistirme amaciyla kullanilmasi, tarimsal 1slah alaninda genig bir uygulama
yelpazesi sunmaktadir (Kakoulidou ve ark., 2021; Samantara ve ark.,
2021). Epigenetik, DNA dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin; DNA
metilasyonu, histonlarin post-translasyonel modifikasyonlart ve RNA aracili
susturma gibi mekanizmalar yoluyla gen ekspresyonunda meydana gelen
kalitsal degisimlerin incelenmesini kapsamaktadir. Tarimsal agidan 6nemli
epigenetik varyantlar bircok kiiltiir bitkisinde tanimlanmistir. Ornegin,
geltikte ciice fenotip, elmada antosiyanin iretimi, kolzada yag igerigi,
giivercin bezelyesinde heterozis, ananasta somatik embriyogenez, soyada
verim ve stabilite artig1, kavunda cinsiyet belirlenmesi ve domateste meyve
olgunlagmas: epigenetik varyasyonlarla iliskilendirilmistir (Kumari ve ark.,
2022). Bu bulgular, epigenetik diizenlemelerin DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar: ve kiigiitk RNAar aracilifiyla gen ekspresyonunu yeniden
sekillendirdigini; boylelikle bitki fizyolojisi, verimlilik ve stres toleransinda
kritik bir rol {istlendigini agikga ortaya koymaktadir (Yetgin, 2023).

2. Epigenetik Modifikasyonlar
Epigenetik modifikasyonlar, DNA dizisinde herhangi bir degisiklik

olmaksizin gen ekspresyonunu diizenleyen, kalitsal veya geri doniigtimlii
molekiiler mekanizmalardir. Bitkilerde bu mekanizmalar; gelisimsel siireglerin
kontroliinde, stres yanitlarinin diizenlenmesinde ve gevresel adaptasyonun
saglanmasinda kritik roller tistlenir. Epigenetik diizenleme sistemleri, DNA
metilasyonu, histon post-translasyonel modifikasyonlari, kromatin yeniden
yapilanmasi ve kiiglik RNA aracili yollar1 kapsamaktadir. Bu mekanizmalar
genellikle koordineli bir gekilde ¢alisarak fenotipik plastisiteyi artirmakta ve
bitkilerin ¢evresel degiskenliklere kargi adaptif yanitlar gelistirmesine aracilik
etmektedir (Thakur ve Prasad, 2024).

2.1. DNA Metilasyonu;

DNA metilasyonu, bitkilerde en kapsamli gekilde incelenmig epigenetik
mekanizmalardan biridir. Temel olarak, sitozin bazinin C5 pozisyonuna metil
grubunun eklenmesiyle 5-metilsitozin (5mC) olusumunu ifade eder (Law &
Jacobsen, 2010). Bu kimyasal igaret, genom {iizerinde kalic1, kugaklar arasi
aktarilabilir ve gen ekspresyonunun mekansal-zamansal diizenlenmesinde
kritik rol oynar. Bitkilerde DNA metilasyonu yalmzca gen aktivitesini
diizenlemekle kalmaz; transpozon elementlerinin susturulmasi, genomik
stabilitenin korunmasi ve genomik imprinting gibi siireglerde de merkezi
islev tstlenir (Talarico ve ark., 2024).
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Memelilerde DNA metilasyonu genellikle CG bolgeleriyle sinirliyken,
bitkilerde CG, CHG ve CHH (H = A, C veya T) metilasyon motifleri
yaygin olarak bulunur (Lister et al., 2009; Zhang et al., 2018). Bu genig
metilasyon spektrumu, bitkilere stres kogullarina karst dinamik diizenleme
kapasitesi kazandirir (He et al., 2011; Miryeganeh & Saze, 2020). Cevresel
stres faktorlerinin tetikledigi metilasyon desenlerindeki degisiklikler, gen
ckspresyonunu yeniden sekillendirerek fenotipik esnekligi artirmakta ve stres
toleransini gii¢lendirmektedir (Sun ve ark., 2022).

2.2. Histon Modifikasyonlari;

Histon modifikasyonlari, DNA dizisi degismeden kromatin yapisinin
ve gen ekspresyonunun dinamik bi¢imde diizenlenmesini saglayan temel
epigenetik mekanizmalardir. Niikleozom histon kuyruklarindaki asetilasyon,
metilasyon, fosforilasyon, ubiquitinasyon ve sumolasyon gibi degisiklikler
kromatinin erisilebilirligini belirler. Genel olarak asetilasyon gen aktivasyonu
ile, metilasyon ise baglandig1 bolgeye bagh olarak aktivasyon ya da baskilama
ile iligkilidir. Ornegin, H3K4me3 ve H3K36me3 aktif kromatin bolgeleriyle,
H3K9me2 ve H3K27me3 ise susturulmusg bolgelerle baglantihidir (Loscalzo
ve Handy, 2014).

Arabidopsis thaliana’da PRC2 aracili H3K27me3 isareti, FLC geninin
susturulmasinda ve ¢i¢eklenme zamanlamasinin kontroliinde kritik rol
oynamaktadir. Bu mekanizma, antisens transkriptler (COOLAIR),
transkripsiyonel siiregler ve 1g1k/seker sinyalleriyle etkilesim iginde
islemektedir. Histon asetilasyonu tarafinda ise GCN5 ve iliskili HAT lar,
HDAClar ve JmjC-domain demetilazlar, bitki gelisimi, hormon sinyali ve stres
yanitlarinin diizenlenmesinde islev gormektedir. Histon modifikasyonlari,
“epigenetik stres hafizas1” olusumuna da aracilik etmektedir. Kuraklik,
sicaklik ve soguk gibi abiyotik streslerde histon isaretlerinin korunmasi
veya yeniden diizenlenmesi, bitkilerin stres sonrast adaptif tepkiler
gelistirmesinde kritik rol oynamaktadir. Nitekim H3K4, H3K9, H3K27
ve H3K36 metilasyonlarinin, stres kogullarinda baglamsal olarak farkli gen
setlerini diizenledigi ve hormon sinyalleriyle ¢apraz konugmalar kurdugu
gosterilmigtir. Ayrica SUMO yolunun histon asetilasyonu ile kesigmesi
(6r. ZmGCN5’in SUMOylasyonu) stres adaptasyonuna yeni diizenleyici
katmanlar eklemektedir (Zhang ve ark., 2020; Liu ve ark., 2023).

2.3. miRNA Modifikasyonlari;

MikroRNAlar (miRNAlar), bitkilerde gen ekspresyonunun post-
transkripsiyonel diizeyde diizenlenmesinde gorev alan kiigiik RNA
molekiilleridir. Genellikle 20-24 niikleotid uzunlugunda olan miRNAlar,
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hedef mRNAlarin pargalanmasini veya translasyon baskilanmasini saglar.
Bununla birlikte, miRNA biyogenezi ve islevselligi cesitli modifikasyonlarla
hassas bigimde kontrol edilmektedir. MIR genlerinden RNA Pol II
aracihigiyla sentezlenen pri-miRNAlar, DCL1, HYLI ve SE gibi proteinlerle
iglenir; ardindan HENT1 aracihigiyla 3" uglarinda 2°-O-metilasyonla stabilize
edilir. Baglica miRNA modifikasyonlar: arasinda metilasyon, uridilasyon,
adenilasyon ve RNA editlenmesi yer alir (Jia ve ark., 2025).

Bitki Epigenetik Diizenlemesinin Mekanizmalar

DNA
metilasyonu

Kodlamayan

Histon

degisiklikleri l’

Kromatin yeniden ,_,O/_\-
diizenlenmesi

Sekil 1. Bithi Epigenetik Diizenlemesinin Mekanizmast

Bu degisiklikler miRNAlarin stabilitesi, hedef oOzgiilliigii ve yikim
stireglerini  diizenleyerek gelisimsel programlarin ve stres yanitlarinin
hassas kontroliinii saglar. Ornegin, miR156-SPL modiilii cigeklenme
gecisinde metilasyon ile stabilize edilirken, uridilasyon stres altinda hizh
gen ekspresyon degisikliklerine aracilik eder. Ayrica, viriis kaynakl kiigtik
RNAlarla rekabet eden miRNA modifikasyonlart bagigiklik tepkilerini
diizenler. Tarmmsal biyoteknoloji agisindan miRNA modifikasyonlarinin
manipiilasyonu, stres tolerans: yiiksek ve verim kapasitesi artirilmug bitki
gesitlerinin gelistirilmesinde 6nemli firsatlar sunmaktadir. CRISPR/dCas9
tabanli epigenetik diizenleme yaklagimlar1 ile miRNA biyogenezinde
gorevli enzimlerin hedeflenmesi, epibreeding uygulamalari i¢in yeni ufuklar
a¢maktadir (Nowak ve ark., 2024).
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3. Tarimsal Onemi;

Epigenetik mekanizmalar, bitkilerde g¢evresel sinyallerin, gelisimsel
ipuglarinin ve stres faktorlerinin biitiinctil bir gekilde entegre edilmesini
saglayarak fizyolojik ve metabolik siireglerin esnek uyumunu miimkiin
kilmaktadir. Bu diizenleme kapasitesi sayesinde bitkiler, kuraklik, tuzluluk,
agirt sicaklik ve patojen saldirilart gibi abiyotik ve biyotik stres kosullarina
karg1 hizli, etkili ve gogu zaman kalic1 fenotipik yanitlar gelistirebilmektedir.

DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kiigitk RNAar ve kromatin
yeniden gekillenmesi gibi epigenetik diizenleyici yollar, gen ekspresyonunun
hassas kontroliinii tistlenerek stres yanitlarinin dinamik bigimde koordine
edilmesini saglamaktadir. Bu mekanizmalar; biiylime, fotosentez etkinligi,
enerji kullanimi ve besin dagilimi gibi tarimsal agidan kritik fizyolojik
parametrelerin optimize edilmesine aracilik eder (Tresas ve ark., 2025).
Boylelikle bitkiler, stres kosullarinda hem {iiriin verimini hem de tohum
kalitesini koruma ve hatta artirma potansiyeline sahip olur. Epigenetik
diizenlemelerin  6nemi yalmzca stres toleransinin  giiglendirilmesiyle
sinirl degildir. Ayni zamanda fenotipik ¢esitliligin, adaptif ozelliklerin ve
genetik olmayan kalitsal varyasyonlarin zenginlesmesine katki saglayarak
stirdiiriilebilir tarim ve modern slah galigmalarinda yenilikgi stratejilerin
gelistirilmesine giiglii bir bilimsel temel sunmaktadir. Ozellikle nesiller arast
epigenetik aktarim, bitkilerin deneyimledigi stres kogullarina bagh olarak
progeny bireylerde daha yiiksek tolerans diizeyleri ve iyilestirilmis verim
performansi seklinde somut faydalar saglayabilmektedir (Abdulraheem ve
ark., 2024).

4. Sonug

Epigenetik mekanizmalar, bitki biyolojisinde merkezi bir diizenleyici
katmani temsil ederek gevresel sinyallerin, gelisimsel ipuglarinin ve stres
yanitlarinin entegrasyonunu diizenler ve bunlarin adaptif fizyolojik ve
metabolik ¢iktilara doniistiiriilmesini saglar. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1, kiigiik RNAlar ve kromatin yeniden sekillenmesi, gen
ckspresyonunu hassas bir sekilde ayarlamak iizere birlikte iglev gormekte ve
boylece bitkilerin kuraklik, tuzluluk, agirt sicaklik dalgalanmalari ve patojen
saldirilar1 gibi abiyotik ve biyotik stres faktorlerine karst direng gostermelerini
miimkiin kilmaktadir. Bu mekanizmalar yalnizca stres toleransi saglamakla
kalmaz; ayn1 zamanda fotosentetik etkinligi, enerji kullanimini ve iireme
bagarisin1 optimize ederek olumsuz kogullar altinda {iriin verimi ve tohum
kalitesini giivence altina almaktadir. Dahasi, bazi epigenetik modifikasyonlarin
kalitsal niteligi, strese iligkin molekiiler bir hafiza olugturarak sonraki nesillerin
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gelistirilmig tolerans ve Ustiin performansla donatilmasini saglamaktadir.
Son yillarda kaydedilen ilerlemeler, epigenetik varyasyonlarin bitki 1slahinda
degerli belirtegler olarak kullanilabilecegini ortaya koymus ve epibreeding
kavraminin gelismesine zemin hazirlamistir. Bu yaklagim, geleneksel ve
molekiiler 1slah stratejilerini tamamlayicr nitelikte olup, yiiksek verimli ve
iklim degisikliklerine dayanikli kiiltivarlarin gelistirilmesi igin umut vadeden
bir yol sunmaktadir. Bununla birlikte, 6nemli ilerlemelere ragmen, model
bitkilerden baslica tarimsal tiirlere elde edilen bulgularin aktarilmasi,
epigenetik isaretlerin kugaklar arasi stabilitesinin ¢oziimlenmesi ve epigenetik
diizenlemenin karmagikligini tam anlamiyla ortaya koyabilmek i¢in ¢oklu-
omik yaklagimlarin entegrasyonu gibi kritik zorluklar halen varligin
stirdiirmektedir. Buna ek olarak, epigenetigin sistem biyolojisi, yapay zeka
ve iklim dostu tarimsal uygulamalarla birlestirilmesi, adaptif plastisitenin
daha derinlemesine anlagilmasina katki saglayacak ve siirdiiriilebilir gida
dretimi igin yeni ufuklar agacaktir. Sonug olarak, epigenetik yalmizca bitki
dayanikliigina iliskin anlayisimizi derinlestirmekle kalmayip, ayni zamanda
kiiresel iklim degisikligi caginda tarim igin doniistiiriicii bir potansiyel de
tagimaktadir. Epigenetik bilgiden yararlanilarak, artan diinya niifusunun gida
giivenligini saglamak amaciyla, toleransi, stabilitesi ve tiretkenligi artirilmug
bitki gesitlerinin gelistirilmesine yonelik yenilikgi stratejiler tasarlamak
miimkiin olacaktir.
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Bolim 6

Gelecegin Yabanct Ot Bilimi ve Kontrol
Stratejilerinin Sekillendirilmesinde Epigenetik
Mekanizmalarin Rolii 3

Seren Dogar!
Harun Alptekin?
Ramazan Giirbuz?

Ozet

Yabanci ot bilimi, molekiiler biyolojideki gelismelerin yabanci ot
adaptasyonuna ve kaliciigma katkida bulunan karmagik  diizenleyici
katmanlar1 ortaya ¢ikarmasiyla paradigma degisimine ugramaktadir. Bunlar
arasinda, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik kodlamayan
RNAlar dahil olmak {izere epigenetik mekanizmalar, stres tepkilerinin,
tenotipik esnekligin ve direng evriminin temel diizenleyicileri olarak ortaya
ctkmaktadir. Genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik modifikasyonlar geri
doniistimli ve dinamik olup, yabanct otlarin herbisit maruziyeti, kuraklik,
tuzluluk veya besin kisitlamasi gibi dalgalanan gevre kosullarina hizla yanit
vermesini  saglamaktadir. Son aragtirmalar, epigenetik diizenlemenin,
sitokrom P450’ler ve glutatyon transferazlar araciligryla detoksifikasyon
yollarini gelisgtirerek veya hedef bolge genlerinin ekspresyonunu degistirerek
herbisit direncine aracilik edebilecegini gostermektedir. Dahasi, epigenetik
stres hafizasi, adaptif’ 6zelliklerin nesiller aras1 kalitimini kolaylastirarak,
yavrularin tekrarlayan tarimsal uygulamalardan kaynaklanan baskilar altinda
hayatta kalmaya olanak saglamaktadir. Bu uyarlanabilir esneklik, genellikle
ongoriilebilir genetik diren¢ modellerine dayanan geleneksel yabanci ot
yonetimi stratejileri igin bir zorluk tegkil etmektedir. Ancak bu iggoriiler,
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inovasyon igin yeni yollar da agmaktadir. CRISPR/dCas9 gibi epigenom
diizenleme araglar1, epigenetik efektorlerle birlestirildiginde, DNA dizilerini
degistirmeden gen ifadesini manipiile etmek igin kullanilabilmekte ve direng
mekanizmalarinin hedefli olarak baskilanmas i¢in potansiyel sunabilmektedir.
Ayrica, epigenetik biyobelirteclerin 6ngoriilen modellere entegre edilmesi,
direngli popiilasyonlarin erken tespitini saglayabilmekte ve bolgeye 6zgii
yonetimi yonlendirebilmektedir. Tarimsal sistemler siirdiiriilebilirlige dogru
gecis yaparken, epigenetik siirecleri anlamak ve bunlardan yararlanmak, daha
etkili, uyarlanabilir ve ¢evre dostu yabanct ot kontrol stratejileri tasarlamak
icin kritik 6neme sahip olacaktr. Bu nedenle, epigenetigin yabanci ot
bilimine dahil edilmesi, yalnizca temel aragtirmalarin bir simirimi degil, ayni
zamanda entegre yabanci ot yonetiminin gelecegini sekillendirmek i¢in pratik
bir ¢ergeveyi de temsil etmektedir.

1. Giris

Yabanci otlar, diinya ¢apinda tarimsal tarimsal tretim alanlarinda
son derece 6nemli verim ve kalite kayiplarina sebep olan en 6nemli bitki
koruma sorunlarinin baginda gelmektedir. Yetigtirilen kiiltiir bitkileriyle
151k, besin maddeleri ve su igin kiiltiir bitkileriyle rekabet ederken ayni
zamanda zararlilar ve hastaliklar igin konukguluk gorevi goriirmektedirler
( Zimdahl ve Basinger, 2024 ). Herbisit gelistirme ve yabanci ot yonetimi
uygulamalarinda yillardir siiren yeniliklere ragmen, yabanci ot tiirlerinin
ok farkli gevreye uyum saglama kapasitesinden dolayr kontrol stratejilerini
sekteye ugratmaya ve gida giivenligini tehdit etmeye devam etmektedir
(Powles ve Yu, 2010). Geleneksel olarak, yabanci ot bilimindeki aragtirmalar,
herbisit direnci kazandiran genetik mutasyonlara, rekabet giictinii artiran
tizyolojik oOzelliklere ve yabanci ot-kiiltiir bitkisi rekabetini etkileyen
ekolojik dinamiklere odaklanmistir (Délye, 2013; Neve ve ark., 2014). Bu
alanlar kritik 6neme sahip olmakla birlikte, giderek artan bulgular, DNA
dizilimindeki varyasyondan bagimsiz gen ifadesindeki kalitsal degisikliklerin
(toplu olarak epigenetik mekanizmalar olarak adlandirilir) yabanci ot
uyumunu  sekillendirmede merkezi bir rol oynadigini gostermektedir
(Richards ve ark., 2017; Verhoeven ve Preite, 2014).

DNA metilasyonu, histon translasyon sonras1 modifikasyonlar1 ve kiiglik
RNAYar tarafindan diizenlemeyi igeren epigenetik modifikasyonlar, ¢evresel
dis uyaranlara yanit olarak gen aktivitesini yoneten esnek bir diizenleyici ag
olugturmaktadir (Chinnusamy ve Zhu, 2009; Kim ve ark., 2012; Zhang
ve ark., 2018). Bu mekanizmalar bitkilerin herbisit uygulamasi, kuraklik,
tuzluluk ve besin kisitlamast gibi gevresel ipuglarini adaptif molekiiler ve
tenotipik tepkilere entegre etmesine olanak tanimaktadir (Richards ve ark.,
2017). Genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik degisiklikler genellikle geri
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dondiiriilebilirdir ancak hiicre boliinmeleri boyunca kalitilabilecek veya hatta
sonraki nesillere aktarilabilecek kadar kararhidirlar (Hauser ve ark., 2011;
Verhoeven ve Preite, 2014 ). Bu tiir bir esneklik, yabanci otlara adaptasyonel
bir avantaj saglayarak, uzun vadeli genetik sabitleme gerektirmeden yonetim
baskilarina hizli tepkiler vermelerini saglayabilmektedir.

Son ¢aligmalar, epigenetik diizenlemenin hem hedef bolgedeki hem de
hedef olmayan bolgedeki herbisit direncini aracilik edebilecegini, birden fazla
stres faktoriine karsi gapraz toleransi kolaylastirabilecegini ve nesiller boyunca
devam eden stres hafizasi olusturabilecegini vurgulamaktadir (Délye, 2013;
Ghanizadeh ve Harrington, 2017). Ornegin, DNA metilasyon yeniden
programlamasi, degigmis detoksifikasyon enzim ifadesiyle iliskilendirilmistir
(Zhang ve ark.,, 2018), histon modifikasyonlar1 ise direngle iligkili
genlerin kromatin erisilebilirligini etkilemektedir. Bununla birlikte, kiigiik
RNAlar, stres sinyal yollarini adaptif metabolik yanitlarla iligkilendirerek
transkripsiyonel yollar1 hassas bir gekilde diizenleyebilmektedirler (Richards
ve ark., 2017). Bu bakis agistyla, klasik genetik paradigmanin Otesinde,
epigenetik plastisite’nin yabanci ot direncinin bir itici giicli olarak hareket
ettigi bir modele dogru direng olgusunun genigletilmis bir anlayigina isaret
etmektedir (Hauser ve ark., 2011).

Uygulamali bir bakis agisiyla, epigenetik bilginin yabanci ot bilimine
entegrasyonu onemli firsatlar sunmaktadir. Epigenetik biyobelirtegler, direngli
popiilasyonlarin erken tespitini, adaptasyonun 6ngoriicii modellemesini ve
bolgeye 6zgili yonetim stratejilerini miimkiin kilabilmektedir (Zhang ve
ark., 2018). Dahasi, CRISPR/dCas9 tabanl epigenom diizenleme gibi yeni
molekiiler araglar, direng yollarinin hedefli bir gekilde manipiile edilmesi,
potansiyel olarak herbisit duyarhiliginin geri kazanilmasi veya strese uyum
saglayan Ozelliklerin baskilanmasi igin umut vaat etmektedir (Gallego-
Bartolomé, 2020). Tarim, kimyasal girdileri azaltirken verimliligi koruma
gibi iki zorlukla karsi kargiyayken, epigenetik siirdiirtilebilir ve adaptif
yabanci ot kontrol stratejileri tasarlamak igin bir sinir sunmaktadir (Springer
ve Schmitz, 2017).

Bu baglamda, mevcut galigma, yabanci ot adaptasyonu ve direncinde
epigenetik mekanizmalarin roliinii inceleyerek, gelecekteki yabanci ot
yonetimi tizerindeki etkilerini vurgulamaktadir. Temel molekiiler i¢goriileri
uygulamali agronomik stratejilerle birlestirerek, epigenetigin yabanci ot
biliminin kavramsal ve pratik ¢ergevesini yeniden sekillendirecegini ve daha
direngli ve siirdiiriilebilir tarim ekosistemlerine gegisi yonlendirecegini
diisiinmekteyiz.
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1. Kavramsal ve Teorik Cergeve

Yabanci otlar, tarimsal sistemlerdeki ortamlara en etkili bir gekilde
geligen bitki gruplart arasinda yaygin olarak kabul edilmekte ve genellikle
yetigrtirilen kiiltiir bitkileri igin son derece elverigsiz kogullar altinda dahi
geligebilmektedirler (Baker, 1974). Ortama uyum saglama bagarilari, toprak
isleme, iiriin rotasyonu, herbisit uygulamasi ve degigen iklim kogullar: gibi
stirekli bozulmalarin giiglii segici baskilar uyguladig: tarimsal ekosistemlerin
dinamik dogasiyla yakindan baglantihidir.  Geleneksel ekolojik  teori,
bozulmanin hizli yagam dongiilerine, yiiksek lireme potansiyeline ve genig
ekolojik toleransa sahip tiirleri destekledigini varsaymaktadir. Yabanci otlar,
gesitli ortamlarda ¢imlenmelerine, biiyiimelerine ve ¢ogalmalarina olanak
tantyan olaganiistii fenotipik esneklik gostererek bu stratejinin tipik bir
ornegidir (Zimdahl, 2018).

Cagdag tarimda, iklim degisikligi, kaynak kisitlamalar1 ve stirdiiriilebilir
tretime yonelik artan talep gibi kiiresel zorluklar, yabanci ot-iiriin
etkilesimlerinin segici manzarasini yeniden sekillendiriyor (Patterson, 1995;
Ziska ve Dukes, 2011). Yiikselen atmosferik COz, degisen yagis diizenleri
ve artan sicaklik degiskenligi yalnizca iiriin performansini degistirmekle
kalmryor, ayni zamanda iiriinler ve yabanci otlar arasindaki rekabet giictinii
etkilemektedir. Bu baglamda, yabanci otlarin hem kisa vadeli fizyolojik
tepkiler hem de uzun vadeli kalitsal degisiklikler yoluyla hizla uyum saglama
yetenegi, kaliciliklarinda merkezi bir faktor olarak ortaya ¢ikmugtir. Bu
adaptif siiregler, yabanci ot biliminin klasik genetigin Otesine genisletilerek,
gevresel stres faktorlerine yamit olarak hizli, geri doniigiimlii ve genellikle
kalitsal degisiklikleri aracilik eden diizenleyici mekanizmalar1 da kapsamasi
gerekliliginin altin1 ¢izmektedir (Richards ve ark., 2017).

Yabanci ot direnci aragtirmalarindaki baskin ¢ergeve, tarihsel olarak
genetik mutasyonlari, 6zellikle de herbisit hedef bolgelerini degistiren veya
detoksifikasyon yollarini geligtirenleri vurgulamistir (Délye, 2013; Neve ve
ark., 2014). Bu genetik paradigma, direncin bir¢ok 6rnegini agiklamig olsa
da, tarla popiilasyonlarinda gozlemlenen adaptif yanitlarin tiim spektrumunu
yakalamaktan uzak kalmaktadir. Giderek artan bulgular, epigenetik
modifikasyonlarin, genetik degisimi tamamlayan ve bazi durumlarda
ondan once gelen kritik diizenleme katmanlari olduguna isaret etmektedir
(Richards ve ark., 2017). Epigenetik, DNA dizisinde degisiklik olmadan,
oncelikli olarak DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar ve kiiglik RNA
yollar1 aracihigiyla olusan gen fonksiyonundaki kalitsal degisiklikleri ifade
etmektedir. Bu mekanizmalar, gevre ile genom arasinda esnek bir diizenleyici
arayliz saglayarak, yabanci otlarin segici baskilara yanit olarak gen ifadesini
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diizenlemektedir. Ornegin, herbisit maruziyeti, detoksifikasyon enzim
ekspresyonunu  diizenleyen metilasyon degisikliklerini tetikleyebilirken,
kuraklik veya besin stresi, strese duyarli genlerin kromatin erisilebilirligini
degistiren histon modifikasyonlarina neden olabilmektedir. Daha da 6nemlisi,
bu degisikliklerin bazilar1 nesiller boyunca devam edebilir ve yavrular
tekrarlayan zorluklara hazirlayan bir tiir “stres hafizas1” olugturabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011). Hizli, genetik olmayan adaptasyon kapasitesi,
yabanci ot direncinin kavramsal gergevesini genisleterek, nadir mutasyonlarin
deterministik bir modelinden, hem genetik hem de epigenetik siiregler
tarafindan gekillendirilen dinamik bir esneklik ve dayanikhlik modeline
ge¢mektedir. Epigenetigin roliiniin farkina varmak, yalmizca yabanc ot
adaptasyonuna iligkin teorik anlayigimizi gelistirmekle kalmaz, ayn1 zamanda
yonetim stratejileri igin de derin gikarimlar saglayacaktir.

2. Bitkilerde Epigenetik Mekanizmalar

En kapsamli olarak incelenen epigenetik modifikasyonlardan biri olan
DNA metilasyonu, tipik olarak CG, CHG veya CHH dizi baglamlarinda
sitozin kalintilarina bir metil grubunun eklenmesini igermektedir. Bitkilerde
metilasyon kaliplari, g¢evresel uyaranlara yamit olarak korunur veya
yeniden programlanir, boylece altta yatan DNA dizisini degistirmeden
transkripsiyonel aktivite diizenlenmektedir (Zhang ve ark., 2018). Yabanci
otlarda, metilasyon profillerindeki degisimler, herbisit detoksifikasyonu,
stres tepkisi veya gelisim zamanlamasiyla iliskili genleri susturabilmekte
veya etkinlestirebilmektedir. Ornegin, herbisit kaynakli metilasyon yeniden
programlamasi, sitokrom P450’lerin veya glutatyon S-transferazlarin gegici
aktivasyonunu saglayarak metabolik direnci kolaylagtirabilmektedir (Pan ve
ark., 2021). Ayrica, metilasyon isaretleri nesiller boyunca kalici bir sekilde
miras alinabilir ve bu da tekrarlayan tarimsal baskilar altinda yabanci otlarin
dayaniklihigin artiran nesiller arasi stres hafizasina katkida bulunabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011).

DNAnin sarildigs histon proteinleri, asetilasyon, metilasyon, fosforilasyon
ve ubikitinasyon gibi ¢esitli translasyon sonrasi modifikasyonlara ugrar
ve bu degisiklikler kromatin mimarisini ve dolayisiyla transkripsiyonel
mekanizmanin spesifik genlere erisilebilirligini etkilemektedir (Kouzarides,
2007). Strese maruz kalan bitkilerde, histon asetilasyonu genellikle savunma
ile ilgili genlerin transkripsiyonel aktivasyonunu tegvik ederken, histon
metilasyonu kalintrya ve buna bagh olarak gen ifadesini artirabilmekte veya
baskilayabilmektedir (Thakur ve Prasad, 2024). Yabanci otlarda, bu tiir
histon modifikasyonlar, degistirilmig ¢imlenme zamanlamas: ve abiyotik
strese kargi geligmis tolerans dahil olmak tizere hizli fenotipik ayarlamalarla
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iligkilendirilmigtir ve bu da onlarin bozulmus tarimsal ekosistemlerde adaptif
durumlar arasinda hizla gecig yapmalarina olanak tanimaktadir. Histon
diizenlemesinin yani sira, mikroRNAlar (miRNAlar) ve kiigiik girigimci
RNAYlar (siRNAlar) gibi kiiglik kodlamayan RNAlar, hedef mRNAlarin
transkripsiyonel susturulmasini veya transkripsiyon sonrast diizenlenmesini
yonlendirerek 6nemli bir rol oynar ve boylece stres toleransinda, gelisimsel
esneklikte ve herbisit detoksunda 6nemli yollar1 modiile edebilmektedir
(Chen, 2009). Ornegin, stres kaynakhh miRNAlar, kok gelisimi ve stres
sinyallemesini diizenleyen hormonal yollar1 yeniden programlayarak kaynak
sinirh kosullar altinda uyum yetenegini artirabilir. Bu epigenetik siireglerin
tanimlayict bir 6zelligi, gegici ¢evresel maruziyetlerin hiicre boliinmeleri
veya nesiller boyunca aktarilan kalitsal epigenetik durumlara yol agtig1 stres
hatizas1 olugturma yetenekleridir (Hauser ve ark., 2011). Yabanci otlarda, bu
tiir hafiza popiilasyonlarin tekrarlayan stresorleri “Ongdrmesini” saglar, bu
da bir nesilde herbisit veya kurakliga maruz kalmanin, genetik mutasyonlar
olmaksizin bile, gelismig toleransla yavrulart hazirlayabilecegi anlamina gelir.
Histon modifikasyonlar1, kiigiik RNAlar ve stres hafizasinin bu dinamik
etkilesimi, yabanci ot dayanikliigina iligkin genigletilmig bir bakig agisinin
altinigizerek, ayni yonetim stratejilerinin tekrar tekrar kullanilmasinin kugaklar
arast direnci ve uyumu istemeden giiglendirebilecegini vurgulamaktadir
(Richards ve ark., 2017).

3. Epigenetik ve Herbisit Direnci

Yabanci otlardaki herbisit direnci geleneksel olarak hedef bolge direnci
(TSR) ile agiklanmaktadir. Bu direngte, asetolaktat sentaz (ALS), asetil-CoA
karboksilaz (ACCase) veya 5-enolpiruvilsikimat-3-fosfat sentaz (EPSPS)
gibi enzimleri kodlayan genlerdeki nokta mutasyonlar1 herbisit baglanmasini
azaltmaktaveyabanciotlaraherbisitlere kargi giiclii bir direng kazandirmaktadir
(Powles ve Yu, 2010; Délye, 2013). Bununla birlikte, son bulgular epigenetik
modifikasyonlarin hedef genlerin transkripsiyonel aktivitesini veya kopya
sayst ifadesini degistirerek de TSRyi modiile edebilecegini gostermektedir.
Ornegin, promotor bolgelerindeki DNA metilasyon degisiklikleri, dizi
mutasyonlar1 olmadan ALS veya EPSPS ifadesini yukar: diizenleyebilir ve
gen amplifikasyonunu taklit edebilirken, histon asetilasyonu ve kromatin
yeniden sekillenmesi transkripsiyonel erisilebilirligi daha da artirabilir ve
yabanci otlarin herbisit stresine dayanmasi igin geri doniigiimlii bir yol
saglayabilmektedir (Sen ve ark., 2022). TSRnin 6tesinde, hedef dist direng
(NTSR), geligmis herbisit metabolizmasi, sekestrasyon veya azaltilmig
translokasyonu igeren daha karmagik bir olguyu temsil etmekte olup,
sitokrom P450’ler, glutatyon S-transferazlar (GST’ler) ve ABC tastyicilar
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gibi 6nemli detoksifikasyon enzimlerinin, genellikle herbisit maruziyeti veya
cevresel stres tarafindan tetiklenen epigenetik diizenleme altinda galigtigy
gosterilmigtir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark., 2022). Bunula birlikte,
kiigiik RNAlar detoksifikasyon ve strese yanit veren yollar1 diizenlemede
onemli bir rol oynamakta ve boylece NTSRYyi1 giiglendirmektedir. Daha da
onemlisi, bu dinamik ve geri doniigiimlii modifikasyonlar gapraz direnci
kolaylagtirabilir; boylece bir herbisite maruz kalan yabanci otlar, paylagilan
diizenleyici yollar araciligiyla daha 6nce uygulanmamug herbisitlere kargi da
direng gelistirebilir ve bu da popiilasyonlarin yeni kimyasallara “6nceden
adapte olmasina” ve yeni herbisit yeniliklerinin etkinligini azaltmasina olanak
tanimaktadir (Délye, 2013; Richards ve ark., 2017). Dahasi, epigenetik
isaretlerin nesiller boyunca kalicihigi, stirekli herbisitlerin selektif baskisi
olmasa bile uzun vadeli dayamikliik i¢in bir mekanizma saglamaktadir.
Biitiin burlar birlikte gbz oniinde tutuldugunda yabanci ot biliminde biiyiik
bir paradigma degisimini temsil etmektedir: Direng artik yalnizca nadir
genetik mutasyonlarin bir sonucu olarak degil, ayn1 zamanda adaptasyonu
hizlandiran dinamik diizenleyici aglarin bir iiriinii olarak da goriilmelidir. Bu
on kabul, yabanc1 ot kontrol stratejileri igin 6nemli sonuglar dogurmakta ve
yabanci otlar kimyasal siniflar arasinda detoksifikasyon yollarini epigenetik
olarak baglatabiliyorsa, herbisit rotasyonunun tek bagina direnci azaltmak
igcin yeterli olmayabilecegini gostermektedir. Bunun yerine, epigenetik
modellere entegre etmek, epigenetik biyobelirtegleri izlemek igin tam
araglart gelistirmek ve CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenleme gibi
yeni miidahaleleri aragtirmak, direnci diizenleyici koklerinden azaltmak
igin yenilik¢i yollar sunabilmektedir (Springer ve Schmitz, 2017; Gallego-
Bartolomé, 2020).

4. Cevresel Stres ve Yabanc1 Ot Epigenomigi

Kuraklik, tuzluluk, agir1 sicakliklar ve herbisit maruziyeti gibi abiyotik ve
antropojenik stresler, yabanci ot adaptasyonunun kritik itici giiglerini temsil
etmekte ve epigenetik mekanizmalar bu zorluklara hizli ve esnek yanitlar
saglamada merkezi bir rol oynamaktadir. Ornegin kuraklik stresi, genellikle
kok uzamasi, ozmoprotektan birikimi ve stoma diizenlemesi ile iligkili genleri
diizenleyen DNA metilasyon degisikliklerini indiikler ve boylece sinirli nem
alinda su kullanim verimliligini ve hayatta kalmay: saglayabilmektedir
(Chwialkowska ve ark., 2016). Benzer sekilde, tuzluluk stresi, yiiksek tuz
konsantrasyonlar1 altinda iyon tagiyict genleri aktive ederek ve hiicresel
homeostaz: koruyarak histon asetilasyon ve metilasyon modellerini yeniden
sekillendirebilmektedir (Karan ve ark., 2012; Wang ve ark., 2021). Hem
sicak hem de soguk olmak iizere agirt sicakliklarin, belirli histon izlerinin
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birikimini ve strese duyarli kiiglik RN A’larin aktivitesini degistirdigi, fizyolojik
toleransi sekillendirdigi ve genellikle sonraki nesilleri benzer kogullar igin
“hazirlayan” kalitsal izler biraktig bilinmektedir (Limke ve Baurle, 2017).
Bu dogal stres faktorlerinin 6tesinde, herbisit maruziyeti, DNA metilasyonu
ve kromatin yeniden sekillenmesinde yaygin kaymalara neden olan bir
“epimutajen” gorevi gorerek onemli bir antropojenik stres uygulamakta ve
bu da sitokrom P450’ler, glutatyon S-transferazlar ve ABC tastyicilar1 gibi
detoksifikasyon enzimlerini etkilemektedir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark.,
2022). Yabanc otlardan ve model bitkilerden elde edilen bulgular, lethal
olmayan herbisit dozlarinin bitki nesilleri boyunca devam eden epigenetik
stres hafizalar1 olugturabilecegini ve boylece stabil genetik mutasyonlarin
yoklugunda bile hayatta kalmay:1 artirabilecegini gostermektedir (Délye,
2013; Vidalis ve ark., 2016). Daha da 6nemlisi, yabanci otlar bu stres
faktorlerini nadiren izole olarak deneyimler; bunun yerine kurakliktan,
besin kisitlamasindan, patojenlerden ve kimyasal kontrolden kaynaklanan
es zamanh veya ardigik baskilarla karsilagirlar ve epigenetik aglar, sinyal
yollar1 arasindaki ¢apraz konugmay: aracilik eden biitiinlestirici merkezler
olarak islev goriir. Ornegin, herbisit tepkisinde rol oynayan kiigiik RN A’lar
mantar patojenlerine kargi savunma yollarini da diizenleyebilirken, kuraklik
kaynakli histon modifikasyonlar1 ¢imlenme ve biiyiime igin gerekli olan
hormonal sinyal yollarini etkileyebilir (Springer & Schmitz, 2017). Bu
etkilesim, birden fazla stres faktoriiniin bir araya geldigi karmagik ve
degisken tarimsal ekosistemlere adaptasyonu kolaylastirmada epigenetik
diizenlemenin ¢ok yonliiliigiinii vurgulamaktadir. Yabanci ot bilimi agisindan
bakildiginda, gevresel epigenomik alanindaki aragtirmalarin  ilerlemesi,
iklimsel degiskenlik ve herbisit rejimleri altinda popiilasyon tepkilerini
ongormek igin stres kaynakli epigenetik belirteglerin belirlenmesi ve adaptif
epialellerin kugaklar arasi kalitimini bozan stratejilerin tasarlanmasi da dahil
olmak tizere, 6ngoriici yonetim i¢in umut verici firsatlar sunmaktadir. Bu
tiir biitiinlestirici yaklagimlar, adaptasyon ve direncin yalnizca genetik degil,
ayni zamanda epigenetik boyutlarini da ele alarak siirdiirtilebilir yabanci ot
yonetimi ¢ergevelerini giiglendirebilmektedir.

5. Yabanc1 Ot Biliminde Uygulamali Perspektifler

Herbisit direnci igin fenotipik analizler veya hedef bolge genlerinin
DNA dizilimi gibi geleneksel tan1 yaklagimlar: degerli bilgiler saglamistir
ancak kararli genetik mutasyonlar ortaya ¢ikmadan once erken adaptif
yanitlar1 tespit etme kabiliyetleri sinirli olmaktadir. Bu baglamda, DNA
metilasyon imzalari, histon modifikasyon kaliplar1 ve kiigiik RNA profilleri
dahil olmak tizere epigenetik biyobelirtegler, yabanct ot popiilasyonlarinda
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diren¢ evriminin erken tespiti i¢in umut verici araglar olarak ortaya
¢tkmaktadir. Ornegin, sitokrom P450’ler veya glutatyon S-transferazlar gibi
detoksifikasyon genlerinin promotor bolgelerindeki metilasyon kaymalari,
hedef bolge digt metabolik direncin baglangici igin erken uyari sinyalleri olarak
islev gorebilir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark., 2022). Bu tiir biyobelirtecleri
izleyebilen sahada uygulanabilir analizlerin gelistirilmesi, aragtirmacilarin
ve uygulayicilarin  direng yaygmlagmadan 6nce miidahale etmelerini
saglayarak entegre yonetim programlarinin etkinligini artiracaktr (Délye,
2013). Tamlamanin Otesinde, yabanci ot bilimindeki tahmini modelleme,
epigenetik dinamiklerin dahil edilmesiyle de zenginlestirilebilir. Geleneksel
modeller, yabanci ot ¢imlenmesini, ¢ikigini ve diren¢ evrimini tahmin
etmek igin yaygin olarak kullanilmugtir; ancak, genellikle direncin yalnizca
genetik mutasyonlardan kaynaklandigini varsayarlar. Herbisit maruziyetine,
kurakliga veya iiriin rotasyonuna yanit olarak gen ifadesini degistiren kalitsal
ancak geri dondiirtilebilir modifikasyonlar olan epigenetik stres hafizasini
entegre ederek, modeller, 6zellikle birden fazla herbisit sinifi arasinda gapraz
diren¢ durumlarinda, direng gelisgiminin hizin1 ve ongoriilemezligini daha
dogru bir sekilde yakalayabilmektedir (Vidalis ve ark., 2016; Liamke ve
Baurle, 2017). Bu tiir zenginlestirilmis modeller, karar destek sistemlerini
gii¢lendirerek giftcilerin direng risklerini daha iyi tahmin etmelerine ve kontrol
onlemlerinin zamanlamasini ve tiiriinii optimize etmelerine olanak tanir.
Daha da 6nemlisi, epigenetik bilgi, uzun vadeli siirdiiriilebilirlik igin kiilttirel,
mekanik, biyolojik ve kimyasal stratejilerin entegrasyonunu vurgulayan
Entegre Yabanci Ot Yonetimi (IWM) ilkeleriyle yakindan uyumludur.
Stres hafizasinin ve epigenetik plastisite roliiniin anlagilmasi, epigenetik
olarak kalitilan 6zelliklerin istikrarin1 bozmak igin iiriin rotasyonlarini, ortii
bitkilerini ve herbisit ¢esitlendirmesini bilgilendirebilirken, biyolojik kontrol
ajanlar1 veya rekabetgi iiriin gesitleri gibi yeni ekolojik yaklagimlar, yabanci
ot epigenetik diizenlemesine miidahale etmek i¢in tasarlanabilir (Baulcombe
ve Dean, 2014; Springer ve Schmitz, 2017). Tleriye bakildiginda, epigenetik
ayn1 zamanda, uzaktan algilama, toprak saglhg: ol¢limleri ve yabanci ot
popiilasyon dinamiklerini birlestiren dijital araglar tarafindan giderek daha
fazla bilgilendirilen sahaya 6zgii yonetim stratejilerinin bulundugu hassas
tarimin daha genig hedefleriyle de oOrtlismektedir. CRISPR/dCas9 gibi
epigenom diizenleme platformlari, yabanci otlardaki direngle iliskili genlerin
segici olarak susturulmasi i¢in gelecekte bir olasilik sunmaktadir; ancak
etik, ekolojik ve biyogiivenlik hususlar1 6nemli olmaya devam etmektedir
(Varshney ve ark., 2020). Epigenetik ig¢goriilerin yabanci ot bilimine
entegrasyonu, reaktif yonetimden proaktif yonetime dogru bir paradigma
degisimini temsil ediyor ve epigenetigi yalnizca uyum saglamanin mekanik
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bir agiklamasi olarak degil, ayn1 zamanda siirdiirtilebilir ve direngli tarimsal
ckosistem yonetiminin temel tag1 olarak konumlandirmaktadir.

6. Teknolojik Gelismeler ve Gelecekteki Yonler

Bitki epigenetigindeki en umut verici sinirlardan biri, DNA dizilerini
degistirmeden gen ifadesini hassas bir gsekilde degistirmek i¢in geleneksel
genetik modifikasyonun 6tesine gegen epigenom diizenleme teknolojilerinin
gelistirilmesidir. Kalict DNA kiriklari ve dizi diizenlemeleri olugturan klasik
CRISPR/Cas9 sisteminin aksine, DNA metiltransferazlar, demetilazlar
veya histon asetiltransferazlar gibi epigenetik efektorlerle birlestirilen
CRISPR/dCas9 (olii Cas9), kromatin durumlarmm geri doniigiimli
modifikasyonlarini miimkiin kilarak esnek ve kalitimsal olmayan bir gen
diizenleme modu sunmaktadir (Hilton ve ark., 2015; Papikian ve ark., 2019).
Yabanci otlar igin bu tiir yaklagimlar teorik olarak direngle iligkili genleri
susturmak, herbisit kaynakli stres hafizasini bozmak veya popiilasyonlari
kimyasal kontrole yeniden duyarl hale getirmek i¢in kullanilabilir ve boylece
stirdiiriilebilir direng yonetiminin yeni bir katmani saglamir. CRISPR/
dCas9un otesinde, sentetik transkripsiyon faktorleri ve programlanabilir
RNA giidiimlii kompleksler, bitki gen aglarinin hassas diizenlenmesi igin
giiglii araglar olarak ortaya c¢ikmaktadir (Gallego-Bartolomé, 2020). Bu
teknolojiler hala biiyiik 6l¢iide Arabidopsis thaliana ve piring gibi model
sistemlerle sinirl olsa da, tarimsal agidan 6nemli yabanci otlar da dahil
olmak iizere model olmayan tiirlere adaptasyonlari, gevre dostu ve tiire 6zgii
miidahaleler tasarlamak igin derin bir potansiyel tagimaktadir. Bu diizenleme
araglarma paralel olarak, yiiksek verimli dizilemedeki hizli gelismeler
kapsamli epigenomik haritalamaya olanak saglamigti. DNA metilasyonu
igin tim genom bisiilfit dizilemesi (WGBS), histon modifikasyonlar1
igin kromatin immiinopresipitasyon dizilemesi (ChIP-seq) ve RNA
yonlendirmeli diizenleme igin kiigitk RNA dizilemesi (sRNA-seq) gibi
teknikler artik yiiksek ¢Oziintirliiklii epigenomik manzaralar olusturmak
i¢in rutin olarak kullanilmaktadir (Springer ve Schmitz, 2017). Yabanci ot
biliminde, bu tiir yontemler herbisit direnci, stres adaptasyonu ve istilacilikla
iligkili tiirlere 6zgii epigenetik imzalarin belirlenmesinin 6niinii agmaktadr.
Kargilagtirmali  popiilasyon diizeyindeki epigenomik c¢aligmalar, tarimsal
uygulamalarin, herbisit kullaniminin ve iklim degigkenliginin yabanci ot
topluluklarinin diizenleyici esnekligini nasil gekillendirdigini daha da ortaya
cikarabilir (Verhoeven ve Preite, 2014). Transkriptomik ve metabolomik
veri kiimeleriyle entegre edildiginde, bu yiiksek verimli yaklagimlar
yabanci ot adaptasyonunu modellemek ve farkli yonetim rejimleri altinda
popiilasyon yoriingelerini tahmin etmek igin sistem diizeyinde bir ¢ergeve
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saglar. Bu laboratuvar iggoriilerini uygulamali baglamlara doniigtiirmek,
direncin erken tespiti igin epigenetik belirtecleri iceren teghis kitleri veya
hassas tarim platformlarina rehberlik etmek igin epigenetik parametrelerle
zenginlestirilmis tahmini modeller gibi sahaya hazir yenilikler gerektirecektir
(Limke ve Biurle, 2017). Uzun vadede, ekolojik giivenligin, hedef dist
etkilerin ve diizenlemelere uyumun dikkatli bir sekilde degerlendirilmesi
elzem olsa da, biyostimiilan, mikrobiyal agilayict veya kimyasal modiilator
seklinde yeni miidahaleler ortaya ¢ikabilmektedir (Duncan ve ark., 2020).
Epigenetik, genomik ve dijital tarimin bir araya gelmesi, yabanc ot
biliminde bir paradigma degisimine isaret ediyor: iklim degisikligi, kaynak
kisitlamalar1 ve artan direng tarimsal ekosistemleri zorlarken, epigenetik,
uyarlanabilir siiregler igin agiklayici bir gii¢ ve proaktif yonetim igin eyleme
gegirilebilir araglar sunmaktadir. Gelecekteki aragtirmalar, baglica yabanci
ot tiirleri i¢in referans epigenomlar olugturmaya, nesiller arasi epigenetik
kalitimin istikrarmi ve geri dondiiriilebilirligini kesfetmeye ve epigenetik
esnekligi kullanan veya azaltan teknolojiler gelistirmeye odaklanmahdir. Bu
gelismeleri Entegre Yabanci Ot Yonetimi (IWM) gergevelerine yerlestirmek,
yabanci ot uyarlanabilirliginin korkuyla degil 6ngoriiyle ele alindigy, reaktif
tepkilerden 6ngoriilii, molekiiler olarak bilgilendirilmis stratejilere gegisi
saglayacaktir.

7. Zorluklar ve Etik Hususlar

Bitki epigenetigindeki 6nemli ilerlemelere ragmen, yabanci otlardaki
epigenetik mekanizmalar tizerine aragtirmalar heniiz baglangi¢ agamasinda
olup, bilginin ¢ogu Arabidopsis thaliana gibi model bitkilerden veya piring,
musir ve bugday gibi baglica iiriinlerden elde edilmektedir (Springer ve
Schmitz, 2017). Buna karsilik, genellikle poliploid, genetik olarak heterojen
ve yiiksek kaliteli referans genomlardan yoksun olan yabanci otlar, epigenomik
caligmalarda yeterince temsil edilmemekte ve bu da epigenetik diizenlemenin
adaptasyonlarin1 nasil yonlendirdigini anlamada 6nemli bilgi bogluklar
yaratmaktadir. Smurli genom kaynaklari, genetik ve epigenetik katkilart
birbirinden ayirma zorluguyla birlesince, ilerleme daha da kisitlanmaktadir
(Verhoeven ve Preite, 2014). Dogal saha kosullarinda epigenetik isaretlerin
kararlihg: ve geri dondiiriilebilirligi konusunda da kritik belirsizlikler devam
etmektedir. Ornegin, dogal yabanci ot popiilasyonlarinda stres kaynakli
metilasyon modellerinin birden fazla nesil boyunca ne 6l¢iide devam ettigi
veya ¢evresel baskilar ortadan kalktiginda ne kadar ¢abuk eski haline dondiigii
hala belirsizligini korumaktadir (Limke & Baurle, 2017; Vidalis ve ark.,
2016). Bu belirsizlikler tarim arazilerindeki epigenetik modellerin tahmin
giiclinii azaltmakta ve direng yonetimi ¢ergevelerine entegrasyonlarini
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zorlagtirmaktadir.  Aymi  zamanda, CRISPR/dCas9 gibi epigenom
diizenleme araglarinin ortaya ¢ikigt benzeri goriilmemis firsatlar sunmakla
birlikte derin ekolojik ve etik endiseleri de giindeme getirmektedir. Yabanci
otlardaki epigenetik diizenleyicileri hedeflemek teorik olarak herbisit direng
mekanizmalarini baskilayabilir veya stres hafizasini bozabilir; ancak hedef dig1
etkiler hedef dis1 tiirleri, faydali toprak mikrobiyotasini veya yabanci ot-iiriin
rekabeti dinamiklerini istemeden etkileyebilmektedir (Gallego-Bartolomé,
2020; Papikian ve ark., 2019). Ustelik, epigenetik modifikasyonlar dogas
geregi geri dondiiriilebilir ve baglama bagh oldugundan, miidahaleler
zaman iginde ongoriilemeyen sonuglar dogurabilir ve potansiyel olarak
tarimsal ekosistem dayanikliligin istikrarsizlagtirabilir. Genetigi degistirilmig
organizmalar1 (GDO’lar) diizenleyen diizenleyici gergeveler, epigenetigi
degistirilmis organizmalar1 (EMO’lar) tam olarak kapsamaz ve bu da
yeni politikalar ve uluslararas: fikir birligi gerektiren diizenleyici bir gri
alan yaratir (Faltus, 2023). Sosyoekonomik zorluklar manzarayr daha
da karmagik hale getirir: Tami araglarinin, yiiksek verimli epigenomik
platformlarin veya epigenomu hedefleyen miidahalelerin gelistirilmesi ve
dagitimu, kiigiik giftcileri diglama ve teknolojik kontrolii birkag sirket arasinda
birlegtirme riski tagiyan 6nemli yatirimlar gerektirir (Heinemann ve ark.,
2011). Epigenetik teknolojiler itizerindeki fikri miilkiyet anlagmazliklari,
kiiresel gida sistemlerindeki mevcut esitsizlikleri derinlestirebilirken, genetik
miihendisliginin bagka bir big¢imi olarak algilanan miidahalelere yonelik
kamuoyu siipheciligi, benimsenmesini engelleyebilir. Pratik ve diizenleyici
risklerin Otesinde, dogal adaptif siireglerin kasitl olarak manipiile edilmesiyle
ilgili etik sorular ortaya ¢ikmaktadir. Epigenetik esneklik, yabanci otlarin
hayatta kalmasini, bozulmug habitatlarda kolonilegmesini ve biyogesitlilik
destegi ve toprak stabilizasyonu gibi ekosistem hizmetleri saglamasini
saglayan evrimsel araglarin bir pargasidir (Richards ve ark., 2017). Bu
adaptasyon kapasitelerinin hedefli miidahalelerle bastirilmasi, kisa vadede
tarimsal verimliligi artirabilir, ancak daha genig ekolojik siirdiiriilebilirligi
baltalayabilir. Bu nedenle, etik yabanci ot yonetimi, epigenetik ilerlemelerin
gida giivenligini gli¢lendirirken tarimsal ekosistem sagligini da korudugundan
emin olmak i¢in inovasyonu ihtiyati ilkelerle dengelemeyi, aragtirmalarda
setfatligi korumay1 ve paydaglari kapsayici bir diyaloga dahil etmeyi gerektirir.

8. SONUC

Epigenetik bilimin yabanci ot aragtirmalarina entegrasyonu, adaptasyon,
kalicilik ve direncin tarimsal ekosistemlerde nasil anlagildigi konusunda koklii
bir degisimi temsil etmektedir. Yillardir yabanci ot yonetimi stratejileri,
herbisit hedef genlerindeki nadir mutasyonlarin veya detoksifikasyon
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yollarinin  amplifikasyonunun popiilasyon diizeyinde hayatta kalmay1
acikladigr  varsayimiyla, biyiikk Olgiide genetik diren¢ modellerine
dayandirimigtir.  Ancak, giderek artan aragtirmalarin sonuglarina gore,
epigenetik modifikasyonlarin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve kii¢iik RNA aracili diizenleme) dinamik ve geri doniigiimlii bir kontrol
katmani ekleyerek yabanci otlarin gevresel ve antropojenik streslere hizla
yanit vermesini sagladigini gostermektedir. Bu mekanizmalar yalnizca
aninda toleransi degil, ayn1 zamanda stres hafizasinin nesiller arasi aktarimini
da kolaylagtirarak, yabanci otlara bozulmug tarim arazilerinde 6nemli bir
adaptasyon ve ortama hakimiyet avantaji saglamaktadir. Bu kesiflerin pratik
etkileri O6nemli olup, epigenetik biyobelirtegler, fenotipik semptomlar
belirginlesmeden gok 6nce, direncin erken tespiti i¢in umut vaat etmektedir.
Epigenetik verilerle zenginlestirilmis Ongoriicii modelleme, iftgilere ve
aragtirmacilara yabanci ot popiilasyonlarinin farkli kontrol uygulamalarina
nasil tepki verecegi konusunda daha ayrintili bir anlayis sunabilmektedir.
Bunula birlikte, CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenleme gibi yeni
teknolojiler, bir giin direng yollarina kargi hedefli ve geri dondiirtilebilir
miidahaleler saglayabilir. Ayn1 zamanda, epigenetik bakis agilarinin Entegre
Yabanct Ot Yonetimi (IWM) ¢ergeveleriyle birlestirilmesi, yabanci ot
popiilasyonlarinin uyum yetenegini hesaba katarak Kkiiltiirel, mekanik ve
ckolojik stratejileri giiglendirebilmektedir. Bununla birlikte, epigenetigin
yabanci ot biliminde gelecekteki uygulamalart da ¢6ziimsiiz zorluklar
barindirmaktadir. Epigenetik kalitimin istikrari, epigenetik ve genetik
adaptasyonlar arasindaki etkilegim ve tiirler ve ortamlar arasinda tepkilerin
degiskenligi konusunda bilgi eksiklikleri devam etmektedir. Sonug olarak,
yabanci ot adaptasyonunda epigenetik mekanizmalarin rolii yalmzca teorik
bir ilgi konusu degil, ayn1 zamanda 21. yiizyillda yabanci ot biliminin
gidigatin1 gekillendirecek pratik bir sinirdir. Molekiiler biyoloji, ekoloji ve
tarimsal uygulamalar1 bir araya getiren epigenetik, daha adaptif, direngli ve
stirdiirtilebilir yabanci ot yonetimi stratejileri iin bir gergeve sunmaktadir. Bu
bakig agisin1 benimsemek, disiplinler arasi ig birligi, ileriye doniik politikalar
ve gelencksel paradigmalart yeniden diisiinme istegi gerektirmektedir.
Boylece, yabanci ot bilimi, kiiresel degisim ¢aginda reaktif kontroliin Otesine
gegerek tarimsal ekosistemlerin proaktif ve bilingli bir gekilde yonetilmesine

dogru ilerleyebilir.
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Entomolojide Epigenetik: Molekiiler
Mekanizmalar, Uygulamalar ve Aragtirma
Perspektiflert Durumu
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Ozet

Entomolojide epigenetik mekanizmalar, molekiiler temelleri, biyolojik islevleri
ve uygulama alanlar1 agisindan giderek daha fazla 6nem kazanmaktadir.
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar: ve RNA tabanli diizenlemeler
araciligryla gen ekspresyonu gevresel kogullara duyarl bigimde kontrol edilir.
Boceklerde kaste ayrimi, polifenizm, gelisimsel plastisite, sosyal davranig
ortintiileri ve epigenetik hafiza gibi siiregler bu diizenlemelerin temel
yansimalaridir. Ayrica epigenetik—patojen etkilesimleri, bagisiklik yanitlarinin
modiilasyonu ve simbiyotik iliskilerin siirdiiriilmesinde belirleyici rol oynar.
Bu galiymanin temel amaci, epigenetik mekanizmalarin bocek biyolojisindeki
roliinii ve bu bilgilerin hem temel bilim hem de uygulamali entomoloji
agisindan sundugu aragtirma ve kullamm olanaklarini ortaya koymaktir.
Uygulamali entomoloji alaninda pestisit direnci, gevresel biyo-gostergeler,
popiilasyon adaptasyonu ve transgenerasyonel kalitim gibi konular epigenetik
diizenlemelerle yakindan iliskilidir. Gelecekte CRISPR/dCas9 temelli
epigenetik diizenleme yaklagimlari, tiire-6zel epigenom haritalar1 ve gen,
RNA ile protein diizeyindeki verilerin birlikte degerlendirilmesi, hem temel
aragtirmalarin hem de uygulamali biyolojik kontrol stratejilerinin gelisiminde
kritik rol iistlenecektir. Sonug olarak epigenetik mekanizmalar, boéceklerin
tenotipik ¢esitliligini ve ¢evresel uyum kapasitesini agiklayan doniistiiriicti bir
paradigma sunmaktadir.
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1. Girig

Epigenetik, genetik dizide herhangi bir degisiklik olmaksizin gen
ekspresyonunun kalitsal ve geri doniigiimlii sekilde diizenlenmesini saglayan
molekiiler mekanizmalar1 ifade eder. Bu siiregler, ¢evresel sinyalleri genom
diizeyinde fenotipik yanitlara doniistiirebilme kapasiteleri sayesinde, 6zellikle
hiicre farklilagmasi, gelisimsel siiregler ve ¢evresel adaptasyonlarda 6nemli rol
oynar (Glastad et al., 2019; Villagra and Frias-Lasserre, 2020; Palli, 2021).

Bocekler, ¢evresel streslere karsi gelistirdikleri fenotipik plastisiteleri
(farkli fenotipler- morfolojik, davranigsal veya fizyolojik farkhliklar), sosyal
yapilart ve hizli evrimsel tepkileriyle epigenetik ¢aligmalar igin ideal model
organizmalardir (Ferro et al., 2019; Mukherjee et al., 2020; Gegner et
al.,, 2021; Du and Goodisman, 2024). Metamorfoz, polyphenism (ayn
genotipten ¢evresel etkiyle farkli fenotip olugmasi — Ornegin arilarda
kralige-ig¢1 ayrmmi) ve kast ayrigmalar1 gibi biyolojik olaylarin epigenetik
diizeyde nasil diizenlendigi entomoloji literatiiriinde giin gegtikge daha
gok aragtirllmaktadir (Mukherjee and Dobrindt, 2022). Bu kitap boliimii,
entomolojide epigenetik mekanizmalarin molekiiler temellerini, biyolojik
uygulamalarini ve aragtirma perspektiflerini bilimsel ¢ergevede incelemeyi
amaglamaktadir.

2. Epigenetik Mekanizmalar ve Molekiiler Temeller

Epigenetik diizenlemeler ii¢ temel mekanizma aracihfiyla gergeklesir:
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlart ve RNA tabanli diizenleme
yollar1. Bu mekanizmalar, gen ekspresyonunun hiicresel gevreye ve gelisimsel
agamalara duyarli gekilde kontrol edilmesini saglar (Glastad et al., 2019).

2.1. DNA Metilasyonu

DNA metilasyonu, sitozin bazlarinin 5. karbonuna metil grubunun
eklenmesiyle olusur ve genellikle CpG diniikleotid dizilerinde gozlenir. Bu
modifikasyon, gen susturulmasina neden olabilir ve geligimsel yolaklarda
anahtar diizenleyici rol oynar (Pirithiraj et al., 2020).

Ornegin, Bombyx movi, Tribolinm castanenwm ve Galleria mellonella gibi
tirlerde DNMT1 ve DNMT3 enzimleri tespit edilmistir. Buna kargin,
Drosophila melanogaster gibi bazi Diptera tiirlerinde klasik DNA metilasyon
enzimlerinden yoksunluk, alternatif epigenetik yollarin devreye girdigini
gostermektedir (Sekil 1) (Mukherjee and Dobrindt, 2022; Glastad et al.,
2019).
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2.2. Histon Modifikasyonlari

Histon proteinlerinin asetilasyon, metilasyon, fosforilasyon gibi kimyasal
degigiklikleri, kromatin yapisini gevseterek [euchromatin (agik kromatin)
formu] veya sikilagtirarak [(kapali kromatin) formu] gen ekspresyonunu
diizenler. Bu durum, genlerin aktif ya da baskilanmig olmasini dogrudan
etkiler. Bu siiregte histon asetiltransferazlar (HAT) ve histon deasetilazlar
(HDAC) gorev alir (Villagra & Frias-Lasserre, 2020).

* Histon asetiltransferazlar (HAT); bu enzimler histonlarin lizini
tzerinde asetil gruplar1 ekleyerek kromatin yapisin1 agar ve
transkripsiyonel olarak aktif hale getirir.

* Histon deasetilazlar (HDAC) ise bu gruplari uzaklagtirarak kromatin
sikilagmasina ve gen ifadesinin baskilanmasina neden olur.

Villagra and Frias-Lasserre (2020), bu mekanizmalarin sadece bireysel
gelisim  siireglerinde degil, ayn1 zamanda transgenerasyonel kalitim,
davranigsal plastisite, fenotipik esneklik ve cevresel adaptasyon gibi
kompleks biyolojik olaylarda da rol oynadigini vargulamaktadir. Ornegin,
histon modifikasyonlar1 sayesinde gevresel sinyaller - stres, beslenme, sicaklik
gibi - gen ekspresyonuna epigenetik yanitlar iireterek boceklerin gevresel
degiskenlige hizli adaptasyonunu miimkiin kilar.

Bu durumun garpici bir 6rnegi, sosyal boceklerde gozlenen kast ayrigmasi
ve fenotipik farkliliklardir. Benjamin et al. (2021)’1n gahsmasinda da
belirtildigi gibi, isci ve kralige gibi farkli kastlarin olusumu, biiyiik oranda
histon modifikasyonlar1 ile kontrol edilmektedir. Bu epigenetik kontrol
mekanizmasi, ayni genetik temele sahip bireylerin gevresel ve sosyal faktorlere
bagli olarak farkli fenotiplere yonelmesini miimkiin kilar.
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Sekil 1. DNA metilasyonunun bagjsiklikla iliskili genlevin regiilasyonundalki volii

2.3. RNA Tabanli Epigenetik Diizenlemeler

Epigenetik diizenlemeler yalnizca DNA ve histon modifikasyonlariyla
siirh kalmayip, giderek artan bir gekilde RNA diizeyinde gergeklesen
mekanizmalar1 da kapsamaktadir. Bu baglamda, miRNA, siRNA ve 6zellikle
uzun kodlamayan RNAlar (IncRNA) gibi diizenleyicit RNA molekiilleri,
post-transkripsiyonel diizeyde gen ekspresyonunu kontrol ederek epigenetik
agin o6nemli bilegenlerini olugturur. Bu kii¢iik RNAlar, hedef mRNAlara
baglanarak ya translasyonun baskilanmasma neden olur ya da mRNA
stabilitesini azaltarak gen ifadesini sessizlestirir (Jiao and Palli, 2024).

Bunlarin yani sira, mesajct RNA (mRNA) tizerinde gergeklesen kimyasal
modifikasyonlar, epitranskriptom olarak adlandirilan yeni bir diizenleme
diizeyini ortaya koymusgtur. Bu baglamda en gok ¢aligilan modifikasyonlardan
biri olan N6-metiladenosin  (m6A), Okaryotik mRNAlarin kaderini
belirlemede 6nemli rol oynayan, reversibl (geri doniigiimlii) ve dinamik bir
epigenetik igarettir (Zaccara et al., 2020; Jiao and Palli, 2024).
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mOA modifikasyonu; mRNA stabilitesi, translasyon etkinligi, hiicre
farklilagmasi, gelisimsel zamanlama ve stres yanit1 gibi ¢ok sayida biyolojik
stirecin diizenlenmesinde iglev goriir. Bu modifikasyon, ii¢ ana protein grubu
aracihigiyla gergeklestirilir:

* “Yazicilar” (Writers): m6A modifikasyonunun olusumunda gorev
alir. Bu kompleksin baglica tiyeleri METTL3, METTL14, WTAP,
VIRMA ve ZC3H13 gibi proteinlerdir. METTL3, katalitik alt birimi
olustururken, METTL14 yapisal destek saglar. WTAP ise kompleksi
RNAYya yonlendirir (Jiao and Palli, 2024).

» “Siliciler” (Erasers): m6A igaretini ortadan kaldirarak modifikasyonun
geri doniigiimlii olmasini saglar. FTO ve ALKBHS gibi demetilaz
enzimler bu grupta yer alir ve gevresel kogullara bagh olarak m6A
diizeyini dinamik bi¢imde ayarlar (Chen et al., 2019).

* “OKuyucular”(Readers): m6A modifikasyonunu tanityan proteinlerdir.
Baslicalar1 arasinda  YTHDC1/2, YTHDF1/2/3, IGF2BP1/2/3 ve
HNRNPA2B1 vyer alir. Bu proteinler, m6A isaretli mRNAlarin
translasyon verimliligini, lokalizasyonunu ve bozunmasini kontrol
ederek iglevsel sonuglar dogurur (Jiao and Palli, 2024).

Jiao and Dalli (2024), bu mekanizmalarin 6zellikle boceklerde
gelisim, bagisiklik ve ¢evresel adaptasyon gibi siireglerle iligkili oldugunu
gostermektedir. m6A diizenleyicileri, bocek gelisiminde embriogenez, larval
biiylime ve metamorfik gegisler gibi kritik agamalar1 kontrol etmekte (Sekil
2); aymt zamanda gevresel stres faktorlerine karsi epigenetik bir tampon
gorevi gormektedir.
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Sekil 2. Bocek gelisimi ve iivemesinde m6A RNA modifikasyonunun volii (Jino and
Palli, 2024).
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mOA modifikasyonlarinin epigenetik hafiza, hiicre kaderi tayini ve
genetik programlarin gevresel sinyallere uyarlanmasi gibi ¢ok boyutlu
islevleri nedeniyle, bu modifikasyonlar sadece model organizmalarda degil;
entomolojik aragtirmalarda, 6zellikle zararli kontrolii, gelisim biyolojisi ve
cevresel risk analizlerinde de arastirma odagi héline gelmigtir (Liu et al.,
2022; Zhang et al., 2022).

3. Epigenetik Diizenlemelerin Fenotipik Yansimalar:

Epigenetik mekanizmalar, boceklerde genetik olarak 6zdes bireylerin
morfolojik, fizyolojik ve davramigsal olarak farklilagmasini saglayan temel
biyolojik siirecleri yonlendirir. Ozellikle sosyal yasayan tiirlerde goriilen
kast sistemi, polifenizm (genetik olarak ayni, gevresel etkilerle farkli olan
fenotipler) ve gelisimsel plastisite (genetik yapi sabit + g¢evreye uyum igin
esnek gelisim) gibi olgular epigenetik regiilasyonun fenotip olugturmadaki
etkisini agikga gostermektedir (Benjamin et al., 2021; Oldroyd and Yagound,
2021).

3.1. Kaste Ayrimi1 ve Polyphenism

Kaste ayrimi, ayni genoma sahip bireylerin ¢evresel sinyaller ve epigenetik
modifikasyonlar yoluyla kralige, ig¢i veya asker gibi farkli rollere biiriinmesini
ifade eder. Ornegin bal arisi, Apis mellifira Linnaeus (Hymenoptera:
Apidae) larvalarin kralige veya is¢i olarak gelisim gostermesi, biiyiik
oranda mRNA {iizerindeki DNA metilasyonu profilleri ile belirlenmektedir
(Oldroyd and Yagound, 2021). Benzer sekilde, Camponotus flovidanus
(Buckley) (Hymenoptera: Formicidae) karincalarinda iggi kastlari arasinda
gozlenen morfolojik farkliliklar (6rnegin bag boyutu) DNA metilasyonu ve
histon modifikasyonlarr ile iliskilendirilmistir (Glastad et al., 2019). Ayrica,
Nasonia cinsine ait farkl tiirler arasinda (6rnegin N. vitripennis ve N. giraunlti)
yapilan deneysel melezleme ¢alismalarinda, her tiire 6zgii DNA metilasyon
motiflerinin hibrit bireylerde korundugu ve bu epigenetik imzalarin yavru
tenotipini etkiledigi (Sekil 3) rapor edilmigtir (Glastad et al., 2019).
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Sekil 3. Kralige ve isgi kastlar avasindaki fenotipik ayrimda DNA metilasyonunun volii

3.2. Gelisimsel Plastisite ve Cevresel Etkilesimler

Epigenetik mekanizmalar, organizmalarin gevresel sinyallere verdigi
gelisimsel tepkilerin sekillenmesinde kritik rol oynar. Ozellikle larval
evrede maruz kalinan besin miktar1, sicaklik dalgalanmalari, hormonel
sinyaller ve sosyal uyarilar gibi gevresel faktorler, DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlart ve kodlamayan RNAlar aracihigiyla gen ekspresyon
profillerini etkileyerek kalic1 fenotipik farkliliklarin ortaya ¢itkmasina neden
olabilir (Villagra and Frias-Lasserre, 2020).

Bu epigenetik yanitlar, gelisimsel plastisite kavramiyla agiklanir; yani
ayn1 genotipe sahip bireylerin gevresel farkliliklara gore degisen fenotipler
sergileyebilme yetenegi. Gelisimsel plastisite, tiirlerin  gevresel stres
faktorlerine kargt uyum saglama kapasitesini artirirken, ayni zamanda hizlh
evrimsel stireglerde dogal segilim igin yeni varyasyonlar olugturabilir.

Ornegin, bal arist (Apis mellifera)) larvalarinda Dnmt3 geninin ifadesinin
RNA girisimi (RNAI) yoluyla baskilanmasi, ig¢i gelisim yolundan saparak
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kraliceye 0Ozgii fenotipin ortaya ¢ikmasina yol agmaktadir. Bu deneysel
miidahale, larvalarin yalnizca digsal bir ¢evresel faktor olan ari siitiine maruz
kalmadan da kralige olarak gelisebilecegini gostermistir. Bu durum, Dnmit3-
aracith DNA metilasyonunun kast diferansiyasyonu iizerindeki belirleyici
roliinii ortaya koymaktadir (Pirithiraj et al., 2020).

Ayrica Villagra and Frias-Lasserre (2020), epigenetik diizenleyicilerin
— ozellikle DNA metilasyonu ve histon modifikasyonlarinin — sinir sistemi
geligimi, 6grenme kapasitesi, davranigsal esneklik ve sosyal etkilesimler gibi
karmagik fenotipleri sekillendirmede 6nemli rol oynadigint vurgulamaktadir.
Epigenetik plastisite, ozellikle boceklerde, gevresel degisimlere kisa siirede
uyum saglayabilme ve adaptif morfolojik varyasyonlar iiretme kapasitesi ile
iliskilendirilmistir. Ornegin, bazi ¢ekirgelerde gozlenen gogmen (gregarious)
ve yalniz (solitarious) fenotip gegislerinin, histon modifikasyonlaryla iligkili
epigenetik yeniden programlama siiregleriyle gergeklestigi gosterilmistir.

Bu baglamda, epigenetik mekanizmalar yalmizca bireysel gelisim
stireglerini diizenlemekle kalmaz, ayn1 zamanda tiirlerin ¢evresel degigkenlik
karsisinda uyarlanabilirligini artirarak evrimsel esneklige katki saglar.
Dolayisiyla epigenetik plastisite, hem geligimsel biyolojide hem de gevresel
stres yanitlarinin evrimi konusunda temel bir paradigma haline gelmistir
(Sekil 4).

4. Epigenetik ve Sosyal Davranig

Sosyal bocekler, epigenetik diizenlemelerin davranigsal plastisite tizerindeki
etkilerini anlamak igin ideal model organizmalardir. Ozellikle arilar, karincalar
ve termitler gibi sosyal tiirlerde gozlenen ig boliimii, saldirganlik, sosyal
etkilesim ve bakim davraniglar1 gibi kompleks sosyal davranig oriintiileri,
epigenetik mekanizmalarla iligkilidir (Weitekamp et al., 2017; Glastad et al.,
2019). Bu organizmalarda, ayn1 genoma sahip bireylerin farkli sosyal roller
tstlenmesi, gevresel sinyallere verilen farkli epigenetik yanitlarla agiklanabilir.

4.1. Davranigsal Plastisite

Isgi arilarda yasa bagh gorev degisimleri - 5rnegin larva bakimindan yiyecek
aramaya gegis - ¢evresel kosullara duyarli bigimde diizenlenmekte ve bu
degisimlerin temelinde dinamik DNA metilasyon desenleri yer almaktadir
(Oldroyd and Yagound, 2021). Bu epigenetik yeniden yapilandirma,
transkripsiyonel programlarin esnekligini artirmakta ve bireyin davranigsal
gegls yapmasina olanak tanimaktadir. Benzer sekilde, Harpegnathos saltator
(Hymenoptera: Formicidae) gibi baz: tiirlerde igi bireylerin, krali¢e benzeri
davraniglara gegis yapabildigi ve bu doniigiim siirecinin DNA metilasyonu
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ve kromatinin yeniden sekillenmesiyle baglantili oldugu belirtilmis (Glastad
etal., 2019).

Oldroyd ve Yagound (2021), yasa bagh davramigsal gecislerin kalict
degil, ¢evresel etkilere bagh olarak tersine gevrilebilir nitelikte olabilecegini
vurgulamaktadir. Bu gegici epigenetik  modifikasyonlar, sosyal bocek
kolonilerinin degisen ¢evre kosullarina uyum saglamasinda temel bir rol
oynar.

Cevresel

Besin : Sicaklik
Sicaklik F_ak.tﬂﬂe_'r Sosyal Uyaranlar
—_— Hormonal Sinyaller
Sosyal Uyaranlar l
Epigenetik
Diizenleyiciler
« DNA Metilasyonu
* Histon Modiﬁkasyenlan:
« Kodlanmayan RNA'lar|
Gen Ekspresyonu
_"\“-. ?
isci Kralice

Sekil 4. Cevresel sinyallevin epigenetik diizenleyiciler avacilyjwyla gen ekspresyonunu ve
fenotipi sekillendivme siiveci
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4.2. Saldirganlik ve Sosyal Etkilesimler

Sosyal etkilesimlerin dogasi - 6zellikle saldirganlik, dominantlik olusumu,
sosyal rekabet gibi durumlar - molekiiler diizeyde epigenetik diizenlemelerle
iligkilendirilmistir. ~ Camponotus ~ flovidanus  ve  Harpegnathos  saltator
(Hymenoptera: Formicidae) tiirlerinde yapilan galigmalar, iggiler arasi sosyal
etkilesimlerin histon modifikasyonlar1 ve m6A RNA metilasyonu gibi
epigenetik isaretgilerle iligkili oldugunu gostermektedir (Glastad et al., 2019).
Ozellikle, sosyal hiyerarsi degisimi sirasinda gen ekspresyonunu kontrol
eden bu epigenetik mekanizmalarin aktive oldugu belirlenmistir. Weitekamp
et al. (2017) ise saldirganhk davraniginin, néronal gen regiilasyonu ile
baglantili epigenetik degisikliklerle baglantili oldugunu ortaya koymustur.
Bu galigmada, sosyal etkilesimlerin beyindeki néroepigenetik mekanizmalari
tetikledigi, bu durumun da bireylerin sosyal konumuna gore davranigsal
kaliplar gelistirmesine neden oldugu bildirilmistir.

Sonug olarak; epigenetik diizenleyiciler, sosyal boceklerde hem bireysel
davranigin hem de koloni diizeyindeki sosyal organizasyonun siirekliliginde
temel belirleyicilerdir. Dinamik DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1
ve RNA diizeyindeki epigenetik isaretler sayesinde organizmalar gevresel ve
sosyal uyarilara kargt hizli ve geri doniigiimlii yanitlar gelistirebilmektedir.
Bu durum, sosyal boceklerdeki davranigsal esnekligin ve kast hiyerarsisinin
evrimsel temelini olugturmaktadir (Sekil 5).
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Sekil 5. Sosyal boceklevde govev daglum ve davvanassal plastisitenin epigenetik
mekanizmalaria diizenlenmesi

Apis mellifera

4.3. Epigenetik Hafiza ve Sosyal Ogrenme

Sosyal boceklerde yalnizca gorev dagilimi ve saldirganlik gibi davranigsal
kaliplar degil, aym1 zamanda 6grenme, hafiza ve bilgi aktarimi gibi biligsel
stiregler de epigenetik mekanizmalarla gekillenmektedir. Epigenetik hafiza,
bocegin yagami boyunca gevresel veya sosyal deneyimlere yanit olarak ortaya
cikan ve gen ekspresyonunu uzun siireli olarak etkileyen molekiiler izleri
ifade eder. Bu siireg, sosyal 6grenme kapasitesinin kaliciigr ve bireyler
arast bilgi aktartmi agisindan biiyiik 6nem tagir. Ornegin, bal arilarinda
(Apis mellifera) yapilan ¢alismalarda, kokuya dayali 6grenme siireglerinin
ardindan beynin belirli bolgelerinde DNA metilasyon desenlerinde anlaml
degisiklikler gozlenmistir. Bu epigenetik degisiklikler, koku hafizasinin
konsolidasyonu  (pekigtirilmesi) ve uzun siireli bellek olugumunda rol
oynayan genlerin ekspresyonunu etkilemektedir (Pirithiraj et al., 2020). Bu
bulgular, gevresel uyaranlarin sinir sistemi iizerindeki etkisinin yalnizca gegici
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norotransmitter diizeyinde degil, ayn1 zamanda kalic1 epigenetik imzalar
yoluyla da gergeklestigini gostermektedir.

Benzer gekilde, Oldroyd ve Yagound (2021) epigenetik hafizanin yasa
bagl gorev gegislerinde ve koloni igi 6grenme stireglerinde potansiyel bir
modiilatér olabilecegini vurgulamaktadir. Ozellikle geng isgilerin deneyimli
bireylerden sosyal 6grenme yoluyla edindigi davranig kaliplarinin, epigenetik
yollarla stabilize edildigi ve sonraki davramgsal kararlari etkileyebilecegi
ileri siirtilmektedir. Weitekamp et al. (2017) ise sosyal deneyimlerin
noroepigenetik diizeyde beyinde yeniden yazildigina ve bireylerin sosyal
etkilesimler sonucunda davramigsal kaliplar1 6grenip saklayabildigine
dikkat gekmektedir. Bu siiregte histon asetilasyonu, DNA metilasyonu ve
moOA gibi RNA diizeyindeki modifikasyonlarin birlikte igleyerek sinaptik
plastisiteyi ve oOgrenmeye dayali davranig degisimlerini  destekledigi
gosterilmistir.

Sonug olarak epigenetik hafiza, sosyal boceklerin yalnizca bireysel gelisimi
degil, ayn1 zamanda koloni ici bilgi akisi ve davranigsal siirekliligin
saglanmas1 agisindan da kritik 6neme sahiptir ($ekil 6). Bu baglamda,
ogrenme ve hafizaya dair siireglerin epigenetik diizeyde kodlanmasi, sosyal
yasamin evrimsel olarak nasil istikrarli bir bigimde siirdiiriilebildigini
aciklamak i¢in 6nemli bir mekanizma sunar.

[ DNA Metilasyonu ]

DNA DX}U DAEPK
Metilasyonu : 'L

J

Hafiza ile alakali |
Uzun Dénem Hafiza genler

Sekil 6. Sosyal biceklevde kokuya dayals dgrenme ve bellek olusumunun epigenetik
mekanizmalarvia diizenlenmesi
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5. Epigenetik-Patojen Etkilesimleri

Bocekler ve patojenleri arasindaki etkilegsimler yalnizca enfeksiyon
stiregleri ile siurli kalmaz; aymi zamanda konak organizmanin epigenetik
mekanizmalari iizerinde de derin bir etkide bulunur. Son yillarda yapilan
caligmalar, bu iligkilerin bagigiklik yanitlarinin diizenlenmesinden davranigsal
degisimlere kadar genig bir yelpazede epigenetik modiilasyon igerdigini
gostermigtir (Mukherjee and Dobrindt, 2022; Du and Goodisman,
2024). Bu baglamda epigenetik, hem konagin savunma kapasitesini hem
de simbiyotik dengeyi siirdiiren molekiiler aglar1 sekillendiren 6nemli bir
katman olarak degerlendirilmektedir.

5.1. Bagisiklik ve Patojenik Homeostazda Epigenetik Kontrol

Boceklerin dogustan gelen bagisiklik sistemleri, patojenleri tantyip uygun
savunma yanitlar1 gelistirmekle kalmaz, aymi zamanda yararli simbiyotik
mikroorganizmalarla olan dengeyi de korumaktadir. Bu hassas ayrim,
bityiik olgiide epigenetik diizenleyiciler tarafindan saglamr. Ozellikle
DNA metilasyonu ve histon modifikasyonlari, bagisiklikla iliskili genlerin
ekspresyonunu ¢evresel sinyallere gore dinamik olarak ayarlayarak, konak
organizmanin homeostatik dengesini kurmasina yardimct olur (Sekil 7)
(Mukherjee and Dobrindt, 2022).

Bu baglamda, simbiyotik bakterilerin konak hiicrelerde asir1 bagisiklik
aktivasyonuna yol agmadan tolere edilmesi igin baz1 bagigiklik genlerinin
metilasyon diizeylerinin artirildigi gosterilmistir. Ornegin, Mukherjee and
Dobrindt (2022), simbiyotik dengeye katki saglayan genlerdeki DNA
metilasyon desenlerinin degisimini haritalandirarak, bu genlerin agir1 ifade
edilmesini Onleyen epigenetik “sessizlestirme” mekanizmalarinin aktif
oldugunu ortaya koymustur.



126 | Entomolojide Epigenctik: Molekiiler Mekanizmalar, Uygulamalar ve Arvastirma Perspektifleri...

‘ Epigenetik Regiilasyonlarw

DNA Histon
Metilasyonu Modifikasyonu

NI'B \ 4 MIT :'f{ Me

L4

lEpigenetﬂ( sessizlestirme

Bagisiklikla
ilgili
genler

Konukgu sistemi

v

‘ Tolerant
bagisiklik yaniti

[ Simbiyotik denge }

Sekil 7. Epigenetik diizenlemeler yoluyla sosyal davvanas ve bagnsiklok tepkilevinin
Sfavklhilasmas:

5.2. Patojenin Konak Epigenomu Uzerindeki Etkisi

Epigenetik etkilesimler yalnizca konak bagisikliginin mikroorganizmalara
verdigi yanmitlar1 degil, ayni zamanda bazi mikroorganizmalarin konak
lizerinde olusturdugu etkileri de kapsamaktadir. Ozellikle simbiyotik ya
da parazitik yagam formlari, konak organizmanin epigenetik yapisini
manipiile ederek kendi yasam dongiilerini siirdiirebilecekleri avantajh
ortamlar olugturabilmektedir.

Bu baglamda, Walbachia gibi endosimbiyotik bakteriler, konagin gen
ckspresyonunu epigenetik yollarla modiile etme kapasitesine sahiptir.
Du et al. (2024), Wolbachiwnin konak kromatin yapisini etkileyerek
histon modifikasyonlari, kodlamayan RNAYlar ve muhtemelen DNA
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metilasyonu aracilifiyla transkripsiyonel profilleri degistirdigini ortaya
koymugtur. Bu degisimler konak fizyolojisi lizerinde ©6nemli sonuglar
dogurmakta; bagigiklik tepkisi, tireme biyolojisi ve davramigsal yanitlar gibi
stiregleri sekillendirmektedir.

Wolbachin’'nmin konak epigenomuna miidahalesi sonucunda bazi gen
bolgelerinde histon H3K27me3 gibi baskilayic1 isaretlerin arttigi, bazi
bolgelerde ise asetilasyonu gibi aktive edici modifikasyonlarin yogunlagtig:
gosterilmigtir. Bu durum, simbiyotik mikroorganizmanin konagin genetik
ifadesi tizerinde segici kontrol sagladigini ve simbiyotik iligkinin siirekliligini
korudugunu gostermektedir (Sekil 8). Ayrica, konak tiirler arasinda bu
epigenetik etkilerin farkl diizeylerde gozlenmesi, konak-spesifik evrimsel
adaptasyonlarin da bir gostergesidir.

Histon
" Modifikasyonlari :

H3K27me3

Acetylation _
| . Wolbachia
L A RS DNA cn,
P S Metilasynnul Hy
Kodlamayan _-:
RNA
~ Transcripsiyon

Transcripsiyon

Sekil 8. Wolbachia’nin konak epigenomu tizervindeki ethileri: H3K27me3, histon
asetilasyonu ve neRNA mekanizmalar:
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5.3. Saha Uygulamalar1 ve Potansiyel

Epigenetik-patojen etkilegimleri, yalnizca temel biyolojik anlayig agisindan
degil, ayn1 zamanda uygulamali biyolojik kontrol stratejileri agisindan
da qi8ir agict bir potansiyele sahiptir. Zararli bocek tiirlerinin epigenetik
mekanizmalarinin, simbiyotik ya da patojenik mikroorganizmalar araciligryla
hedeflenmesi, onlarin fizyolojik zindeliklerini diisiirerek popiilasyonlarini
kontrol altina almak i¢in kullanilabilir.

Du et al. (2024) galigmasinda, belirli mikrobiyal ajanlarin konak DNA
metilasyon diizenini bozarak stres yamitlarini zayiflattigi ve bagigiklik
baskilanmast ile zindelik diisiigii sagladigini bildirmiglerdir. Bu tiir yaklagimlar,
kimyasal pestisitlerin gevresel risklerinden kaginmak ve siirdiiriilebilir
entegre zararli yonetimi (IPM) programlar gelistirmek agisindan biiyiik
onem tagir.

Ayrica epigenetik modifikasyonlarin kalitsal olabilme potansiyeli, bu
miidahalelerin birkag jenerasyon (dol) boyunca etkili olabilecegi anlamina
gelmektedir. Bu durum, gelecekte epigenetik hedefli biyopestisitlerin
gelistirilmesine yonelik ¢aligmalara da temel olusturabilir.

6. Entomolojide Epigenetik Arastirmalarin Uygulamalar:

Epigenetik diizenlemeler, entomolojide yalnizca temel biyolojik siiregleri
anlamakla sinirli kalmayip, gevresel streslere adaptasyon, zararli yonetimi
ve popiilasyon dinamikleri gibi uygulamali alanlara da 1gik tutmaktadir.
Boceklerin hizli gevresel degisimlere yanit verme kapasitesinde, genetik
olmayan ancak kalict ve nesiller arasi aktarilabilir nitelikteki epigenetik
modifikasyonlarin 6nemli rol oynadigi goriilmektedir (Du and Goodisman,
2024).

6.1. Zararli Yonetiminde Epigenetik

Zararh tiirlerin pestisitlere kargt gelistirdigi diren¢ mekanizmalarinin
yalnizca mutasyonlara degil, ayn1 zamanda epigenetik modifikasyonlara da
dayandigianlagiimustir. Ozellikle DN A metilasyonuve histonmodifikasyonlart,
detoksifikasyon genlerinin ekspresyonunu artirarak pestisitlere karg direng
gelisimini kolaylagtirmaktadir (Sekil 9). Ornegin, CYP450, GST ve ABC
transporter gibi gen aileleri, metilasyon desenlerindeki degisikliklerle birlikte
daha yiiksek diizeyde ifade edilerek pestisit etkilerini azaltmaktadir (Lai and
Wang, 2025) . Bu durum, epigenetik hedefli pestisitlerin gelistirilmesi
tikrini glindeme getirmistir. Epigenetik inhibitorlerin, klasik pestisitlerle
kombinasyonu, direngli popiilasyonlar1 daha etkili sekilde baskilayabilecek
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entegre stratejilerin temelini olugturabilir (Lai and Wang, 2025; Zhang et
al., 2021).

Histon modifikasyonu

DNA metllasyonu
Detokmﬁkasyon genleri

|

[ Epigenetik ]

Direncli bocek

regulasyon
mekanizmalan

Sekil 9. Zavarl yonetiminde epigenetik mekanizmalarmn pestisit divenci vizevindeki
ethisi

6.2. Epigenetik Biyo-Gosterge Olarak Kullanimi

Cevresel toksinler, UV radyasyonu, sicaklik degisimleri ve agir metaller
gibi faktorler, boceklerin epigenomunda belirgin  degisimlere neden
olabilmektedir. Ozellikle DNA metilasyonundaki azalma ya da histon
asetilasyonundaki artig, bu organizmalarin ¢evresel streslere maruz
kaldigini gostermektedir (Sekil 10) (Villagra and Frias-Lasserre, 2020). Bu
nedenle, bocek tiirleri - 6zellikle Galleria mellonella (Lepidoptera: Pyralidae)
ve Drosophila melanogaster (Diptera: Drosophilidae) - ¢evresel kaliteyi
degerlendirmek igin epigenetik biyo-gostergeler olarak kullanilmaktadir.
Bu yaklagim, geleneksel biyo gosterge kavraminin otesine gegerek, canli
organizmalarin ¢evresel degisikliklere verdigi molekiiler yanitlar: dogrudan
degerlendirme imkan sunar.
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Cevresel uv
toksinler radyasyonu
Sicakhk Agir
degisimleri Eplgenetlk metaller

Galleria mellonella Drosoph:la
melanogaster

Sekil 10. Epigenetik diizenleme mekanizmalar: yoluyla pestisit divenci gelisimi: Histon
modifikasyonu, DNA metilasyonu ve detoksifikasyon genlevinin aktivasyonu sonucundn
divengli bocek olusumu

6.3. Genetik Olmayan Kalitim ve Popiilasyon Adaptasyonu

Epigenetik kalitim, ¢evresel faktorlere maruz kalma sonucu olugan
degisikliklerin nesiller boyunca aktarilmasidir. Du et al. (2024), bazi bocek
tiirlerinde epigenetik isaretlerin nesiller aras1 korundugunu ve bu durumun
popiilasyonun yeni ¢evresel kogullara hizli adaptasyonunu sagladigim
belirtmektedirler. Ornegin, kuraklik veya pestisit baskist altinda kalan
bireylerde goriilen epigenetik degisiklikler, yavrulara aktarilabilmekte ve
boylece popiilasyon genelinde dayanikli birey orani artmaktadir. Bu da,
genetik mutasyonlara gerek kalmaksizin popiilasyon diizeyinde gevresel
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toleransin artmasm saglar (Sekil 11) (Gapp et al., 2014; Du and
Goodisman, 2024).

. . % L4 4
Epigenetik ke
degisiklikler y q&\

N\ o

Epigenetik
kalitim

v
0
Dayanikli

bireylerin
orani artar

Sekil 11. Cevresel stves kaynakly epigenetik degisikliklevin nesiller avasy aktarun ve
popiilasyon adaptasyonuna kathis

7. Cevresel Stres Faktorleri ve Epigenetik Uyum

Boceklerin gevresel stres faktorlerine verdigi tepkiler, yalnizca klasik
genetik mutasyonlara dayanmaz; ayni zamanda epigenetik mekanizmalar
yoluyla da sekillenir. Isi, toksinler, radyasyon, beslenme yetersizlikleri ve
pestisitler gibi stresorler, hiicresel igleyisi dogrudan etkileyen epigenetik
diizenlemeleri tetikleyebilir (Glastad et al., 2019; Du and Goodisman,
2024). Bu tiir diizenlemeler, organizmalarin kisa siire iginde gevreye uyum
saglamasin miimkiin kilar ve popiilasyon diizeyinde adaptif yanitlarin ortaya
¢itkmasina zemin hazirlar.
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7.1. Cevresel Sinyallere Epigenetik Yanit

Cevresel stresorler, genellikle DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar:
ve regiilator RNA diizeyleri iizerinden etkili olur. Ornegin; Tribolium
castaneum (Coleoptera: Tenebrionidae)’da yiiksek sicaklik kogullarinda,
1s1 sok proteinlerini (HSP) kodlayan genlerin promotor bolgelerindeki
metilasyon seviyelerinde belirgin azalmalar gozlenmistir. Bu durum, gen
ekspresyonunun artmasini ve 1stya kargt direngli fenotiplerin ortaya ¢itkmasini
saglar (Villagra and Frias-Lasserre, 2020). Ayrica, UV maruziyeti ve toksik
kimyasallarla kargilagma gibi durumlar, histon H3K9 asetilasyonu ve H3K4
trimetilasyonu gibi aktive edici isaretlerin artmasina neden olabilir. Bu
modifikasyonlar, strese kargi savunma genlerinin hizhi transkripsiyonunu
miimkiin kilar. Besin kisitlamasi altinda ise IncRNA ve miRNA gibi
kodlamayan RNAlarin ekspresyon diizeylerinde artig saptanmistir; bu
molekiiller geligimsel yolaklar1 ve metabolik adaptasyonu dogrudan etkiler
(Villagra and Frias-Lasserre, 2020).

Bu dinamik epigenetik yanitlar, ¢evresel kogullara bagl olarak gen
ekspresyonunun hizli, fakat geri doniigiimlii sekilde ayarlanmasini saglar. Bu
ozellikleriyle, epigenetik mekanizmalar genetik mutasyonlara kiyasla daha
esnek ve zamanla sinirli adaptasyon yollar1 sunar.

7.2. Transgenerasyonel Epigenetik Kalitim

Epigenetik isaretlerin yalnizca bireyin yagamu stiresince degil, sonraki
nesillere de aktarilabiliyor olmasi, “transgenerasyonel epigenetik kalitim”
olarak adlandirilmaktadir. Bu mekanizma, gevresel stresin gamet hiicrelerinde
epigenetik izler birakmasi ve bu izlerin dollenmig zigotlarda korunarak
yavrulara ge¢mesiyle isler (Gapp et al., 2014; Du and Goodisman, 2024).
Ornegin, pestisit veya agir metale maruz kalan disi bireylerin yumurtalarinda
DNA metiltransferaz (DNMT) genlerinin asir1 ekspresyon gosterdigi
tespit edilmistir. Bu artig, yavrularda hem bagisiklik sistemi genlerinin
reglilasyonunu hem de gelisimsel hizlarini etkileyerek ¢evresel toleransin
erken yasta kazanilmasini saglamaktadir. Ayrica, histon H3K27me3 gibi
baskilayici igaretlerin bazi gen bolgelerinde birden fazla nesil boyunca
kalicilik gosterdigi gozlenmigtir; bu da stres tepkilerinin kalitimsal olarak
stirdiirtilebilecegini gostermektedir.

Bu tiir kahtimsal epigenetik diizenlemeler, ozellikle hizli gevresel
degisimlerin yagandigi habitatlarda hayatta kalma bagarisim artirir ve
evrimsel siireglerde genetik degisimlerin yaninda epigenetik adaptasyonun
da 6nemli bir rolii oldugunu ortaya koyar.
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8. Gelecek Perspektifleri ve Arastirma Yonelimleri

Epigenetik aragtirmalar, entomolojide molekiiler biyolojinin sinirlarin:
zorlayarak boceklerin fizyolojik, gelisimsel ve gevresel siireglerine dair yeni
bakig agilar1 sunmaktadir. Artan veri iretim kapasitesi, diigitk maliyetli
dizileme teknolojileri ve yliksek ¢oziiniirliiklii analiz yontemleri, epigenetik
caligmalarin 6lgegini ve ¢oziiniirliigiinii genigletmistir. Ancak halen teknik,
biyolojik ve etik agilardan o6nemli zorluklar ve yanit bekleyen sorular
bulunmaktadir.

8.1. Teknik Gelismeler ve Veri Entegrasyonu

Yeni nesil dizileme (NGS), bisiilfid sekanslama (BS-seq), kromatin
immiinopresipitasyonu sekanslama (ChIP-seq) ve transkriptom analizi
(RNA-seq) gibi tekniklerin entegre big¢imde kullanilmasi, epigenetik
diizenleme siireglerinin ¢ok katmanli gekilde degerlendirilmesine olanak
tanimaktadir. Ozellikle bisiilfid sekanslama ile DNA metilasyon desenlerinin
niikleotid bazinda haritalanmasi, ChIP-seq ile histon modifikasyonlarinin
kromatin diizeyinde lokalizasyonu ve RNA-seq ile gen ekspresyon
profillerinin belirlenmesi, birlikte analiz edildiginde gen diizenlenmesinin
epigenetik mimarisine dair detayh bilgiler sunmaktadir.

Bu tekniklerin entomolojik sistemlere uyarlanmasi hala baglangig
agamasindadir. Pek ¢ok ¢aliyma, model organizmalarla sinirli kalmakta ve
tiirler arasi kargilagtirmalarda biyolojik varyasyonlar tam olarak kontrol
edilememektedir. Gelecekte, bu tekniklerin daha fazla tiirde sistematik
bigimde kullanilmasi, epigenetik diizenleme ile davranig, metabolizma ve
stres yanitlari arasindaki iligkilerin agiga ¢ikarilmasina katki saglayacaktir.

8.2. Tiir-Ozel Epigenom Haritalar

Epigenetik profil haritalarinin ¢ogu halen Drosophila melanogaster gibi
model tiirlere dayansa da, sosyal bocekler (Apis mellifera, Camponotus
Sflovidanus) gibi organizmalarda yapilan galigmalar, farkli kast sistemleri, yag
evreleri ve gevresel kogullarin epigenetik belirtegleri nasil gekillendirdigine
dair 6nemli bilgiler sunmaktadir.

Model olmayan tiirler igin tiir-6zel epigenom haritalarinin ¢ikarilmast,
hem uygulamali biyolojiye hem de evrimsel stireglerin anlagilmasina ciddi
katlalar saglayacaktir (Jiao and Palli, 2024). Ozellikle larval dénemdeki
gelisim evrelerinde ya da gevresel stres altinda olan bireylerde epigenetik
degisikliklerin nasil farklilagtiginin tespiti, biyolojik ¢esitliligin molekiiler

temellerini anlamamiza yardimci olacaktir.
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8.3. Uygulamali Entomolojiye Katkilar

Epigenetik bilginin uygulamali entomoloji alanina entegrasyonu, zararl
kontrolii, vektor yonetimi ve faydal tiirlerin desteklenmesi gibi alanlarda yeni
stratejilerin gelismesine olanak sunmaktadir. Ornegin, pestisit direncinde
rol oynayan genlerin epigenetik diizeyde baskilanmasi ya da diizenlenmesi,
direng gelisimini geciktiren veya oOnleyen biyoteknolojik yaklagimlarin
temelini olusturabilir. Ayrica, dogal diigmanlarin veya tozlayicilarin
gevresel streslere kargi dayanikhiliklarinin artirilmasi amaciyla epigenetik
programlama tekniklerinin kullanimi, tarimsal ekosistemlerde siirdiiriilebilir
tiretim hedefleriyle uyumlu ¢oztimler sunmaktadr.

8.4. Etik ve Ekolojik Sorgulamalar

Epigenetik diizenleme teknolojilerinin dogrudan ¢evresel sistemlere
uygulanmasi, beraberinde etik ve ekolojik sorumluluklar: da getirmektedir.
Spesifik  genlerin  veya epigenetik yollarin  modifikasyonu  yoluyla
popiilasyonlarin yapay olarak yonlendirilmesi, uzun vadede tiir i¢i genetik
cesitlilikte daralmaya, tiirler arasi etkilesimlerde bozulmaya ve ekosistem
dengesinde geri doniigii olmayan kaymalara neden olabilir.

Bu nedenle, epigenetik miidahalelerin uygulanabilirligi degerlendirirken
sadece kisa vadeli faydalar degil; popiilasyon dinamikleri, evrimsel stireklilik
ve biyoetik ilkeler biitiinctl sekilde ele alinmalidir. Cevreye yonelik
epigenetik miidahalelerin potansiyel ekolojik ve etik riskler barindirabilecegi
belirtilmekte ve bu nedenle bu tiir uygulamalarin kontrollii deneysel
sistemlerde test edilmesi, sonuglarin geffat degerlendirme siiregleriyle kamuya
agik bigimde raporlanmasi gerektigi vurgulanmaktadir (Casadests and Low,
2013; Boskovi¢ and Rando, 2018; Glastad et al., 2019; Du and Goodisman,
2024).

9. Sonug

Epigenetik mekanizmalar, bocek biyolojisinin temel yapi taglarindan biri
olarak giintimiizde giderek artan bir 6neme sahiptir. DN A metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve kodlamayan RNAlar gibi epigenetik diizenleyiciler,
genetik dizilimde herhangi bir degisiklik olmaksizin gen ekspresyonunun
kontrol edilmesini saglar. Bu diizenlemeler; fenotipik plastisite, geligimsel
farklilagma, kaste ayrimi, gevresel stres faktorlerine adaptasyon, bagisiklik
yanitlar1 ve simbiyotik etkilesimlerin gekillendirilmesi gibi ¢ok sayida
biyolojik siirecin merkezinde yer almaktadir.

Entomoloji alaninda yapilan epigenetik ¢aligmalar, sadece temel
biyolojik sorularin ¢oziimiine degil, ayni zamanda tarimsal zararhlarin
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yonetimi, pestisit direncinin anlagilmasi, biyolojik vektor kontrolii, gevresel
toksisite degerlendirmesi ve faydali tiirlerin tretiminde yeni stratejilerin
gelistirilmesine de hizmet etmektedir. Epigenetik siireglerin dinamik ve
cevreye duyarli yapisi, boceklerin hizli gevresel degisimlere uyum saglama
kapasitelerini agiklamakta 6nemli bir arag haline gelmistir.

Gelecekte, epigenetik bilgilerin  sistem  biyolojisi  yaklagimlariyla
entegre edilmesi biiylik bir gereklilik halini alacaktir. Ozellikle genetik,
transkriptomik, proteomik ve metabolomik verilerin epigenomik verilerle
birlikte yorumlanmasi, boceklerin yagam dongiistintin farkli evrelerinde
gergeklesen molekiiler degigimlerin ¢ok katmanli olarak anlagilmasini
miimkiin kilacaktir. Bu da hem temel aragtirmalarin derinlegmesini hem de
uygulamali ¢6ztimlerin daha hedefe yonelik gelistirilmesini saglayacaktir.

Buna ek olarak, model olmayan bdcek tiirleri igin tiir-6zgli epigenom
haritalarimin - gikarilmasi, ¢evresel stres faktorlerinin transgenerasyonel
epigenetik  etkilerinin  detaylandirilmast  ve  epigenetik  miihendislik
tekniklerinin  (6rnegin  CRISPR/dCas9-temelli epigenom diizenleme)
entomolojik sistemlerde uygulanmasi, epigenetik entomolojinin gelecekteki
en heyecan verici aragtirma alanlarini olusturmaktadir. CRISPR/Cas
teknolojilerinin  epigenetik  diizenlemede kullanimi, stres toleransi ve
metabolik profillerin yonlendirilmesi agisindan bitki biyolojisinde oldugu
gibi entomolojide de gelecek vaat etmektedir (Eren, 2021)

Sonug olarak, epigenetik, boceklerin gevresel kogullara verdigi yanitlarin
ve evrimsel siireglerdeki roliiniin anlagilmasinda yalmzca tamamlayici degil,
ayni zamanda doniistiiriicii bir paradigma sunmaktadir. Bu bilgi birikiminin,
hem siirdiiriilebilir tarim hem de gevresel saghk agisindan yenilikgi ¢oziimler
tiretme potansiyeli oldukga ytiksektir.
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Ozet

Yabanc otlar, degisken ve sik sik doniisen gevresel kosullara yiiksek derecede
uyumsaglamakapasitelerisayesinde, tarimsaliiretimalanlarindave ekosistemler
iizerinde ciddi baskilar olugmasi kiiresel tarimin kargilagtigi en 6nemli
zorluklardan birisi olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Geleneksel olarak, yabanci
ot adaptasyonu genellikle genetik gesitlilige ve hizli iireme kapasitelerine bagh
oldugu diisiiniilse de, yabanct ot dayanikliligini sekillendirmede epigenetik
mekanizmalarin kritik bir rolii bulunmaktadi. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve kiigiik RNA kaynakli diizenleme de dahil olmak tizere
epigenetik stiregler, DNA dizisini degistirmeden gen ifadesinde kalitsal
degisikliklere izin vererek bitkilerin gevresel stres faktorlerine hizli ve esnek bir
sekilde kargilik vermesinini saglamaktadir. Bu siiregler, herbisit uygulamast,
kuraklik, tuzluluk veya besin maddesi noksanlig: gibi stres kosullarina daha
once maruz kalmanin, yabanci otlar1 sonraki kargilagmalarda daha giiglii
tepkiler vermeye hazirladigr stres hafizast olgusunun merkezinde giderek
daha fazla kabul gormektedir. Epigenetik diizenlemenin ozellikle 6nemli
bir yonii, nesiller aras1 kalitim kapasitesidir. Stres kaynakli bazi epigenetik
modifikasyonlar yavrulara aktarilabilir, boylece gevresel kosullarin kalitsal
bir “hafizas1” saglanir ve nesiller boyunca adaptif avantajlar saglanir. Bu
kaliim bigimi, genetik mutasyon ve dogal secilimin yavag temposunu
asarak yabanci ot adaptasyonunu hizlandirir. Tarimsal ekosistemlerde bu
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durum, herbisit direncinin hizla ortaya ¢ikmasini, yabanci otlarin abiyotik
stres altinda kaliciligini ve istilact tiirlerin yeni habitatlara yerlesme
yetenegini agiklayabilmektedir. Yabanct otlardaki epigenetik stres hafizasini
anlamak, yalmzca geleneksel yabanci ot adaptasyon modellerini yeniden
sekillendirmekle kalmaz, ayn1 zamanda yabanci ot yonetim stratejileri igin
de yol gostermektedir. Epigenetik hafiza ile 6n hazirhk, tekrarlayan tarimsal
uygulamalarin, gelecekteki strese dnceden adapte olmug popiilasyonlarisegerek
yabanar ot dayanikliigini istemeden gii¢lendirebilecegini gostermektedir.
Sonug olarak, yabanca ot aragtirmalarinda epigenetik bakis agilarinin
uygulanmasi, adaptasyonu izlemek igin biyobelirteglerden yararlanarak ve
stres hafizas1 mekanizmalarini etkisiz hale getiren agronomik uygulamalari
uyarlayarak siirdiiriilebilir kontrolii ilerletilebilmektedir. Epigenetik esnekligi
yabanci ot biyolojisinin 6n saflarina yerlestiren bu bakig agis1, hem aragtirma
hem de yonetimde bir paradigma degisimine ihtiyag duyuldugunu ve yabanci
otlarin, kalitsal epigenetik hayatta kalma araglartyla donatilmig, oldukga
dinamik organizmalar olarak kabul edilmesi gerektigini vurgulamaktadir.

1. Giris

Yabancr otlar, yogun tarim uygulamalarinin dayattig ¢esitli ve genellikle
zorlu kogullar altinda geligerek, tarimsal ekosistemlerdeki en uyumlu
organizmalar arasinda yer almaktadir. Birgok farkli ortama kolay bir sekilde
adapte olmalarinin altinda yatan temel faktor, ¢evresel streslere klasik genetik
gesitliligin Gtesine gegen sekillerde yanit verme kapasiteleridir. Son yillarda,
epigenetik mekanizmalar (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar
ve kiigtik RNA yollar1 gibi DNA dizisinde degigiklik i¢ermeyen kalitsal
modifikasyonlar) bitki stres tepkilerinin giiglii diizenleyicileri olarak ortaya
¢tkmaktdir. Bu modifikasyonlar, yabanci otlarin herbisit maruziyeti, toprak
besin maddesi dengesizlikleri, kuraklik ve agir1 sicakliklar gibi dalgalanan
gevre kosullarina ve antropojenik baskilara hizla uyum saglamasint miimkiin
kilmaktadur.

Epigenetik  diizenlemenin en ¢arpict  Ozelliklerinden  birisi,  stres
hatfizasindaki roliidiir. Bir yabanci ot gevresel bir stres faktoriine maruz
kaldiginda, epigenetik degisiklikler genomunu sonraki streslere daha hizh
veya daha giiglii tepkiler vermeye hazirlayabilmektedir. Bu “hafiza”, bitkinin
yagami boyunca devam ederek gelisimini, iiremesini ve hayatta kalmasini
ctkileyebilmektedir. Daha da 6nemlisi, belirli epigenetik isaretler yavrulara
aktarilabilmekte ve nesiller arasi adaptasyonun temelini olugturmaktadur.
Bu tiir bir kalitim, yabanci ot popiilasyonlarinin yeni mutasyonlara ihtiyag
duymadan nesiller boyunca adaptif Ozellikler biriktirmesini saglayarak
tarimsal ekosistemlerdeki degisim siireglerini hizlandirmaktadur.
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Yabanci otlardaki herbisit direnci temel olarak iki genis mekanizma
ile agiklanmaktadir: hedef bolge direnci (TSR) ve hedef bolge dist direng
(NTSR). TSR, herbisit baglanma Dbolgelerini degistiren veya ALS,
ACCase veya EPSPS gibi hedef proteinlerin asir1 ekspresyonuna yol agan
DNA mutasyonlarindan kaynaklanmaktadir (Gaines ve ark., 2020; Sen ve
ark., 2021). Buna karsihk, NTSR, gelismis detoksifikasyon ve azaltilmig
emilim veya translokasyon gibi daha karmasik ve daha az anlagilmig
stiregleri kapsamaktaadir (Délye, 2013; Ghanizadeh ve Harrington, 2017).
Detoksifikasyon, hentiz gelistirilmemis olanlar da dahil olmak {izere, birden
fazla herbisit sinifina kargi 6ngoriilemeyen capraz direng saglayabildigi i¢in
ozellikle 6nem arz etmektedir. Herbisit detoksifikasyonunda rol oynayan
temel enzimler (sitokrom P450’ler, glutatyon transferazlar (GST’ler) ve
ABC tagtyicilari) da bazal stres tepki yollartyla baglantilidir ve bu da herbisit
metabolizmasi ile bitki stres fizyolojisi arasindaki Ortiigmeyi vurgulamaktadir
(Délye ve ark., 2015; Radwan, 2012; Markus ve ark., 2018).

Son aragtirmalar, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik
RNAYlar dahil olmak iizere epigenetik mekanizmalarin yabanci ot direncini
daha da gekillendirebilecegini vurgulamaktadir. Kimyasal stresor gorevi goren
herbisitler, gegici epigenetik degisiklikleri tetikleyebilecek oksidatif stres ve
transkripsiyonel yeniden programlamaya neden olmaktadir. Bunlar genleri
“agik” veya “kapalr” konuma getirerek detoksifikasyon enzimlerinin (Orn.
P450’ler, GST’ler, ABC tastyicilart) agir1 Uiretimine veya pro-herbisitlerin
aktivasyonunun degismesine yol agabilmektedir. Yapilan ¢aligmalar bunu
desteklemektedir: direngli ve duyarli bitkiler detoksifikasyonla iligkili
lokuslarda (6rn. Echinochloa crus-galldeki CYP81A68) (Pan ve ark., 2022),
ayrica Conyza canadensis'te (Margaritopoulou ve ark., 2018), atrazin stresi
altindaki piringte (Lu ve ark., 2016) ve glifosata maruz kalan bugdayda
(Nardemir ve ark., 2015) farkli DNA metilasyonu gostermektedir. Yapilan
ilk ¢aligmalar DNA metilasyonunu salt susturma olarak ele alirken, genom
capindaki analizler artik etkisinin genomik baglama gore degistigini
(promotorlerde, gen govdelerinde veya diizenleyici bolgelerde) ve boylece
gen ifadesini dinamik olarak etkiledigini gostermektedir (Zhang ve ark.,

2018; Akhter ve ark., 2021).

Epigenetik stres hafizasi, direngli yabanci ot popiilasyonlarinin hizla
ortaya ¢tkmasinin en 6nemli sebebi oldugu diisiiniilmektedir(Markus ve
ark., 2018). Epigenetik esneklik, herbisitlere kars1 gegici tolerans saglayarak,
kararli genetik direng ortaya ¢ikana kadar hayatta kalmay:r saglamaktadir.
Herbisitlerin 6tesinde, kurakliga veya besin maddesi noksanligina maruz
kalma, fizyolojik verimliligi ve stres direncini artiran uzun siireli epigenetik
izler birakarak kaynaklarin sinirl oldugu ortamlarda yabanci otlarin ortama



142 | Yabanc: Otlardn Epigenetik Stres Hafizas: ve Nesiller Avast Adaptasyon

dayanikliigint saglamaktadir. Bu degisiklikler nesiller boyunca aktarilabilir
ve yalmzca genetik mutasyonlara dayanan klasik adaptasyon modellerine
meydan okuyan nesiller arasi bir epigenetik kalitim katmani saglamaktadir.
Tarimsal tiretim agisindan bu, yabanci ot yonetimi stratejilerinin istemeden
sadece genetik olarak direngli bireyleri degil, ayn1 zamanda epigenetik
olarak hazirlanmig popiilasyonlar1 da segebilecegi, direng¢ degisimini
hizlandirabilecegi ve uzun vadeli yabanca ot kontrol g¢aligmalarini
zorlagtirabilecegi anlamina gelmektedir.

Epigenetik stres hafizas1 Onemli bir gekilde, direngli yabanci ot
popiilasyonlarinin hizla ortaya ¢ikis1 igin ikna edici bir agiklama sunmaktadr.
Epigenetik esneklik, herbisitlere kars1 gegici tolerans saglayarak, stabil genetik
direng ortaya ¢ikana kadar hayatta kalmay1 saglamaktadir (Margaritopoulou
ve ark., 2018). Herbisitlerin otesinde, kuraklik ve besin kithgs, fizyolojik
verimliligi ve stres direncini artiran uzun siireli epigenetik isaretler
olusturabilir ve boylece kaynaklarin sinirli oldugu ortamlarda yabanci otlarin
kaliciligini tegvik edebilir (Hauser ve ark., 2011; Rendina Gonzilez ve ark.,
2018). Bu degisiklikler nesiller boyunca da kalitilabilir ve yalnizca genetik
mutasyonlara dayanan klasik adaptasyon modellerine meydan okuyan nesiller
arast epigenetik kalitim katmami saglar (Minow ve ark., 2020; Banerjee
ve ark., 2019). Tarim agisindan bu, yabanci ot yonetimi stratejilerinin
istemeden yalnizca genetik olarak direngli bireyleri degil, ayn1 zamanda
epigenetik olarak hazirlanmig popiilasyonlar1 da segebilecegi, direng evrimini
hizlandirabilecegi ve uzun vadeli kontrol gabalarini zorlagtirabilecegi anlamina
gelir (Sen ve ark., 2022; Miryeganeh, 2025). Bu nedenle, yabanci otlarda
epigenetik stres hafizas: ve kugaklar arasi kalitimin incelenmesi, direnglerinin
altinda yatan mekanizmalar1 anlamak igin 6nemlidir. Molekiiler epigenetigi
yabanci ot bilimiyle entegre etmek, epigenetik diizenleyicileri hedeflemek,
stres hafizasini bozan {iriin rotasyonlar1 tasarlamak veya epigenom izleme
yoluyla adaptasyon modellerini tahmin etmek gibi sitirdiiriilebilir yabanci
ot yonetimi stratejileri igin yeni yollar agabilir (Vatov ve ark., 2025). Bu
bakig agis1, yabanci otlara iliskin anlayisimizi yeniden sekillendirerek, onlari
yalnizca firsatg1 rakipler olarak degil, siirekli degisen bir tarim ortaminda
hayatta kalmak igin epigenetik araglarla donatilmig son derece dinamik
organizmalar olarak konumlandirilmaktadir.

2. Bitkilerde Epigenetik Mekanizmalar

Bitkilerde epigenetik diizenleme, DNA dizisinde degisiklik olmaksizin
meydana gelen kalitsal ancak geri doniigiimlii gen ifadesi modifikasyonlarini
icermektedir. Bu siiregler, bitkilerin gevresel streslere, gelisimsel ipuglarina
ve ekolojik baskilara uyum saglamas igin kritik 6neme sahiptir ve boylece
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dikkate deger bir esneklik saglamaktadir. Yabanci otlarda, bu mekanizmalar
tarimsal ekosistemlere hizli adaptasyonu saglamakta ve herbisit maruziyeti,
dalgalanan su bulunabilirligi veya besin maddesi noksanligindan kaynaklanan
stres altinda varliklarini siirdiirmelerini saglamaktadir. Stres hafizasi ve
adaptasyonunun altinda yatan temel mekanizmalar, {i¢ epigenetik yol iizerine
kuruludur: DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kodlamayan
RNAlar1 olugturmaktadir (Hauser ve ark., 2011).

2.1 DNA Metilasyonu

DNA metilasyonu, bitkilerde en ¢ok incelenen ve korunan epigenetik
modifikasyonlar arasindadir ve CG, CHG veya CHH (H = A, T veya
C) baglamlarinda sitozin kalintilarina bir metil grubunun eklenmesiyle
karakterize edilmektedir. Bu modifikasyon gen ifadesinin diizenlenmesi
ve genom stabilitesinin korunmasi igin bir temeldir. Anormal metilasyon
ortintiileri ise ciddi gelisimsel anormalliklere yol agabilmektedir (Law ve
Jacobsen, 2010). Belirli bir DNA metilasyon durumunun olugturulmas, 6zel
enzimler ve diizenleyici yollar tarafindan diizenlenen de novo metilasyon,
koruma ve aktif demetilasyon siireglerinin dinamik etkilesimi yoluyla elde
edilmektedir. Bu kargit aktiviteler, epigenetik dengeyi saglayan “metilstat”
ad1 verilen bir mekanizma tarafindan koordine edilmektedir (Zhang ve ark.,
2018). Tslevsel olarak, DNA metilasyonu birkag rol oynamaktadir. Bunlar:
stressiz kogullar altinda, enerjiyi korumak igin strese yanit veren genleri
bastirirken, abiyotik veya biyotik strese maruz kalma, tolerans yollarin
aktive eden hizli metilasyon yeniden programlamasini tetikleyebilmektedir
(Chwialkowska ve ark., 2016). Metilasyonun bir diger kritik rolii, bitki
genomlarinin  bityiikk bir boliimiinii olusturan ve kontrol edilmedigi
takdirde genom biitiinliigiinii tehlikeye atabilen transpozonel elementlerin
susturulmasidir (Fedoroff, 2012). Bu hareketli elementlerin baskilanmasint
stirdiirerek  bitkiler, stres altinda segici mobilizasyona izin verirken
kromozomal stabiliteyi korurlar; bu da adaptif varyasyona yol agabilen bir
mekanizmadir. Toplu olarak, DNA metilasyonu gelisimsel diizenlemeyi,
transpozon susturulmasini ve stres hafizasini biitiinlestirerek, dalgalanan
ortamlarda esneklik ve dayanikliligin altinda yatan merkezi bir epigenetik
mekanizma olarak konumlandirilmaktadir (Zhang ve ark., 2018; Springer
ve Schmitz, 2017). Benzer sekilde EMS gibi mutajenler de bugdayda DNA
metilasyon desenlerini degistirerek stres kosullarinda epigenetik varyasyonu
artirmigtir (Tirkoglu ve ark., 2023a)
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2.2 Histon Modifikasyonlar1

Histon proteinleri DNAy1 kromatine paketler ve translasyon sonrasi
modifikasyonlar1 epigenetik diizenlemenin bir diger temel katmanini
olusturmaktadir.  Histon  kuyruklarimin  asetilasyonu,  metilasyonu,
tosforilasyonu ve ubikitinasyonu kromatin yapisini degistirerek genlerin
transkripsiyonelolarakaktifmiyoksabaskilanmigmioldugunubelirlemaktadir.
Ornegin, histon asetilasyonu genellikle gevsemis bir kromatin durumunu
destekler ve transkripsiyonel aktivasyonu kolaylagtirirken, histon metilasyonu
modifiyeedilmigkalintiyavekromatinigerigine bagliolarak genekspresyonunu
baskilayabilmekte veya aktive edebilmektedir (Liu ve ark., 2010; Kouzarides,
2007). Bu mekanizmalar sayesinde bitkiler, gevresel sinyallere yanit olarak
kromatin yapilarini dinamik olarak yeniden gekillendirebilir ve bu da kayda
deger bir transkripsiyonel esneklik saglamaktadir. Gergekten de, kuraklik,
tuzluluk ve agir1 sicakliklar gibi abiyotik stresler ve patojen enfeksiyonu
gibi biyotik baskilar, genellikle savunma ve strese duyarlt yollar: diizenleyen
histon modifikasyonu yeniden programlamasiyla birlikte goriilmektedir
(Kim ve ark., 2015; Luo ve ark., 2012). Son bulgular, herbisit maruziyetinin
kromatin modifikasyonlarini indiikleyebilecegini ve detoksifikasyon genlerini
aktive ederek veya herbisite duyarl yollar1 baskilayarak yabanci otlara hizl
adaptif tepkiler saglayabilecegini gostermektedir (Margaritopoulou ve ark.,
2018). Dolayistyla, histon modifikasyonlari, ¢evresel ipuglarini stres altinda
bitkinin hayatta kalmasr i¢in kritik olan gen ekspresyon modellerine baglayan
molekiiler bir santral gorevi gormektedir.

2.3 Kodlamayan RNA’lar

Kiigiik kodlamayan RNAlar (6rnegin siRNA ve miRNA), strese yanit
veren genlerin ekspresyonunu yonlendiren temel molekiiler diizenleyiciler
arasinda yer almaktadir. Bu molekiiller, RNA kaynakli susturma
komplekslerini (RISC’ler) tamamlayictc mRNA hedeflerine yonlendirerek
transkript boliinmesine, translasyonel baskilamaya veya RNA yonlendirmeli
DNA metilasyonu (RdDM) yoluyla DNA metilasyonunun yonlendirilmesine
yol agmaktadir. Yabanci otlarda, kii¢iik RNAlar herbisit detoksifikasyonu,
oksidatif stres hafifletilmesi veya metabolik ayarlamalarla iligkili gen aglarin
diizenleyebilmaktadir. RNA aracili susturmanin sagladig: esneklik, bitkilerin
genellikle tek bir nesil iginde dalgalanan ortamlara yanit olarak gen ifade
modellerini ince ayar yapmalarini saglaamaktadir (Song ve ark., 2019).
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2.4 Genetik Mutasyonlar ve Epigenetik Degisiklikler Arasindaki
Ayrim

Genetik mutasyonlar ve epigenetik degisiklikler arasinda 6nemli bir
ayrim  yapimalidir. Mutasyonlar, genellikle replikasyon hatalarindan
kaynaklanan veya gevresel mutajenler tarafindan tetiklenen DNA dizisindeki
kalic1 degisikliklerdir. Klasik Darwinci evrimin temelini olugtururlar, ancak
nispeten yavag meydana gelirler. Buna karsilik, epigenetik modifikasyonlar
DNA kodunun kendisini degistirmez; bunun yerine genlerin nasil ve ne
zaman ifade edilecegini diizenler. Bu isaretler dinamik, geri doniigiimlii
ve bazen kalitsaldir ve bitkilerin kalici genetik degisiklikler olmadan strese
hizli tepki vermesini saglamaktadir. Mutasyonlarin bir popiilasyon iginde
diizelmesi nesiller siirebilirken, epigenetik degisiklikler tek bir bitkinin
omrii iginde meydana gelebilir ve bazi durumlarda yavrulara aktarilabilir. Bu
esneklik, yabanci otlara degisimsel bir avantaj saglayarak kisa stireli uyum
ile uzun siireli adaptasyon arasindaki boglugu kapatmaktadir (Springer ve
Schmitz, 2017).

3. Epigenetik Stres Bellegi Kavrami

3.1 Bitki Biyolojisinde Tanimi ve Onemi

Epigenetik stres bellegi, bitkilerin DNA dizisini degistirmeden gen
ifadesini degistiren kalitsal molekiiler modifikasyonlar yoluyla 6nceki gevresel
zorluklar1 “hatirlama” yetenegini ifade etmektedir. Bu bellek, bitkilerin ilk
stres sona ermis olsa bile sonraki streslere daha hizli ve verimli bir sekilde
yanit vermesini saglamaktadir. Gegici olan ani stres tepkilerinin aksine, stres
bellegi genellikle gelisim agamalari boyunca sabittir ve bazi durumlarda
gelecek nesillere aktarilabilmektedir. Bitki biyolojisinde, bitkiler hareketsiz
organizmalar olduklar1 igin bu tiir bir bellek biiylik 6nem tagimaktadir.
Olumsuz kosullardan kagma yeteneginden yoksun olan bitkiler, tekrarlayan
kuraklik, sicak hava dalgalar1, patojen saldirilar1 veya herbisitler gibi kimyasal
baskilarla baga ¢ikmak igin dinamik molekiiler stratejilere giivenirler (Crisp

ve ark., 2016).

3.2 Stres Hazirlig1 ve Bellek Olusumunun Molekiiler Temeli

Molekiiler diizeyde, stres bellegi, kromatin yapisini ve gen ifadesini
degistiren epigenetik modifikasyonlar yoluyla olugturulmaktadi. DNA
metilasyonu, strese duyarl genleri baskilayabilmekte veya aktive edebilmekte
ve boylece bitki bir stres etkeniyle kargilagtiginda, etkilenen genlerin tekrar
maruz kaldiginda daha hizli yeniden aktivasyon igin “dengeli” bir durumda
kalmasini saglamaktadir. Benzer gekilde, belirli lokuslardaki asetilasyon veya
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metilasyon gibi histon modifikasyonlari, toleransidestekleyen transkripsiyonel
durumlar1 koruyarak yer imi gorevi gormektedir. siRNAlar ve miRNAlar
da dahil olmak iizere kiiglik RNAYlar, hedef genlerin ekspresyonunu ince
ayarlayarak ve RNA yonlendirmeli DNA metilasyon yolu aracihigiyla
epigenetik isaretleri gliglendirerek bagka bir diizenleyici katman eklemektedir.
Bu mekanizmalar topluca, 6nceki stres maruziyetinin gelecekteki zorluklara
hazirlig artirdigs fizyolojik bir durum olan hazirlamanin molekiiler temelini
olusturmaktadir (Lamke ve Baurle, 2017).

3.3 Model Bitkiler ve Kiiltiir Bitkisi Tiirlerinden Ornekler

Arabidopsis  thaliana {izerinde yapilan aragtirmalar, epigenetik stres
hafizas1 hakkinda temel bilgilerin ¢ogunu saglamustir. Ornegin, kuraklik
stresine tekrarlanan maruz kalma, kurakliga duyarli genlerin promotor
bolgelerinde metilasyon degisikliklerine neden olmakta ve sonraki kuraklik
dongiileri sirasinda daha hizli gen aktivasyonuna izin vermektedir (Ding
ve ark., 2012). Benzer sekilde, Arabidopsis'teki 1s1 stresi, sonraki nesillerde
termotolerans: artiran stabil histon modifikasyonlarina yol agmaktadir
(Limke & Baurle, 2017). Piring (Oryza sativa) ve music (Zea mays) gibi
kiiltiir bitkisi tiirlerinde, stres kaynakli DNA metilasyon degisiklikleri sirastyla
tuzluluk ve besin maddesi yoksunluguna yamit olarak gozlemlenmistir ve bu
modifikasyonlar gelismis stres toleranst ile iliskili olmugtur (Wang ve ark.,
2016). Baz1 durumlarda, bu epigenetik isaretler yavrulara aktarilir ve kalitsal
bir epigenetik hafizayr diisiindiirmektedir (Chinnusamy & Zhu, 2009). Bu
tiir bulgular, stres hafizasinin model sistemlerle sinirli olmadigini, ancak
tarimsal agidan 6nemli bitkilerde yaygin oldugunu gostermektedir.

3.4 Tarimsal Ekosistemlerde Yabanci Otlarla Tligkisi

Stres hafizas1 kavrami, herbisit uygulamalari, toprak isleme ve dengesiz
su kosullar1 veya besin maddesi bulunabilirligi gibi tekrarlayan streslerle
karakterize edilen oldukga rahatsiz edici ortamlarda gelisen yabanci otlar igin
ozellikle 6nemlidir. Epigenetik hafiza, yabanci otlarin 6nceki maruziyetleri
“hatirlayarak™ ve stres tepki sistemlerini buna gore hazirlayarak bu zorluklara
dayanmalarini  saglamaktadir. Ornegin, herbisite kaynakl stres, kararlt
genetik direng mutasyonlari ortaya ¢itkmadan 6nce bile, tekrarlanan kimyasal
uygulamalar sirasinda hayatta kalmayr kolaylagtiran gegici epigenetik
durumlar olusturabilmektedir (Margaritopoulou ve ark., 2018). Benzer
sekilde, kuraklik veya toprak tuzlulugu dongiilerine maruz kalan yabanci otlar,
bityiime mevsimleri boyunca dayaniklilik saglayan epigenetik isaretlerini
koruyabilmektedirler (Rendina Gonzalez ve ark., 2018). Daha da 6nemlisi,
bu degigikliklerin bazilar1 kugaktan kugaga aktarilabilmekte ve bu da yabanci
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ot popiilasyonlarinin adaptasyonunu birkag nesil i¢inde hizlandirabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011). Anlik stres tepkilerini uzun vadeli adaptif stratejilerle
biitlinlestirme kapasitesi, epigenetik stres hafizasinin sagladigi evrimsel
avantaji vurgulamakta ve onu tarimsal ekosistemlerde yabanci otlarin
kaliciligr ve yayilmasinda merkezi bir faktor haline getirmektedir.

4. Yabanci Otlarda Stres Kaynakli Epigenetik Tepkiler

4.1 Herbisitlere Kaynakli Epigenetik Degisimler ve Hedef Dis1
Bolge Direnci

Tekrarlanan herbisit uygulamalarina maruz kalan yabanci otlar, genellikle
hedef bolge mutasyonlari veya geligmis detoksifikasyon gibi iyi tanimlanmug
genetik mekanizmalar yoluyla direng gelistirmektedirler. Ancak ortaya ¢ikan
bulgular, epigenetik degisikliklerin direng fenotiplerinin sekillenmesinde de
rol oynadigini gostermektedir. Herbisitler, oksidatif stresi tetikleyen ve gen
ekspresyon aglarini degistiren kimyasal stresorler olarak etki etmektedir. Bazi
durumlarda bu olay, detoksifikasyon, tagima veyastres sinyal yollarinda yeralan
lokuslarda DNA metilasyon kaymalarini ve kromatin yeniden sekillenmesini
tetiklemektedir. Bu degisiklikler, yabanci otlarin herbisit uygulamalarini
herbisitin dogrudan hedefinde degisiklik olmadan tolere ettigi hedef digt
bolge direnci (NTSR) olusturabilmektedir. Epigenetik olarak aracilik edilen
bu direng, genetik mutasyonlardan daha esnek ve geri doniigiimliidiir (Guo
ve ark., 2024), ancak nesiller boyunca devam edebilir ve yogun herbisit
kullanimi sirasinda 6nemli bir adaptasyon avantaji saglamaktadir. Benzer
sekilde, bitki sistemlerinde de sodyum azid uygulamalari, DNA metilasyonu
ve retrotranspozon polimorfizmleri iizerinde belirgin degisimlere yol agtig
CRED-iPBS analizleriyle ortaya konmustur (Tiirkoglu ve ark., 2023b).

4.2 Abiyotik Streslere Tepkiler: Kuraklik, Tuzluluk, Besin Eksikligi
ve Sicaklik

Yabancr otlar, tarimsal alanlarda siklikla 6ngoriilemeyen abiyotik streslerle
kargilagmaktadirlar. Epigenetik mekanizmalar, bu tiir zorluklarla hizla baga
¢tkmalarini saglamaktadir. Kuraklik stresi altinda, degisen histon asetilasyonu
ve DNA metilasyon kaliplari, stoma diizenlenmesi ve ozmoprotektan
biyosentezi ile iligkili genleri aktive etmektedir (Chwialkowska ve ark., 2016).
Antik bugdayda yapilan galigmalarda da putresin uygulamasinimn kuraklik
stresine karst DNA metilasyonunu dengeledigi ve antioksidan savunmayi
giiglendirdigi gosterilmistir (Demirel ve ark., 2025). Tuzluluk stresinde,
kiigiik RNAYar iyon tagtyicilarini diizenlemede ve hiicresel homeostazi
korumada o6nemli bir rol oynamaktadir (Song ve ark., 2019). Besin
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maddesi eksikliklerinin, 6zellikle azot ve fosfor kisitlamasinin, kok yapisini
ve besin edinim stratejilerini optimize eden kararli epigenetik degisikliklere
neden oldugu bilinmektedir (Kou ve ark., 2011). Bu baglamda poliamin
uygulamalarinin da DNA metilasyonu ve stres toleransi arasinda koprii rolii
oynadig1 bugday c¢aligmalarinda gosterilmistir (Eren ve ark., 2023). Sicak
hava dalgalar1 veya ani soguklar da dahil olmak iizere sicaklik dalgalanmalari,
yabancr otlarin gelecekteki stres dongiilerine hizli uyum saglamasini olanaklt
kilan kalitsal epigenetik izler de birakabilmektedir (Lamke ve Baurle, 2017).
Toplu olarak, bu tepkiler, ¢evre ve gen ifadesi arasinda dinamik bir arayiiz
gorevi goren epigenomun esnekligini vurgulamaktadr.

4.3 Stres Tipi ve Epigenetik Esneklik Arasindaki Etkilesim

Tim stresler aymi epigenetik tepkileri ortaya ¢ikarmamaktadir. Stresin
tipi, siiresi ve yogunlugu, epigenetik modifikasyonlarin 6zgilliigiini
belirlemektedir. Akut stres gegici histon modifikasyonlarin: tetikleyebilirken,
kronik veya tekrarlayan stresin kararli DNA metilasyon kaliplar1 veya kugaklar
arasi etkilere neden olma olasiig1 daha ytiksektir (Limke ve Baurle, 2017).
Bunula birlikte, stres yollar1 arasindaki ¢apraz iletisim, yabanci otlarin genig
spektrumlu tolerans gelistirmesine olanak tanimaktadir. Ornegin, kuraklhiga
bagl agilama (drought-induced priming), daha sonraki sicakhik veya
tuzluluk stresine kargi toleransi artirabilmektedir; bu olgu, strese duyarh
gen aglarinin Ortiigen epigenetik diizenlenmesiyle agiklanabilmektedir
(Ding ve ark., 2012). Bu birbirine baglilik, tarimsal ekosistemlerde yaygin
olan karmagik, ¢ok faktorlii stres kogullart altinda yabanci otlarin hayatta
kalmasini artirmaktadir.

4.4 Yabanc ot Tiirlerinde Ornek Caligmalar

Birden fazla yabana ot tiirli, stresin epigenetik diizenlemeyi
nasil  gekillendirebilecegini  gostermektedir.  Amaranthus — palmeri’de
glifosat uygulamasi, detoksifikasyonda rol oynayan genlerdeki DNA
metilasyonundaki degisikliklerle iliskilendirilmis ve bu da belirgin herbisit
direncine katkida bulunmustur (Kreiner ve ark., 2019). Conyza canadensis,
tuzluluk stresi altinda artan tolerans ve istilact basari ile iliskili epigenetik
degisiklikler sergilemektedir (Shah ve ark., 2022). Avena sterilis (Kisir yabani
yulaf) ‘da kuraklik dongiilerinin, sonraki nesillere kadar devam eden histon
modifikasyonlarini tetikledigi ve stres direncini artirdigi gosterilmigtir (Hou
ve ark., 2023). Yetistirilen bir ¢ok tarim iiriiniinde ¢ok ¢iddi sorunlara sebep
olan ¢ok yillik bir yabanci ot olan Sorghum halepense (Geli¢/Kanyas), hem
herbisitlere hem de abiyotik stres faktorlerine yanit olarak epigenetik esneklik
gostererek, bozulmug tarlalarda varligini siirdiirmesini  desteklemektedir
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(Margaritopoulou ve ark., 2018). Bu 6rnek ¢aligmalar, epigenetik esnekligin
yabanci otlarin tarimsal ortamlara adaptasyonunu nasil giiglendirdiginin
gesitli yollarini vurgulamaktadir.

5. Nesiller Aras1 Epigenetik Kalitim

5.1 Gametler Araciligiyla Epigenetik Aktarimin Mekanizmalari

Nesiller —arast  epigenetik  kalitim, stres kaynakli  epigenetik
modifikasyonlarin  ana  bitkilerden yavrularina gametler araciligiyla
aktarilmasiyla meydana gelmaktadir. Kisa siireli uyum saglamanin aksine,
bu kalitsal degisiklikler gelecek nesillerin fizyolojisini, gelisgimini ve strese
dayaniklihgini gekillendirmektedir. Baglica mekanizmalar arasinda hiicre
boliinmeleri boyunca korunan stabil DNA metilasyon kaliplart (Quadrana ve
Colot, 2016; Springer ve Schmitz, 2017), gametogenez sirasinda korunan
histon modifikasyonlar1 (Liu ve ark., 2019) ve embriyoda epigenetik
isaretleri yonlendiren kiiglik RNAlarin etkisi (Martinez ve Kohler, 2017)
yer almaktadir. Bu siiregler bir araya geldiginde, yavrularin genetik olarak
degistirilmemesini, ancak yine de ana neslin kargilagtig1 ortamlara benzer
ortamlara epigenetik olarak hazirlanmasini saglamaktadir. Bitkilerde steroid
yapili bilesiklerin DNA metilasyon profillerinde 6nemli degisikliklere yol
agtigl, bu etkilerin retrotranspozon polimorfizmleriyle de iligkili oldugu
bildirilmistir (Demirel ve ark., 2023).

5.2 Yabanci Otlar ve Istilact Tiirlerden Elde Edilen Bulgular

Nesiller aras1 epigenetik kalitim, Arabidopsis thaliana gibi model
bitkilerde kapsamli bir sekilde incelenmig olsa da, artan kanitlar bunun
yabanci otlarda da ayni derecede 6nemli oldugunu gostermektedir. Ornegin,
Amaranthus tirlerinde tekrarlanan herbisit maruziyeti, yavrularda kalici
olan DNA metilasyon modellerindeki degisikliklerle iliskilendirilmistir ve
bu da direng geligimini hizlandirma potansiyeline sahip olmustur (Délye,
2013). Benzer sekilde, Conyza canadensis gibi istilaci tiirler, tuzluluk ve
kuraklik stresi altinda kalitsal epigenetik degisiklikler sergileyerek marjinal
topraklarin kolonizasyonunu miimkiin kilmaktadir (Richards ve ark., 2017).
Bu sonuglar, epigenetik kalitimin kontrollii laboratuvar ortamlarinin otesine
uzandigini ve dinamik tarimsal ekosistemlerde yabanci otlarin ortama hakim
olmalarinda aktif bir rol oynadigini gostermektedir.
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5.3 Tarmmsal Ekosistemlerde Hizli Kolonizasyon ve Kaliciliktaki
Rolii

Yabanc otlarin bozulmug habitatlarda hizla kolonilesme yetenegi kismen
epigenetik kalitimla agiklanmaktadir. Birikmeleri igin birgok nesil gerektiren
genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik isaretler tek bir ireme dongiisii
i¢inde aktarilabilir ve herbisit uygulamasi, besin kisitlamalari veya su kithgi
gibi stres kogullarina 6nceden adapte olmus yavrularin ortaya ¢ikmasina
neden olabilmektedir. Bu hizli kalitim, bitkiler veya diger tiirler adapte
olmadan 6nce yabanci otlarin farkli ortamlar: iggal etmesine izin vererek
ckolojik bagartyr hizlandirmaktadir. Bunnula birlikte, Sorghum halepense
gibi uzun Omiirlii gok yillik yabanci otlarda epigenetik kalitim, strese
dayanikli Ozelliklerin yalmizca tohumlarda degil, ayni zamanda vejetatif
ireme organlarinda da devam etmesini saglayarak rekabet istiinliklerini
pekistirmektedir (Richards ve ark., 2017).

5.4 Gegici Stres Bellegi ile Kararli Kalitimsal Isaretler Arasindaki
Ayrim

Yalnizca strese maruz kalan nesli etkileyen gegici stres bellegi ile yavrulara
kadar uzanan kararh kugaklar aras1 kalitim arasinda ayrim yapmak son derece
onemlidir. Gegici bellek genellikle histon asetilasyonu veya stres ortadan
kalktiktan sonra kaybolan kisa omiirlii kiigiik RNA aktivitesi tarafindan
saglanmaktadir. Buna karsilik, 6zellikle DNA metilasyonu veya kalict histon
modifikasyonlarini igeren kararhi kalitimsal isaretler, birkag¢ nesil boyunca
stirebilmektedir. Bu ayrim yabanci ot yonetimi agisindan kritik 6neme
sahiptir. Kisa siireli hafiza, tek bir popiilasyonu bir iiretim sezonu igeriside
tekrarlanan herbisit uygulamasina kargi direngli hale getirebilirken, istikrarl
kalitim bu adaptasyonlar1 yillar boyunca yayabilir ve eradikasyonu 6nemli
Olciide zorlagtirabilmektadir (Heard ve Martienssen, 2014).

6. Epigenetik ve Herbisit Direnci

6.1 Direncin Geleneksel Genetik Mekanizmalar: ve Epigenetik
Katkilar

Yabanc otlardaki herbisit direnci geleneksel olarak genetik mutasyonlarla
agiklanmigtir. Bunlar arasinda, mutasyonlarin herbisitin baglanma bolgesini
degistirdigi hedef bolge direnci (TSR) ve gelismis detoksifikasyon veya
degistirilmis tagimanin herbisit etkinligini azalttig1 hedef bolge digt direng
(NTSR) yer almaktadir. Bu genetik mekanizmalar merkezi 6neme sahip olsa
da, tarla popiilasyonlarinda gozlemlenen direncin hizini, gesitliligini ve geri
doniigiimliligiinii tam olarak agiklayamamaktadir. Bu konuda giderek artan
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aragtirmalar, epigenetik degisikliklerin (DNA metilasyonu kaymalari, histon
yeniden sekillenmesi ve kiigitk RNA aktivitesi) tamamlayici bir rol oynadigini
ve yabanci otlarin genetik mutasyonlar sabitlenmeden 6nce herbisit stresine
dayanmasini sagladigini gostermektedir (Délye, 2013).

6.2 Gegici Stres Toleransindan Kalic1 Dirence Giden Yol

Epigenetik mekanizmalar, herbisit maruziyetine ilk miidahale eden
mekanizmalar olarak iglev gorebilmektedir. Bitkilere lethal olmayan dozlarda
herbisit uygulandiginda, stres sinyalleri kromatin yeniden yapilanmasini
tetikleyebilir ve stres tepkisi genlerini yeniden programlayarak gegici
toleransa yol agabilmektedir. Bu stres hafizasi olusturma, bireysel bitkilerin
hayatta kalmasini ve gogalmasini saglayarak, tekrarlanan kimyasal baskiya
dayanabilen bir tohum bankasinin korunmasini saglamaktadir. Zamanla,
epigenetik olarak saglanan bu tolerans, genetik mutasyonlarin ortaya ¢ikip
yayilmasi igin bir firsat olusturabilmekte ve kisa vadeli esnekligi uzun vadeli
evrimsel adaptasyonla etkili bir sekilde iliskilendirebilmektedir (Cusser ve
ark., 2021).

6.3 Herbisit Tepkisinin Incelenmesinde Epigenom Diizenlemenin
Potansiyel Rolii

CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenlemenin son zamanlardaki
gelisgimi, epigenetigin herbisit direncindeki roliinii incelemek igin
giiglii araglar saglamaktadir. DNA dizisini degistiren gelencksel genom
diizenlemenin aksine, epigenom diizenleme belirli lokuslara epigenetik
isaretler ekleyebilmekte veya kaldirabilmektedir. Aragtirmacilar, bu yaklagimi
model yabanci otlarda uygulayarak, detoksifikasyon sirasinda DNA
metilasyonunun veya histon modifikasyonlarinin ya da tagima genlerinin
dirence katkida bulunup bulunmadigini dogrudan test edebilmektedirler. Bu
tiir galigmalar yalmzca mekanik yollar1 agikliga kavugturmakla kalmayacak,
ayni zamanda yabanci ot kontrol stratejileri igin yeni hedefler de ortaya
cikaracaktir (Gallego-Bartolomé, 2020).

7. Yabanct Ot Ekolojisi ve Adaptasyonu Uzerindeki Etkileri

7.1 Ekolojik Esnekligin Bir Etkeni Olarak Epigenetik

Yabanci otlar, gesitli ve degigken kogullar altinda yerlesip varliklarin
stirdiirmelerini ~ saglayan  olaganiistii  ekolojik  esneklikleriyle — One
gtkmaktadirlar. Epigenetik diizenleme, bu esneklik igin molekiiler bir
temel saglayarak gevresel ipuglarina yamit olarak gen ifadesinde hizli ve
geri doniigiimlii degisimlere olanak tanimaktadir. Kalict DNA degisiklikleri
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gerektirmeden stres-tepki aglarini diizenleyerek, yabanci otlar biiyiime,
ireme ve rekabet stratejilerini yerel tarimsal ekolojik kosullara uyum
saglayacak sekilde dinamik olarak ayarlayabilmektedirler. Bu kapasite, birgok
yabanci otun neden genis cografi araliklarda ve heterojen tarim arazilerinde
gelistigini aciklayabilmektedir (Cusser ve ark., 2021).

7.2 Yabanc1 Otlarin Uygunluguna, Rekabet Giiciine ve Istila
Basarisina Etkisi

Epigenetik  esneklik, yabanci otlarda tohumun dormansi hali,
¢imlenme zamani, allelopatik potansiyeli ve hem abiyotik hem de
biyotik stres faktorlerine kargt tolerans gibi temel uygunluk ozelliklerini
gelistirebilmektedir. Bu 6zellikler, kiiltiir bitkilerine ve diger bitki tiirlerine
kargi rekabet avantajlart saglamaktadir. Istilac1 yabanci otlar igin epigenetik
mekanizmalar, 6nemli bir genetik gesitliligin olmadigr durumlarda bile
yeni habitatlara hizli adaptasyonu kolaylastirabilmektedir. Ornegin,
istilact popiilasyonlar, stres direnciyle iligkili 6zellikleri diizenlemek igin
kalitsal epigenetik modifikasyonlara dayanabilmekte ve bu da onlarin yeni
ortamlar1 daha etkili bir gekilde kolonize olup ortami domine etmelerini
saglayabilmektedir (Richards ve ark., 2017).

7.3 Yabanci Ot Tiirlerinin Adagtasyonunu Sekillendirmede
Epigenetik

Genetik mutasyonlar degisimin temel itici giicii olmaya devam ederken,
epigenetik modifikasyonlar, anlik uyumsal tepkiler ile uzun vadeli adaptasyon
arasinda koprii kurarak degisim siireglerini hizlandirabilmektedir. Stres
kaynakli epigenetik durumlar nesiller boyunca devam ederek popiilasyon
yapisini ve segici dinamikleri etkileyebilmektedir. Zamanla, epigenetik olarak
hazirlanmig fenotipler, tarimsal baskilar altinda hayatta kalma oranlarini
artirabilmekte ve dolayli olarak faydali genetik mutasyonlarin sabitlenmesini
kolaylasgtirabilmektedir. Genetik ve epigenetik mekanizmalar arasindaki bu
etkilesim, epigenetik isaretlerin yabanci otlarin kalicihigy ve gesitlenmesi igin
katalizor gorevi gordiigii katmanl bir degisim modeliyle sonu¢lanmaktadir
(Bossdorf ve ark., 2008).

7.4 Tarmmsal Ekosistemlerde Ekolojik Sonuglar

Epigenetigin ekolojik rolii, bireysel tiirlerin Gtesine uzanmaktadir.
Epigenetikolarakyonlendirilenyabanciotdayaniklihigy, toplulukdinamiklerini
degistirebilmekte, yabanci otlar ve Kkiiltiir bitkileri arasindaki rekabet
dengelerini bozabilmekte ve kontrol stratejilerini karmagiklagtirabilmektadir.
Ornegin, stres hafizasi, belirli yabanci ot popiilasyonlarinin tekrarlayan
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kuraklik veya herbisit rejimleri altinda baskin hale gelmesine ve tek tip
yonetim uygulamalarinin etkinligini azaltmasina neden olabilmektedir.
Tarimsal ekosistem diizeyinde bu, yabanci ot topluluklarinin daha fazla
ongoriilemezligine ve dayanikhligina doniigmekte ve giftgilerden daha
uyarlanabilir ve c¢egitlendirilmis yonetim yaklagimlart talep etmektedir
(Richards ve ark., 2017).

8. Yabanci Ot Yonetimi Perspektifleri

Geleneksel yabanci ot kontrol stratejileri genellikle tekrarlayan herbisit
uygulamalarina ve monokiiltiir tarimsal uygulamalara dayanmaktadir. Kisa
vadede etkili olsalar da, bu uygulamalar yabanci ot popiilasyonlarinda
epigenetik stres hafizasini istemeden de olsa giiglendirebilmektedir. Ayni stres
faktorlerine tekrar tekrar maruz kalmak, yabanci otlari sonraki uygulamalara
hazirlayan DNA metilasyonisaretleriniveyahistonmodifikasyonlarinistabilize
ederek onlar hayatta kalma konusunda etkili bir sekilde egitebilmektedir. Bu
tiir yonetim stratejileri, yalnizca genetik olarak direngli degil, ayn1 zamanda
kontrol onlemlerine dayanacak sekilde epigenetik olarak sartlandirilmig
popiilasyonlar olugturma riskini de tagir ve direng direng kazanim siireglerini
hizlandirmaktadir (Délye, 2013; Richards ve ark., 2017). Ayni zamanda,
epigenetik mekanizmalarin anlagilmasi, yenilikgi yonetim igin yeni olanaklar
sunmaktadir. Ortaya ¢ikan kavramlardan biri, metilasyon yollarini, kromatin
yeniden sekillenmesini veya RNA yonlendirmeli DNA metilasyonunu
bozan epigenetik herbisitler veya inhibitorleri tasarlama potansiyelidir.
Bu tiir yaklagimlar, stres hafizasinin altinda yatan molekiiler mekanizmaya
miidahale ederek yabanci ot direncini zayiflatabilmektedir. Her ne kadar
hala biiyiik Olgiide teorik olsa da, epigenom diizenleme teknolojilerindeki
gelismeler, bitkileri etkilemeden yabanci otlardaki stres tepkisi yollarini
secici  olarak  degistirmek i¢cin araglar saglayabilmektedir(Gallego-
Bartolomé, 2020; Papikian ve ark., 2019). Kimyasal yaklagimlarin 6tesinde,
agronomik uygulamalar da stres hafizasinin olugumuna miidahale edecek
sekilde yapilandirilabilir. Uriin rotasyonu, ara ekim ve farkli toprak isleme
teknikleri, stres ortamini degistirerek yabanci otlarin siirekli olarak ayni
epigenetik isaretleri giiclendirmesini engelleyebilmektedir. Benzer sekilde,
genellikle stres tetikleyicisi olan lethal olmayan herbisit maruziyetlerinin
azaltilmasi, epigenetik olarak kogullandirilmig toleransin ortaya ¢ikmasini
sinirlayabilmektedir. Kiiltiire]l ve mekanik kontrol yontemlerinin dahil
edilmesi, segilim baskilarini ¢egitlendirerek stres hafizas1 dongiilerini bozma
olasiligini artirmaktadir (Cusser ve ark., 202; Lamke ve Baurle, 2017). Bir
diger umut verici yol ise yabanci ot popiilasyonlarinda izlenebilen epigenetik
biyobelirteglerin gelistirilmesidir. DNA metilasyon imzalarini veya kiigiik
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RNA oriintiilerini profilleyerek, aragtirmacilar hangi popiilasyonlarin belirli
yonetim rejimleri altinda direng veya tolerans gelistirme olasihiginin yiiksek
oldugunu tahmin edebilirler. Bu tiir 6ngoriicii izleme, erken uyari sistemi
gorevi gorerek, ¢iftcilerin direngli veya strese dayanikli popiilasyonlar baskin
hale gelmeden 6nce uygulamalarini ayarlamalarina olanak taniyabilmektedir.
Epigenom izlemenin hassas tarim gergevelerine entegre edilmesi, proaktif
yabanct ot yonetimine dogru bir paradigma degisimini temsil edecektir
(Springer ve Schmitz, 2017).

9. Gelecekteki Arastirma Yonleri

Bitki epigenetiginin anlagilmasinda 6nemli ilerlemeler kaydedilmis olsa
da, yabanci ot bilimindeki uygulamasi heniiz baglangi¢ asamasindadir.
Gelecekteki aragtirmalar, epigenetik plastisitenin kalicilik, herbisitlere direng
ve istila dinamiklerine nasil katkida bulundugunu belirlemek igin molekiiler
uygulamalar1 yabanci ot biyolojisiyle birlestirmeye odaklanmalidir. Daha
giicli bir disiplinleraras1 gergeve olusturmak, yabanci ot bilimcilerinin,
molekiiler biyologlarin ve agronomistlerin, tarimsal ekosistemlerde epigenetik
olarak yonlendirilen adaptasyonun karmagikligini birlikte ele almalarina
olanak taniyacaktir (Richards ve ark., 2017). Epigenetik tek bagina hareket
etmedigi ve genetik, transkriptomik, proteomik ve metabolomik siireglerle
kesigtigi igin, ¢oklu omik yaklagimlar, yabanci otlarin gesitli biyolojik
diizeylerde strese nasil tepki verdigine dair biitiinsel bir bakig agis1 saglayabilir.
Ornegin, epigenomik profillemeyi transkriptom analizleriyle birlestirmek,
stres kaynakli DNA metilasyonunu detoksifikasyon yollartyla baglayan
temel diizenleyici aglar1 belirleyebilirken, proteomik ve metabolomiklerin
entegrasyonu, bu molekiiler degisikliklerin herbisit toleransi, kuraklik
dayanikliigr veya allelopatik etkilesimler gibi islevsel ozelliklere nasil
doniigtiigiinii ortaya ¢ikarabilmektedir (Springer ve Schmitz, 2017).
Yabanci ot epigenetigindeki temel zorluklardan biri, genetik mutasyonlar1
epigenetik modifikasyonlardan ayirmaktir, ¢iinkii direng veya stres toleransi
ile iligkili birgok 6zellik her iki mekanizma tarafindan da yonetilebilmekte
ve bu da nedenselligi atfetmeyi zorlagtirmaktadir. Gelecekteki aragtirmalar,
genetik katkilar1 epigenetik katkilardan agik¢a ayirmak igin izogenik hatlar,
klonal ¢ogalum ve epimutant popiilasyonlar gibi deneysel tasarimlari
gelistirmelidir. Cegitli yabanci ot tiirlerinde epigenetik isaretleri analiz
etmek igin standartlagtirilmig yontemler gelistirmek de 6nemli olacaktir
(Bossdorf ve ark., 2008). Yeni ortaya ¢ikan genom diizenleme araglari,
ozellikle CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenleme, spesifik epigenetik
isaretler ile stres adaptasyonu arasindaki nedensel baglantilari aragtirmak
i¢in yeni firsatlar sunmaktadir. CRISPR/Cas teknolojilerinin epigenetik
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miihendislikte kullanimi, yalnizca kiiltiir bitkilerinde degil yabanci ot
biyolojisinde de potansiyel uygulamalara sahiptir (Eren, 2021). Hedeflenen
lokuslarda  DNA metilasyonunu veya histon isaretlerini segici olarak
ckleyerek, cikararak veya degistirerek aragtirmacilar, epigenetigin herbisit
direnci veya stres hafizasindaki rolii hakkindaki hipotezleri dogrudan test
edebilirler. Cogu uygulama yabanci otlar1 ve kiiltiir bitkilerini modellemekle
sinirli olsa da, bu tekniklerin yabanci otlara genigletilmesi, onlarin adaptasyon
potansiyellerine dair anlayisimizi kokten degistirebilir (Gallego-Bartolomé,
2020; Papikian ve ark., 2019). Sonug olarak, yabanc1 ot epigenetigi lizerine
yapilan aragtirmalarin ilerlemesi, siirdiirtilebilir tarim igin son derece 6nemli
sonuglar doguracaktir. Epigenetik stres hafizasinin ve kalitiminin yabanci ot
dinamiklerini nasil gekillendirdigini agiklayarak, bilim insanlar1 bu siiregleri
ongoren ve bozan yonetim stratejileri tasarlayabilirler. Bu bilgi, epigenetik
olarak adapte olabilen yabanci otlara karsi rekabet avantaji saglayarak,
dayaniklihigr artirilmig {riinler igin yetistirme programlarina da rehberlik
edebilmektedir (Richards ve digerleri, 2017).

10. SONUC

Yabanci otlar, yalnizca genetik gesitlilikleri nedeniyle degil, ayn1 zamanda
sonderece 6nemli epigenetik esneklik kapasiteleri nedeniyle de kiiresel tarimsal
tiretkenlige yonelik siiregelen en 6nemli tehditlerden birini olugturmaya
devam etmektedir. Bu ¢aliymada, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1
ve kiiglik RNAlar gibi mekanizmalarin, yabanci otlarin gevresel stresleri
algilamasini, bunlara tepki vermesini ve hatta hatirlamasini saglayan
dinamik bir diizenleyici katman sagladig1 agik¢a ortaya ¢ikmugtir. Yavag ve
geri dondiiriilemez bir gekilde ortaya ¢ikan genetik mutasyonlarin aksine,
epigenetik modifikasyonlar hizh, geri dondiiriilebilir ve bazi durumlarda
kalitsal olup, yabanct otlara hem kisa vadeli esneklik hem de uzun vadeli
adaptasyon potansiyeli sunmaktadir. Epigenetik stres hafizas1 kavramu, ister
herbisitlerden, ister kurakliktan veya besin kisitlamalarindan kaynaklansin,
onceki stres deneyimlerinin, yabanci otlar1 gelecekte daha hizli ve daha
giiglii tepkiler vermeye hazirlayan kalici molekiiler izler birakabileceginin
altin1 gizmektedir. Daha da Onemlisi, bu izler yavrulara aktarildiginda,
nesiller aras1 adaptasyon mekanizmasi olusturarak, evrimsel stiregleri klasik
modellerin 6ngordiigiiniin 6tesinde hizlandirir. Bu ikili kapasite -hem aninda
uyum saglama hem de kalitsal degisim- epigenetigi yabanci ot ekolojisi,
direnci ve istila dinamiklerinin merkezine yerlestirmektedir. Yabanci ot
kontrol perspektifinden bakildiginda, bu olgular, diren¢ ve kalicihigr salt
genetik olgular olarak ele alan mevcut ger¢evelere meydan okumaktadir.
Epigenetigin roliiniin kabul edilmesi, stres hafizasi, esnekligi ve kalitimi
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hesaba katan biitiinlegik stratejilere dogru bir gegisi zorunlu kilmaktadir.
Gelecekteki yaklagimlar arasinda, stres hazirlamayr bozmak i¢in agronomik
uygulamalarin  ¢esitlendirilmesi, epigenetik biyobelirteglerin - 6ngoriicii
araglar olarak izlenmesi ve potansiyel olarak epigenetik diizenleyicilerin
kendilerinin hedeflenmesi yer alabilmektedir. Sonug olarak, yabanci otlarda
epigenetik galigmalari, yabanci ot biliminde bir paradigma degisimine igaret
etmektedir. Gen merkezli adaptasyon modellerinden epigenetik-genetik
modellere gegisle, aragtirmacilar ve uygulayicilar yabanci ot popiilasyonlarinin
dayanikliigini daha iyi anlayabilir ve daha siirdiirtilebilir kontrol 6nlemleri
gelistirebilirler. Yabanci otlar, pasif rakipler olmaktan ¢ok, epigenetik hayatta
kalma araglariyla donatilmig olduk¢a dinamik organizmalar olarak ortaya
¢tkmaktadir; bu, modern tarimin zorluklarinin istesinden gelmek igin
olmazsa olmaz bir farkindaliktir.
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Bolim 9

Bitkilerin Adaptasyon Stirecinde Epigenetigin
Roli

Abdurrahim Cetin'
Ahmet Zafer Tel?

Ozet

Bu boliim bitkilerde goriilen baskalasim siireci ve adaptasyonu sekillendiren
sistematik, ekoloji ve epigenetik arasindaki etkilesimi incelemektedir. Ilk

olarak, ¢evresel strese hizli ve geri doniisiimlii tepkiler verilmesini saglayan

epigenetik mekanizmalarin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve kisa RNA yolaklar) roliinii vurgulanmaktadir. Bu siiregler, fenotipik
plastisiteyi ve bazi durumlarda nesiller aras1 kaliumi destekleyerek, bitkilere
DNA dizisi degisikliklerinin 6tesinde bitkilerde goriilen degisimlerde esneklik
saglar. Tkinci olarak, epigenetik varyasyonun taksonomi ve filogenetigi nasil

etkiledigi incelenmektedir. Epigenetik farklihklar, mangrovlar, Spartina

ve klonal karahindibalarda goriildiigii gibi, yakin akraba olan taksonlar:

ayirt edebilir ve 6nemli genetik varyasyon olmasa bile ekolojik farkliliklar:
ortaya cikarabilir. Bu, epigenetigin sistematik icin degerli bir tamamlayici
ara¢ oldugunu gostermektedir. Son olarak, 1slah ve monokiiltiir tarimin
genetik gesitliligi azalttigy tarimsal ekosistemlerdeki epigenetik cesitlilik ele
alinmaktadir. Buna ragmen etkisini siirdiiren epigenetik varyasyon tarimsal

baskilar altindaki stres toleransi, verim istikrar1 ve dayaniklihiga katkida
bulunmaktadir. Epigenetik belirtegler, epiQTL haritalama ve CRISPR /dCas9
gibi epigenom diizenlemeye dayali gelismeler, siirdiiriilebilir ve iklim dostu
tarim i¢in epigenetik ¢esitliligin potansiyelini ortaya koymaktadir. Sonug
olarak epigenetik; ekoloji, taksonomi ve bitki bilimi arasindaki boslugu
doldurarak, bitki evrimine yeni bakig agilari ve kiiresel iklim zorluklar:

kargisinda tarimsal iyilestirme i¢in pratik yollar sunmaktadir.
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1. Girig

Bitkilerin gelisim siireglerindeki farklilagma ve adaptasyonlar geleneksel
olarak genetik, morfoloji ve ekoloji agisindan incelenmisti. DNA dizi
varyasyonlar1 evrimsel biyolojinin temel tagpt olmaya devam ederken,
epigenetik mekanizmalarin (DNA dizisinde degisiklik igermeyen, gen
islevinde kalitsal degisiklikler) bitkilerin ¢evresel ve geligimsel ipuglarina
verdigi tepkileri sekillendirmede 6nemli bir rol oynadig giderek daha fazla
kabul gormektedir (Richards ve ark., 2017). DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlart ve kisa RNA yolaklar1 gibi epigenetik modifikasyonlar,
bitkilere gen ifadesini diizenlemede hizli, esnek ve genellikle geri doniigiimli
imkanlar saglar. Bu siiregler fenotipik plastisiteyi destekleyerek bitkilerin
kuraklik, tuzluluk ve sicaklik gibi abiyotik streslerin yaninda patojen ve
otobur saldirilar1 gibi biyotik baskilarla baga gtkmasini saglar (Ashapkin ve
ark., 2020). Onemli olarak, bazi durumlarda epigenetik olugumlar nesiller
arasinda aktarilir, uzun vadeli adaptasyona katkida bulunur ve hatta evrimsel
yoriingeleri etkiler (Cao ve Chen, 2024; Van Winkle ve ark., 2025). Bireysel
adaptasyonun Otesinde, epigenetik varyasyonlar taksonomik ve ekolojik
farklilagsmaya katkida bulunur. Yakin akraba tiirler veya popiilasyonlar,
sirli  genetik  farkhiliklar  sergileyebilir, ancak Onemli epigenetik
tarkliliklar genellikle ekolojik nigler veya habitat gradyanlar ile uyumluluk
gostermektedir (Lira-Medeiros ve ark., 2010). Bu, epigenetigi sistematik ve
filogenetik alanlarinda umut verici bir tamamlayici arag olarak 6ne ¢ikarir ve
tamamen genetik belirteglerin cevap veremedigi evrimsel sorular1 ¢6zmeye
yardimci olur. Islah etme ve monokiiltiir uygulamalarinin genellikle genetik
cesitliligi azalttigr tarimsal ekosistemlerde, epigenetik cesitlilik cevresel
istikrarsizliga karst onemli bir tampon gorevi goriir. Epigenetik belirtegler,
epiQTZLler ve epigenom diizenleme teknolojilerinden yararlanmak, kiiresel
iklim degisikligi karsisinda dayanikliik saglayarak siirdiirtilebilir Griinler
tyilestirme i¢in umut vaat etmektedir (Springer & Schmitz, 2017).

Bu boliimde epigenetigin agagidaki alanlardaki rolii incelenmektedir:

* Bitkilerin evrimsel adaptasyonu — epigenetik temelli adaptasyonun
mekanizmalari ve vaka ¢aligmalari.

e Taksonomik ayrimlar — epigenetik varyasyonun sistematik ve tiir
farklilagmasina nasil bilgi sagladig:.

¢ Tarimsal ekosistemler — epigenetik ¢esitliligin dayanikliligy ile 1slah ve
stirdiiriilebilir tarim i¢in 6nemi.
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Sistematik, ekoloji ve epigenetigi entegre ederek, genetik olmayan kalitim
ve plastisitenin Antroposen’de bitki evrimini ve tarimsal potansiyeli nasil
sekillendirdigine dair biitiinsel bir bakig agis1 sunmay1 amaglamaktayiz.

2. Adaptasyonun Itici Giicii Olarak Epigenetik Mekanizmalar

Dayanaksiz organizmalar olan bitkiler, genetik mutasyonlara gerek
kalmadan esneklik saglayan mekanizmalar aracihigyla gevresel dalgalanmalarla
baga ¢ikmak zorundadir. Epigenetik diizenleme, bitkilerin gen ifadesini hizl
ve tersine gevrilebilir bir gekilde yeniden sekillendirmesine olanak tanir ve
evrimsel adaptasyon igin gerekli olan fenotipik plastisiteyi saglar (Sekil 1).
Bu epigenetik plastisite, bazen hiicre boliinmelerinde ve hatta jenerasyonlar
boyunca devam eden strese hizli tepki verilmesini saglar ve boylece kisa
vadeli iklimlendirme ile uzun vadeli adaptasyonu birbirine baglar (Ashapkin
et al., 2020; Miryeganch, 2025).
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Sekil 1. Bithi adaptasyonunu yonlendiven epigenetik mekanizmalava ornekler (Dubin
et al., 2014, Wany et al., 2021, Jin et al., 2024, He et al., 2024, Shen et al., 2017,
Miryeganeh, 2025)
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a) DNA Metilasyonu

DNA metilasyonu, bitkilerde en kapsaml sekilde incelenen epigenetik
isaretlerden biridir ve genellikle CG, CHG ve CHH baglamlarinda
goriiliir. Transpozon (TE) bolgelerinde, metilasyon TE aktivitesini bastirir
ve genomu stabilize eder. Stres altinda, metilasyon kaliplar1 degisebilir ve
adaptasyonda rol oynayan 6nemli genleri susturabilir veya aktive edebilir.
Ornegin, piringte kuraklik stresi, su tagima verimliligini dogrudan etkileyen
aquaporin genlerinin promotorlerinde dinamik metilasyon degisiklikleriyle
iliskilendirilmistir (Wang et al., 2021). Ayrica poliamin uygulamalari,
bugdayda DNA metilasyon desenlerini modiile edebilmekte ve hiicresel
stabiliteyi etkilemektedir (Eren et al., 2023)

b) Histon Modifikasyonlar1

Histon kuyruklari, ¢ok sayida translasyon sonrasi modifikasyona maruz
kalir. ~ Ornegin: Histon asetilasyonu (H3K9ac, H3K27ac) genellikle
kromatini agarak strese yanit veren genlerin transkripsiyonunu kolaylagtirir.
Histon metilasyonu, kalintiya ve igerige bagli olarak ya aktive edilebilir
(H3K4me3) ya da baskilanabilir (H3K27me3, H3K9me2). Arabidopsis
thalianaw’da, 151 soku gen promotorlerinde H3K4me3 birikimi, bitkilerin
onceki maruziyeti “hatirlamasini” saglar; bu fenomen stres hafizas1 olarak
tanimlanir (Jin et al., 2024).

¢) Kiiciitk RNAlar ve RADM Yolaklar:

Kiigiik miidahaleci RNAlar (siRNAlar), RNA yonlendirmeli DNA
metilasyonunu  (RdDM) yonlendirerek, tekrarlayan dizileri ve TE’leri
susturmak igin hedef alir.  Bu yolaklar, genom stabilitesine katkida
bulunur, ancak adaptif yanitlar1 da etkiler. Ornegin, tuz stresi altinda
siRNA popiilasyonlarindaki degisikliklerin, belirli lokuslarda metilasyonu
yeniden yonlendirdigi ve boylece musirda iyon homeostazisiyle baglantili
transkripsiyon programlarini degistirdigi gosterilmistir (Shen et al., 2017).

3. Cevresel Stres Altinda Epigenetik Plastisite

Epigenetik plastisite, cevresel baskilar altinda bitkilerdeki epigenetik
durumlarin dinamik olarak ayarlanmasini ifade eder. Yavag bir sekilde
meydana gelen DNA mutasyonlarinin aksine, DNA metilasyonunun yeniden
programlanmasi, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik RNA aktivitesi gibi
epigenetik degisiklikler saatler veya giinler iginde gergeklesebilir ve bitkilerin
hizla iklimlendirilmesini saglar (Tablo 1). Bu modifikasyonlar kisa vadeli
iklimlendirme ile uzun vadeli adaptasyon arasinda bir koprii olusturaracak
sekilde geri dontistimlii olabilir veya bazi durumlarda istikrarli bir halde
kalitsal olarak aktarilabilir (Ashapkin et al., 2020).
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a)
DNA metilasyonu, stres altinda Ozellikle dinamiktir. Ornegin,

piringte kuraklik stresi, DREB transkripsiyon faktorlerinin promotor
hipometilasyonu ile bunlarin ekspresyonunun artirmasina ve kurakliga karst

DNA Metilasyon Degisiklikleri

tolerans kazanmasina yol agar (Wang et al., 2021). Tersine, tuzluluk stresi
altinda, musirdaki belirli lokuslar, enerji maliyetli yolaklar1 susturmak igin
hipermetilasyon sergiler ve kaynaklari stres savunmasina yeniden tahsis eder
(Shen ve ark., 2017).

b) Histon Modifikasyonu Yeniden Yapilandirmasi

Histon igaretleri ayrica stres tepkilerinin kritik aracilaridir. Arabidopsis
thaliana’da, 151 stresine maruz kalmak, 1s1 gsoku genlerinde H3K4me3
birikimini tetikler ve yeniden maruz kalindiginda daha hizli yeniden
aktivasyonu saglayan bir “stres hafizas1” olugturur (Jin et al., 2024). Buna
kargihik, soguk stresi gigeklenme baskilayicilarinda H3K27me3 birikimini
artirarak, uygun kosullar geri donene kadar ciceklenmeyi geciktirir (Pan et

al., 2025).

Tablo 1. Bitkilevin stves tepkisinde epigenetik plastisite

Bitki

Stres Tiirii Ornegi Epigenetik Mekanizma Adaptif Sonug
Piring (Oryza  DREB TF genlerinin Geligmis kuraklik tolerans:
Kuraklik . 0 . .
sativa) promotor hipometilasyonu  ve su kullanim verimliligi
Srcaklik Arabidopsis  HSP promotorlerinde 22{1; T:l;iin (stres
< thaliana H3K4me3 birikimi CHvasy :
hafizas1)
Tuzluluk Misir (Zea  siRNA rehberliginde Iyon homeostaz ve tuz
mays) RdADM degisiklikleri toleransi
Sosuk Arabidopsis  FLC lokusunda Soguk kogullarda
ost thalinna H3K27me3 zenginlesmesi  ¢igeklenmenin gecikmesi
Domates Savunma geni Botrvtis cinerea’va ka
Patojen (Solanum promotorlerinde H3K9ac rytis cinerea ya karst
. . . daha giiglii bagigiklik yanitt
lycopersicum)  zenginlesmesi
Virtis Domates (S.  Viriis kaynakli siRNA Viriis DNAsinin epigenetik
Enfeksiyonu  lycopersicum)  aracili RADM olarak susturulmast
L Bugday DNA metilasyon Embriyo kiiltiirii bagarist
Poliaminler  (Triticum e .
. degisiklikleri ve stres toleransi
aestivum)
Memeli Bugday DNA metl.lasyon Genomik stabilitede
o > degisimleri, e . .
cinsiyet (Triticum degisim, epigenetik
‘ . retrotranspozon . ‘
hormonlart  aestivum) yeniden programlama

polimorfizmleri
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DNA metilasyonu

Mutajen Bugc'iay degisimleri (hiper / Ge'netlk ?qlthl.lk’
(Triticum . . .. epigenetik yeniden
(EMS) . hipometilasyon), genomik
aestivum) . 1 programlama
instabilite
Bugday Sitozin metilasyonu Mutajen etkisi ile
NaN; (Triticum degisimleri, genomik epigenetik yeniden
aestivum) instabilite programlama

*Wany et al., 2021, Jin et al., 2024, Shen et al., 2017, Pan et al., 2025, Dinyg et al.,
2022, Wany et al., 2019, Even ve ark., 2023, Demivel et al., 2023, Trivkoglu et al.,
2023a, Tiivkogln et al., 2023b

¢) Kiiciik RNAlar ve RdADM

Kiigiitk RNAlar stres altinda transkripsiyon programlarini yeniden
yapilandirir. Misirda tuz stresi, sSiRNA popiilasyonlarini yeniden sekillendirir
ve RADM yolaklarini, iyon dengesi ve tuz toleranst ile ilgili belirli lokuslar:
susturmak veya aktive etmek igin yeniden yonlendirir (Shen et al., 2017).
Domateste viriis enfeksiyonu, viriis kaynakli siRNAlar iiretir ve RADM’yi
viral DNAYya yonlendirerek epigenetik antiviral bagigiklik saglar (Wang et
al., 2019).

3.1. Yapilan calismalar

Kurakhk stresi altindaki piring: Genom ¢apinda bisiilfit dizileme,
kuraklikla iligkili promotorlerde hipometilasyon tespit ederek transkripsiyon
taktori ekspresyonunu ve su kullanim verimliligini artirmigtir (Wang et al.,
2021). Kuraklik, DNA metilasyon desenlerini degistirir; 6rnegin putresin
uygulamasi ile metilasyon diigmiiy ve bazi koruyucu enzim aktiviteleri
artmugtir (Demirel et al., 2025)

Isistresi altindaki Arabidopsis: H3K4me3 aracili stres hafizasi, tekrarlanan
stres tizerine HSP gen ekspresyonunu hizlandirir (Jin et al., 2024).

Tuzluluk stresi altindaki musir: Degisen siRNA profilleri, tuza duyarh
lokuslarda metilasyon modellerini yeniden sekillendirerek iyon diizenlemesini
tyilestirir (Shen et al., 2017).

Domates patojen savunmasi: Botrytis cinerea enfeksiyonu, savunma
gen promotorlerinde lokal H3K9ac zenginlesmesine yol agarak bagigiklik
aktivasyonunu artirir (Ding et al., 2022).
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4. Epigenetik Hafiza ve Nesiller Aras1 Kalitim

4.1. Kavramsal Cerceve

Epigenetik hafiza, strese veya gelisgimsel ipuglarina maruz kaldiktan
sonra epigenetik izlerin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kiigiik
RNAlar) kararli bir sekilde korunmasini ifade eder.

Bu hafiza iki diizeyde ortaya ¢ikabilir:

a) Somatik hafiza — epigenetik belirtegler, bireyin yagami boyunca mitotik
boliinmeler yoluyla korunur (6rnegin, Arabidopsis’te stres hazirligy).

b) Nesiller aras1 hafiza — belirtegler, orijinal stresin yoklugunda bile mayoz
boliinme yoluyla sonraki nesillere aktarilir (Cao ve Chen, 2024).

Bu kalitim, yalnizca DNA dizisinin kalitsal bilgi sagladigina dair klasik
goriise meydan okumaktadir. Ancak bunun ile birlikte Bird (2024) tarafindan
vurgulandig: gibi, yeniden maruz kalma olmaksizin iki veya daha fazla nesil
boyunca kalicihigin olduguna dair saglam kanitlar mevcuttur (Tablo 2).

4.2. Epigenetik Hafizanin Mekanizmalar1

DNA Metilasyonunun Korunmasi: Koruma metiltransferazlar1 (MET],
CMT3) DNA replikasyonu sirasinda sitozin metilasyonunu korur. Bazi
stres kaynakli metilasyon durumlari nesiller boyunca devam edebilir. Histon
Isaretinin Kararhligi: H3K4me3 gibi isaretler, yeniden stres durumunda
hizli bir sekilde yeniden aktivasyonun saglanabilecegi sekilde strese yanit
veren genlerin promotorlerinde kalabilir. RNA Aracili Kalitim: siRNAlar ve
IncRNAlar, RADM’yi gelecek kugaklarada yonlendirerek, susturulmug veya
aktive edilmis durumlari siirdiirebilir (Matzke & Mosher, 2014).

4.3. Yapilan Caligmalar

Arabidopsis’te Is1 Stresi Hafizas1: Istyyamaruz kalma, HSP promotorlerinde
H3K4me3 tutulmasim tetikler ve tekrarlayan stres sirasinda daha hizh
aktivasyon saglar. Bu somatik hafizadir, ancak gamet epigenomlarini da
etkileyebilir (Jin et al., 2024).

Arabidopsis’te Vernalizasyon ve Cigeklenme: Soguga maruz kalma,
mitotik olarak stabil olan FLCde (gigeklenme baskilayic1) H3K27me3
birikimine neden olur ve kisin ardindan ¢i¢eklenmeyi saglar. Ancak, izler
germ hattinda sifirlanir, bu nedenle bu durum nesiller arasi1 degildir (Ibrar

etal., 2023).
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Misirda (Zea mays) Paramutasyon: bl lokusunda, susturulmus bir alel,
kiigitk RNA’lar aracihigiyla durumunu aktif bir alele aktarabilir, bu da DNA
dizisi degigikliginden bagimsiz olarak, birden fazla nesil boyunca kalitsal
susturma ile sonuglanir (Arteaga-Vazquez & Chandler, 2010).

Arabidopsis’te Stresin Neden Oldugu Epimutasyonlar: Deneysel kanitlar,
kuraklik veya patojenlerin neden oldugu metilasyon degisikliklerinin,
genellikle degisken bir stabilite ile de olsa, F2 ve F3 nesillerinde de devam
edebilecegini gostermektedir (Van Winkle ve ark., 2025).

Tablo 2. Bitkilerde epigenctik hafiza ve nesiller arass kalitun

-~ . o N Nesiller Arasi
Ornek Epigenetik Isaret Hafiza Tiiri Kararhlk
. HSP’deki Birey iginde,
Slcakh.k StFCM H3K4me3 Somatik hafiza yeniden maruz
(Arabidopsis)
tutulumu kalma yaniti
Vernalizasyon FLCdeki . Gametlerde
(Arabidopsis) H3K27me3 Somatik hafiza sifirlanma,
P kalitimsal degil
bl’deki siRNA

Paramiitasyon (Zea
mays)

rehberliginde DNA  Nesiller arasi
metilasyonu

Birkag nesil boyunca
kararli

Kuraklik Stresi DNA metilasyonu  Nesiller arasi F2/F3’te tarlada
(Arabidopsis) degisiklikleri (kismi) gozlemlendi
Patojen Stresi siRNAlar tarafindan .

. .. . . Hemen sonraki
(Lycopersicum/ yonlendirilen Nesiller arast nesillere akearthr
Arabidopsis) RdDM degisiklikleri

Jin et al., 2024, Tbrar et al., 2023, Avteaga-Vizquez & Chandler, 2010, Van Winkle et
al., 2025, Matzke & Mosher, 2014

5. Epigenetik ile Taksonomik Ayrimlar

5.1. Taksonomide Bir Arag¢ Olarak Epigenetik Varyasyon

Klasik taksonomi, biiyiik 6l¢iide morfolojik 6zelliklere ve son zamanlarda
DNA dizisi verilerine dayanmaktadir. Ancak, yakindan iliskili tiirler veya
alt tiirler genellikle minimum genetik farkhiliklar gosterirken, belirgin
tenotipik farkhiliklar sergilerler (Tablo 3). Epigenetik varyasyon, dizilime
dayali olmayan ek bir biyolojik gesitlilik katmani saglayarak, ince olgekli
taksonomik ayrimlarin ¢oziilmesine yardimci olur (Richards et al., 2017).

Metilasyona duyarhi amplifiye polimorfizm (MSAP) ve epiGBS

(sekanslama yoluyla epigenotipleme) gibi teknikler, bitki taksonlari iginde ve
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arasinda, bazen genetik gesitliligi agan 6nemli epigenetik gesitlilik oldugunu
ortaya ¢ikarmistir. Bu farkliliklar, 6zellikle morfolojik plastisite geleneksel
yaklagimlar1 karmagiklagtirdiginda, simiflandirmaya bilgi saglayabilir (Heer
etal., 2018).

5.2. Epigenetik Isaretler ve Tiirlerin Farklilagmast

Gen govdesi metilasyonu (GBM): Farkli GBM modelleri, tiirlere 6zgii
gelisimsel ve fizyolojik Ozelliklerle iligkilendirilmigtir (Bewick & Schmitz,
2017). Histon modifikasyonlari: Taksonomide daha az ¢alisilmig olsa da,
tiirlere 6zgii kromatin imzalar1 morfolojik farklilagmaya katkida bulunabilir.
Kiigitk RNAlar: bazi bitki tiirlerinde siRNA popiilasyonlar, tiirler arasinda
transpozon aktivitesini farkli gekilde diizenleyerek genomik farklilagmaya
katkida bulunabilir. Ornegin, Spartina tiirlerinde hibritlesmeye bagli yakin
transpozon ¢evresi metilasyon reorganizasyonu gosterilmigtir (Parisod et al.,

2009)

5.3. Epigenetik ve Filogenetik

Epigenetik verileri filogenetige entegre etmek yeni ancak biitiinciil agrya
umut verici bir yaklagimdir. DNA dizileri filogenetik agaglarin omurgasini
olustururken, epigenetik isaretler ¢evresel faktorlerin neden oldugu
farkhlagmay1 ve adaptif farklilasmay1 yakalayabilir. Epigenomik modeller,
bazi yakin akraba taksonlarin neredeyse ayni genomlara sahip olmalarina
ragmen neden farkl ekolojik nisleri isgal ettiklerini de agiklayabilir. Ornegin,
mangrovlarda, tuzluluk gradyanlar1 boyunca epigenetik farklilagma ekolojik
uzmanlagma ile korelasyon gosterir, bu da filogeografik modellere epigenetik
katkiyr distindiiriir (Lira-Medeiros et al., 2010).

5.4. Yapilan Caligmalar

Mangrovlar (Laguncularia racemosa): Zit habitatlardaki (tuzlu bataklik
ve nehir kenari) popiilasyonlar, ekolojik adaptasyonla uyumlu olarak,
genetik farklilik gostermezken, epigenetik farklihiklar (DNA metilasyon
polimorfizmleri) agisindan garpici farkliliklar sergilemistir (Lira-Medeiros ve

ark., 2010).

Spartina melezleri: Allopoliploid melez Spartina anglica, ebeveynlerinde
bulunmayan vyeni epigenetik durumlar sergilemis ve hizli ekolojik
kolonizasyona yardimcr olmugtur (Parisod ve ark., 2009).

Karahindiba (Taraxacum officinale): Klonal soylar, genetik degisiklik
olmadan fenotipik gesitlilige katkida bulunan genis epigenetik varyasyonlar
gostermigstir (Verhoeven ve ark., 2010).
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Tablo 3. Taksonomik ve tiiv farkldasmasma epigenetik katkidar

Takson / Tiir Epigenetik Ozellik Taksonomik / Adaptif
Sonug
Laguncularia vacemosn DNA metilasyon Genetk farkl¥la§ma .
olmadan habitat spesifik
(mangrovlar) farklilagmast
adaptasyon
Spartina anglica Hibritlerde yeni epigenetik  Hizli kolonizasyon ve
(allopoliploid) durumlar ekolojik farklilagma
Tavaxacum officinale Klonal hatlarda metilasyon Fenotipik plastiklik ve
(karahindiba) polimorfizmleri ckolojik bagar1
Bircok aniivosperm Gen viicut metilasyonu Tiir-spesifik ozellikler ve
SO AMOsp (GBM) varyasyonu evrimsel yollar
. Epigenetik ¢esitlilik Sistematik igin ek
Birgok takson (MSAP/epiGBS) isaretleyici

Lira-Medeivos et al., 2010, Parisod ve ark., 2009, Verhoeven et al., 2010, Bewick &
Schmitz, 2017, Richards et al., 2017

6. Tarim Ekosistemlerinde Epigenetik Cesitlilik

6.1. Kiiltiir ve Yabani Popiilasyonlarda Epigenetik Varyasyon

Evcillestirme ve segici 1slah genellikle genetik ¢esitliligi azaltir, ancak
epigenetik ¢esitlilik nispeten yiiksek kalabilir ve ek bir adaptasyon potansiyeli
saglar (Richards ve ark., 2017). Calismalar, mahsullerin yabani akrabalarinin
genellikle daha fazla epigenetik varyasyon barindirdigint ve bunun da onlar1
cevresel streslere kargi koruyabilecegini gostermektedir (Tablo 4). Ornegin,
yabani arpa tiirleri, yetistirilen tiirlere kiyasla kurakhiga karsi daha genig
epigenetik tepkiler sergiler (Rodriguez Lopez & Wilkinson, 2015).

6.2. Tarimsal Streslere Epigenetik Cevaplar

Tarimsal ekosistemler bitkiler1 benzersiz = streslere maruz birakar:
Monokiiltiir kosullar1 genetik ve mikrobiyal gesitliligi azaltir, ancak epigenetik
esneklik fenotipik varyasyonu miimkiin kilarak tekdiizeligi azaltabilir. Giibre
ve pestisit maruziyeti DNA metilasyonu ve histon belirtegleri degisikliklere
neden olabilir ve bazen besin alimini veya savunma yollarini degistirebilir
(Kooke ve ark., 2015).

Iklim degisikligi faktorleri (sicak dalgalari, tuzluluk, diizensiz yagislar)
bitkilerin hayatta kalmasini ve verimini gekillendiren epigenetik yeniden
programlamayi tetikler. Ornek: Misirda, yogun tarimsal yonetim genetik
gesitliligi azaltmugtir, ancak metilasyona duyarli belirteglerle tespit edilebilen
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epigenetik polimorfizmleri korumustur ve bu da yerel adaptasyonla
iliskilendirilmistir (Eichten ve ark., 2013).

6.3. Ureme igin Epigenetik Cesitliligin Kullanilmast

Epigenetik gesitlilik, agagidaki sekillerde tireme programlarna entegre
edilebilir: Epigenetik belirtegler (epi-belirtegler): Verim veya stres toleransi
ile iligkili, tespit edilebilir metilasyon modelleri. Epigenetik kantitatif 6zellik
lokuslar1 (epiQTZTler): Tarim 6zellikleriyle baglantili epigenetik varyantlarin
haritalandirilmas: (Springer & Schmitz, 2017). Epigenom diizenleme:
Epigenetik durumlar1 manipiile etmek ve direnci artirmak igin DNA
metiltransferazlar, demetilazlar veya histon modifiye edicilerle birlegtirilmig
CRISPR/dCas9 araglarinin kullanilmast.

6.4. Siirdiiriilebilir Tarimda Gelecek Perspektifleri

Epigenetik gesitliligin - kullanilmasi, genetik modifikasyon olmadan
degisen ortamlara hizla uyum saglayan mahsuller gelistirerek iklim dostu
tarima katkida bulunabilir. Uzun vadeli hedefler sunlardir: Epigenetik direng
belirtegleri i¢in mahsul germplazmasinin taranmasi. Yararli epimiitasyonlar:
koruyan veya hatta indiikleyen 1slah stratejilerinin tasarlanmasi. Epigenetik
profillemenin gen bankas: yonetimine entegre edilmesi, hem genetik hem de
epigenetik kaynaklarin korunmasinin saglanmasi.

Tablo 4. Tarmmsal ekosistemlerde epigenetik cesitlilik

Tarla Bitkisi / Epigenetik

Sistem Mekanizma Gozlem Tarmmsal Tlgililik
DNA Y?bz.l.n kayne.llkl L, Yaban akrabalar1
Arpa (Hordeum 1 kiiltiirlere gore daha . L |
vulgare) mettlasyonu genis kuraklik yanitlart epigenchik rezervuariar
polimorfizmleri oS olarak kullanilabilir
gosteriyor
MSAP tabanh Eplge.netlk cesitlilik, )
. genetik varyasyonun Yogun tarim altinda
Misir (Zea mays) metilasyon b
NS azalmasina ragmen yerel adaptasyon
gesitliligi d .
evam etti
DNA Giibre ve besin
Arabidopsis metilasyonu stresinin neden oldugu  Besin yonetimi igin
(model) ve histon kararli epigenetik etkiler

modifikasyonlar1 degisiklikler

Verim ve stres toleransi
ile iligkili epigenetik
varyasyon

Piring (Oryza epiQTL
sativa) haritalamasi

Iklime dayanikl bitkiler
igin 1slah potansiyeli

Rodriguez Lopez & Wilkinson, 2015, Eichten et al., 2013, Kooke et al., 2015, Springer
& Schmitz, 2017
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7. Sonug

Epigenetik siiregler, bitki evrimini geleneksel evrim anlayigindan uzak
bir gekilde, tiir sinirlar1 koruyucu sekilde taksonomiyi ve tarimsal direnci
anlamak igin giiglii bir ¢ergeve saglar. DNA dizisi mutasyonlarinin aksine,
epigenetik modifikasyonlar dinamik, geri doniigiimlii ve gevresel isaretlere
duyarlidir, bu da bitkilerin degisken kosullara hizla uyum saglamasina olanak
tanir. Evrimsel adaptasyonda, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar: ve
kii¢iik RNA aracili susturma gibi mekanizmalar, bitkilerin hem kisa vadeli
stres tepkileri hem de uzun vadeli adaptif hafiza olugturmalarini saglar.
Arabidopsis, piring, misir ve bugdayda yapilan galigmalar, stresin neden
oldugu epigenetik degisikliklerin biyolojik baglama bagl olarak istikrarl bir
sekilde kalitsal olabilecegini veya sifirlanabilecegini gostermektedir (Jin ve
ark., 2024; Van Winkle ve ark., 2025). Bu durum geleneksel bitki evrimine
meydan okumaktadir. Taksonomi ve sistematikte, epigenetik varyasyon
genetik ve morfolojik belirtegleri tamamlayarak, DNA dizisi farkliliginin
minimum oldugu durumlarda tiirlerin farkhilasmas: hakkinda bilgi saglar.
Mangrov (Laguncularia), Spartina ve Klonal Taraxacum soylari, epigenetik
farklilagsmanin ekolojik uzmanlagma ile nasil uyumlu oldugunu gostererek,
filogenetik gergevelere entegrasyonunu desteklemektedir (Lira-Medeiros
et al., 2010; Parisod ve ark., 2009). Tarim ekosistemlerinde, epigenetik
gesitlilik, ehillestirme ve monokiiltiir tarimi nedeniyle genetik ¢esitliligin
azaldig1 durumlarda bile ¢evresel strese kargt kritik bir tampon gorevi
gormeye devam etmektedir. Epigenetik belirtegler, epiQTLler ve epigenom
diizenleme, iklim dostu ve siirdiiriilebilir tarim igin bu ¢esitliligi kullanmak
adina umut vaat eden araglardir (Springer & Schmitz, 2017; Rodriguez
Lépez & Wilkinson, 2015). Benzer sekilde, CRISPR/Cas teknolojisinin
bitkisel ozellikleri degistirme kapasitesi de siirdiiriilebilir tarim igin 6nemli
bir uygulama alan1 sunmaktadir (Eren, 2021). Gelecekte, epigenetik isaretler
ve adaptif fenotipler arasindaki nedensel iligkileri ¢6zmek igin ¢oklu omik
yaklagimlar1 (genomik, epigenomik, transkriptomik, fenomik) hesaplamali
modelleme ile birlestirmek ¢ok Onemli olacaktir. Nesiller arasi kalitimi
Olgmek ve kararhi epimiitasyonlart tamimlamak igin standartlagtirilmug
yontemlerin gelistirilmesi ayni derecede 6neme sahiptir. Sonug olarak,
epigenetik, bitki bilimcilerin kullanabilecegi evrimsel ve ekolojik araglarin
saywisini arttirmaktadir. Buda epigenetigin; gelenksel evrim anlayigindan
uzak bir gekilde tiir sinurlari iginde sistematik, ekoloji ve tarimi birbirine
baglayarak, iklim degisikligi ¢aginda bitkilerin adaptasyonunu anlamaya ve
sekillendirmeye yonelik bir arag olabilecegini ortaya koyar.
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DNA Metilasyonundan Epigenom Diizenlemeye:
Bitki Epigenetik Mekanizmalarinin Stres
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Edilmesi 3
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Ozet

Bitkilerin gevresel strese adaptasyonu yalmizca genetik gesitlilige degil, aymi
zamanda DNA dizisini degistirmeden gen ifadesini diizenleyen dinamik
epigenetik mekanizmalara da dayanir. Bu diizenlemenin temel katmanlari
arasinda DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar:, kromatin yeniden
modellenmesi, kiigiilk RNAlar ve epitranskriptomik igaretler bulunur;
bunlarin tiimii stres tepkilerini ve gelisimsel esnekligi sekillendirmek igin
etkilesime girer. Bu mekanizmalar, bitkilerin kuraklik, tuzluluk, 1s1 ve agir
metal stresi sirasinda transkripsiyonel programlarini hassas bir sekilde
ayarlamasini ve bazi durumlarda nesiller i¢inde veya nesiller boyunca devam
edebilen stres hafizasi olusturmasini saglar.

Son kegifler, kiigiik RNAlarin ve N6-metiladenozin (m6A) gibi
RNA  modifikasyonlarinin  transkripsiyon ~ sonrasi  diizenlemedeki
roliinii  vurgulayarak bitki epigenetik aglarmm  karmagikhigini  daha
da genisletmektedir. Daha da Onemlisi, o6zellikle DNA veya kromatin
degistiricileriyle birlestirilmiy CRISPR/dCas9 tabanli sistemler olmak tizere
epigenom diizenleme teknolojilerinin ortaya ¢ikisi, epigenetik durumlarin
hedefli ve geri doniigiimlii bir gekilde manipiile edilmesine olanak tanir. Bu tiir
yaklagimlar, kararl epialeller olusturabilir, epigenetik nicel 6zellik lokuslarini
(epiQTLler) belirleyebilir ve nihayetinde bitki 1slahi ve iklim direnci igin yeni
araglar saglayabilir.
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Umut verici ilerlemeye ragmen, bitkilere verimli uygulama, hedef dis1 etkilerin
en aza indirilmesi ve saha kogsullarinda indiiklenen epigenetik degisikliklerin
istikrarinin - saglanmasi gibi zorluklar devam etmektedir. Coklu omik
analizlerini epigenom diizenlemeyle entegre eden gelecekteki aragtirmalar,
temel epigenetik i¢goriilerin tarimsal uygulamalara doniistiiriilmesi igin
¢ok onemli olacakur. Genel olarak, mekanik anlayist yenilik¢i diizenleme
stratejileriyle birlestirmek, bitki epigenetigini iklim degisikligi ¢aginda
stirdiiriilebilir iiriin iyilestirmenin 6n saflarina yerlegtirmektedir.

1. Giris

Kiiresel tarim, iklim degisikligi, toprak bozulmasi ve kuraklik, tuzluluk,
agirt sicakliklar ve agir metal kirliligi gibi artan abiyotik stresler nedeniyle
benzeri goriilmemis zorluklarla karsi karstyadir. Bu stres faktorleri bitki
biityiimesini, verimi ve dayamiklihigr 6nemli olglide bozarak kiiresel gida
giivenligini tehdit etmektedir. Geleneksel 1slah programlar 6ncelikle genetik
gesitlilige dayanmaktadir; ancak, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari,
kodlamayan RNAlar ve kromatin yeniden modellenmesi gibi epigenetik
mekanizmalarin, strese yanit veren gen ifadesini modiile etmede ve bitki
plastisitesini artirmada 6nemli bir rol oynadigi giderek daha agik hale
gelmektedir (Abdulraheem, Fawehinmi ve Yun, 2024).

Bu mekanizmalar arasinda, DNA metilasyonu bitkilerde en kapsaml
sekilde incelenen epigenetik izdir ve CG, CHG ve CHH baglamlarinda
(burada H = A, T veya C) ortaya ¢ikar. DNA metilasyonu sadece gen
ckspresyonunu  diizenlemekle kalmaz, aymi zamanda transpozonlari
susturur ve genom stabilitesini korur (Qiao et al., 2024). Stres kogullar1
alunda, DNA metilasyon manzaralariin dinamik olarak yeniden
programlanmasi gozlemlenmistir; promotor bolgelerinin hipermetilasyonu
veya hipometilasyonu, strese yamit veren genlerin transkripsiyonunu
dogrudan etkilemektedir. Ornegin, kuraklik, tuzluluk ve 1s1 streslerinin gesitli
mahsullerde farkli metilasyon modellerine neden oldugu gosterilmistir, bu da
metilomun adaptif yanitlarda 6nemli bir rol oynadigimi diigtindiirmektedir

(Abdulraheem ve ark., 2024; Qiao ve ark., 2024).

Ancak kritik bir soru hala ¢6ziilmemis durumda: Bu degisiklikler gegici
mi, yoksa geligim agamalar1 boyunca ve hatta sonraki nesillerde uzun vadeli
stres hafizas1 olusturabilirler mi? Transjenerasyonel epigenetik kalitim
kavrami, belirli DNA metilasyon isaretlerinin ve kromatin durumlarinin
mayoz boliinmeden sonra da devam edebilecegini ve bitkilere tekrarlayan
streslere kargi direnci artiran bir tiir “molekiiler hafiza” saglayabilecegini
gosteren kanitlarin artmasiyla birlikte ivme kazanmugtir (Trends in Plant

Science, 2024).
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Sonyillarda, CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenlemedeki gelismeler,
bitkilerde DNA metilasyonu ve demetilasyonunun hassas bir sekilde
manipiile edilmesi i¢in yeni yollar agmugtir (Fadul, 2023). Geleneksel genetik
modifikasyondan farkli olarak, bu yaklagimlar DNA dizisini degistirmeden
epigenetik durumlar1 degistirir ve gen ifadesini tersine gevrilebilir ve
hedefe yonelik bir gekilde ince ayarlamak igin umut verici bir strateji sunar.
Metiltransferazlar1 veya demetilazlar1 belirli lokuslara yonlendirerek, strese
yanit veren yolaklart modiile etmek miimkiin hale gelir ve bu da yenilikgi,
transgenik olmayan 1slah stratejilerinin 6niinii agar (Seem et al., 2024).

Bununla birlikte, epigenom diizenlemesinin mahsullerde genis 6lgekli
olarak uygulanmasini engelleyen birka¢ zorluk bulunmaktadir: potansiyel
hedef dis1 etkiler, eklenen epigenetik isaretlerin stabilitesi, biiyiik ve karmagik
bitki genomlar1 igin dagitim sistemleri ve laboratuvar bulgularinin saha
kogullarina aktarilmasi. Bu smnirlamalarin agilmasi, epigenetik stratejilerin
stirdiirtilebilir mahsul iyilestirme programlarinin ayrilmaz bir pargasi haline
gelmesini saglayabilir.

Bu galisma, bitki stres tepkilerinde DNA metilasyonunun roliinii kapsamlt
bir sekilde ele alacak ve hedefli epigenom diizenlemenin ortaya ¢ikan
potansiyelini degerlendirecektir. Amacimiz, son gelismeleri vurgulamak,
mevcut aragtirma bogluklarini belirlemek ve epigenetik yaklagimlar1 bitki
1slahina entegre etmek igin gelecekteki perspektifleri tartigmaktir.

2. Stres Toleransinda DNA Metilasyonu ve Kromatin Bazli
Diizenleme

Bitkiler, gevresel stresler altinda gen ifadesini hizla ayarlamak igin
DNA metilasyonu ve kromatin yeniden yapilandirmasi gibi epigenetik
mekanizmalar kullanir. DNA metilasyonu (5-mC), CG, CHG ve CHH
sekans baglamlarinda meydana gelir ve DNA metiltransferazlar (6r. MET],
CMT’ler, DRM) tarafindan katalize edilir ve DNA demetilazlar (ROS1/
DML) tarafindan tersine gevrilir. Bu epigenetik katman, transpozonlari
susturmak ve genomik stabiliteyi korumakla kalmaz, ayni zamanda strese
yanit veren genleri de diizenler (Miryeganeh, 2021; Nunez-Vazquez,
Desvoyes ve Gutierrez, 2022).

Kuraklik, tuzluluk veya sicaklik stresi altinda bitkiler genellikle DNA
metilasyon yapisini yeniden programlar. Ornegin, promotor hipometilasyonu
stresle indiiklenebilir genleri aktive edebilirken, hipermetilasyon kaynaklar
korumak igin genleri baskilayabilir. Bu tiir dinamik metilasyon degisiklikleri
piring, musir ve Arabidopsis dahil olmak tizere bir¢ok tiirde rapor edilmigtir
(Miryeganeh, 2021; Nunez-Vazquez et al., 2022).
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Histon modifikasyonlar;, DNA metilasyonunu tamamlar. H3K4me3
ve H3K9ac gibi aktif isaretler, agik kromatin ve stres yanit genlerinin
transkripsiyonel aktivasyonu ile iligkilidir, oysa H3K27me3 gibi baskilayict
isaretler, genlerin ihtiyag duyulana kadar sessiz durumda kalmasina yardimci
olur (Nunez-Vazquez ve ark., 2022). Ornegin, kuraklik veya tuz stresi
altindaki Arabidopsis’te, stresle iligkili gen promotorlerinde artan H3K4me3
seviyeleri, daha yiiksek transkripsiyon ile iligkilidir (Nunez-Vazquez et al.,
2022).

Modifikasyonlarin 6tesinde, kromatin yeniden modelleme kompleksleri,
stres sinyallerine yamit olarak niikleozomlar1 yeniden konumlandirir ve
kromatin yapisini ayarlar. ATP bagimli yeniden modelleyiciler de dahil
olmak tizere bu kompleksler, DNA erigilebilirligini modiile eder ve boylece
stres altinda transkripsiyonu diizenler (Limke ve Baurle, 2017).

Ozetle, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kromatin yeniden
modellenmesi arasindaki koordinasyon, bitkilere epigenetik plastisite saglar.
Bu plastisite, stres kargisinda esnek gen diizenlemesini miimkiin kilar ve bu
mekanizmalari, mahsullerde stres direncini miithendislik agisindan umut
verici hedefler haline getirir.

3. RNA Aracili ve Epitranskriptomik Diizenleme

DNA metilasyonu ve histon modifikasyonlarinin 6tesinde, RNA tabanl
diizenleme bitkilerde epigenetik kontroliin bir bagka kritik katmanini
temsil eder. 24-nt kiiglik miidahaleci RNAlar1 (siRNAlar) i¢ceren RNA
yonlendirmeli DNA metilasyonu (RdDM) yolu, metilasyonu transpozonlara
ve tekrarlayan sekanslara yonlendirmede merkezi bir rol oynar ve boylece
stres altinda genom stabilitesini gii¢lendirir (Matzke & Mosher, 2014;
Zhang, Lang, & Zhu, 2018). Bu kiigitk RNA’lar ayrica strese duyarli genleri
de diizenler; ornegin, kuraklik ve tuzluluk altinda siRNA bollugundaki
degisiklikler, degisen promotor metilasyonu ve stres toleransi fenotipleri ile
iligkilendirilmigtir (Calarco et al., 2012; Zhang et al., 2018).

MikroRNAlar (miRNAlar), transkripsiyon faktorlerini ve sinyal
bilesenlerini hedefleyerek stres tepkilerini daha da iyilestirir. Oksidatif
stresde miR398, patojen savunmasinda miR393 ve kuraklikta miR166 gibi
stres tepkisine duyarli birkag miRNA, hormon sinyallesmesi ve kromatin
diizenleyicileri ile kesiserek entegre bir diizenleyici ag olugturur (Song
ve ark., 2019). Onemli olarak, miRNA ekspresyonu epigenetik olarak
diizenlenebilir, bu da kromatin durumu ve kiigiik RNAlar arasinda kargilikl
kontrol oldugunu gosterir.
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Son yillarda, epitranskriptomik modifikasyonlar, 6zellikle N6-
metiladenozin (m6A), bitkilerde gen diizenlemesinin ek bir katmani olarak
ortaya ¢ikmistir. m6A, RNA stabilitesini, eklemeyi ve geviriyi etkiler ve 1s1
ve kuraklik gibi stres kogullart m6A yapisini 6nemli 6lgiide degistirir (Liu
& Pan, 2016; Anderson et al., 2018). Ornegin, mOA metiltransferazlarinda
kusurlu olan Arabidopsis mutantlari, stres toleransinda bozulma gosterir ve
bu da bu RNA modifikasyonunun iglevsel 6nemini vurgular (Anderson et
al., 2018).

Kiigiitk RNAlar ve RNA metilasyonu birlikte dinamik bir transkripsiyon
sonrast diizenleyici ger¢eve olugturur. Bu sistem, bitkilerin genom
biitiinliigiinii korurken, gen ifadesini degisken ortamlara hizla adapte
etmelerini saglar. Kiigiik RNA biyolojisini epitranskriptomik diizenleme
ile entegre etmek, bitkilerin goklu diizenleyici katmanlarda karmagik stres
tepkilerini nasil koordine ettiklerini anlamak igin ¢ok 6nemli olacaktir.

4. Epigenetik Stres Hafizas1 ve Nesiller Aras1 Kalitim

Gegici  transkripsiyon tepkilerinin  aksine, bitkiler stres hafizasi
olusturabilirler, bu da onlarin tekrarlayan gevresel zorluklara daha verimli bir
sekilde tepki vermelerini saglar. Bu hafiza kisa siireli olabilir (tek bir yagam
dongiisii iginde korunur) veya nesiller arasi olabilir (yavrulara da geger). Bu
hatizanin molekiiler temeli, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
kiigiik RNAlar gibi epigenetik igaretlerin korunmasini igerir (Baulcombe &
Dean, 2014; Lamke & Biurle, 2017).

Nesiller arasi stres hafizasi, kuraklik veya 1s1 hazirligl yeniden maruz
kalindiginda stres tepkili genlerin daha hizli ve daha giiglii bir sekilde
indiiklenmesine yol agan Arabidopsis’te iyi belgelenmistir. Bu, stresin
ortadan kalkmasindan sonra bile stresle indiiklenebilir promotorlerde
H3K4me3 gibi siirdiiriilen histon igaretleriyle iligkilidir (Lamke & Baurle,
2017). Benzer gekilde, baskilayicr bir igaret olan H3K27me3in birikmesi,
hiicre boliinmeleri boyunca stres kaynakli gen susturmay1 koruyarak, iyilesme
sirasinda gelisimsel veya metabolik durumlari muhafaza edebilir (Luo ve
ark., 2012).

Transgenerasyonel kalitim, epigenetik degisikliklerin gametogenez ve
embriyogenezin kapsaml yeniden programlama olaylarindan kagtigi zaman
meydana gelir. Kiigiik RNAlar bu siirecte merkezi bir rol oynar. Ornegin
Arabidopsis poleninde, transpozonlardan tiiretilen kiigitk RN Alar bir sonraki
nesilde DNA metilasyon modellerini giiglendirerek genom stabilitesini
korur ve epigenetik durumlart aktarir (Calarco et al., 2012). Stres kaynakli
epialleller — DNA dizisi degisikligi olmaksizin gen ifadesinde kalitsal
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degisiklikler — piring, domates ve misir gibi mahsullerde gozlemlenmistir ve
bu mahsullerde ¢i¢eklenme zamanini, meyve gelisimini veya stres toleransini
etkileyebilirler (Quadrana & Colot, 2016).

Cok yillik tiirler ve agik tohumlu bitkiler, uzun vadeli stres hafizasinin
carpici Orneklerini sunar. Norveg ladininde, embriyogenez sirasinda degisen
sicakliklara maruz kalmak, tomurcuk fenolojisini on yillarca etkileyen kalict
epigenetik durumlar olugturur (Kvaalen & Johnsen, 2008). Bu Ornekler,
epigenetik varyasyonun iklim degisikligi altinda ekolojik adaptasyona ve
uzun vadeli hayatta kalmaya nasil katkida bulunabilecegini gostermektedir.

Bununla birlikte, nesiller arast kalittimin kapsami ve istikrar1 hala tartiyma
konusudur. Baz1 epigenetik izler sadik bir sekilde aktarilirken, digerleri
sifirlanir ve istikrarin  belirleyicileri heniiz tam olarak anlagilamamistir
(Heard & Martienssen, 2014). Bu sorularin ¢oziilmesi, bitki 1slahinda ve
iklim direncinde epigenetik hafizadan yararlanmak igin ¢ok 6nemlidir.

5. Epigenom Diizenleme ve Uretimde Terciime Uygulamalari

Dogal epigenetik varyasyon stres toleranst ve gelisimsel plastisiteye
katkida bulunurken, epigenom diizenleme teknolojilerinin ortaya ¢ikmasi
artik mahsuliin iyilestirilmesi igin epigenetik durumlarin hassas bir gekilde
manipiile edilmesini miimkiin kilmaktadi. DNA dizisini degistiren
geleneksel transgenik teknolojinin aksine, epigenom diizenleme, altta yatan
genetik kodu degistirmeden kromatin veya DNA metilasyon modellerini
degistirerek, mahsuliin iyilestirilmesi igin potansiyel olarak geri doniigiimlii
ve transgenik olmayan bir yaklagim sunmaktadir (Gallego-Bartolomé, 2020).

Enyayginolarak aragtirilan sistem, katalitik olarak inaktif Cas9 (dCas9) ‘un
DNA metiltransferazlar (6rnegin DNMT3A), demetilazlar (6rnegin TETT),
histon asetiltransferazlar (HAT ler) veya histon deasetilazlar (HDACler)
gibi epigenetik efektorlerle birlestirildigi CRISPR/dCas9 tabanli platformlar:
igerir. Spesifik tek kilavuz RNAlar (sgRNAlar) tarafindan yonlendirilen bu
kompleksler, tanimlanmig genomik bolgeleri hedefleyebilir ve epigenetik
durumlarini modiile edebilir. Arabidopsis’te, dCas9-TET1 kullanilarak
FLOWERING WAGENINGEN (FWA) promotoriiniin hedeflenen DNA
demetilasyonu, gen ekspresyonunu geri kazandird ve gigeklenme zamanini
degistirdi, bu da bitkilerde lokus spesifik epigenom diizenlemesinin kavram
kanitin1 gosterdi (Gallego-Bartolomé et al., 2018).

Model tiirlerin Otesinde, epigenom diizenleme tarim iiriinlerinde umut
vaat etmektedir. Stresle indiiklenebilir promotorleri modiile etme yetenegi,
yabanct DNA eklemeden kuraklik veya tuzluluk toleransini artirabilir.
Dahast, hedefe yonelik epigenetik modifikasyonlar, nesiller boyunca kalitsal
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olabilen stabil epialleller olugturabilir ve bu da tarim {riinleri yetigtiricileri
i¢in arag setini genisletebilir (Quadrana & Colot, 2016). Bu tiir yaklagimlar,
epigenetik varyasyonu verim, gigeklenme ve strese dayaniklilik gibi tarimsal
ozelliklerle iligkilendiren epiQTZTlerin kesfini tamamlar (Bewick ve Schmitz,
2017).

Bununla birlikte, 6nemli zorluklar devam etmektedir. Bunlar arasinda,
biiyiik veya karmagik genomlara sahip bitki tiirlerinde diizenleme yapilarinin
verimli bir gekilde iletilmesi, hedef dig1 epigenetik etkilerin en aza indirilmesi
ve saha kogullarinda indiiklenen epigenetik isaretlerin kararhliginin saglanmasi
yer almaktadir. Ayrica, belirli modifikasyonlarin geri doniigiimliligii, uzun
vadeli slah yararlarini smurlayabilirken, epigenom diizenlemesi yapilmig
bitkilerin diizenleyici ve toplumsal kabulii hala tartiyma konusudur (Springer
& Schmitz, 2017).

Bu smirlamalara ragmen, epigenom diizenlemesinin 1slah stratejilerine
entegrasyonu heyecan verici firsatlar sunmaktadir. Genomik, transkriptomik
ve epigenomik bilimlerini CRISPR tabanli araglarla birlestirerek, bitki
bilimcileri DNA dizisinde kalici degisiklikler yapmadan iklime dayanikli
mahsuller gelistirmek igin yeni yollar yaratabilirler. Bu yaklagim, epigenetik
mekanizmalar iizerine yapilan temel aragtirmalari siirdiiriilebilir tarimda
pratik uygulamalarla birlegtirir.

6. Sonug

Epigenetik diizenleme, bitkilere ¢evresel zorluklara hizli ve esnek yanitlar
verebilmelerini saglayan giiclii bir gen ekspresyonu kontrol katmani saglar.
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kromatin yeniden modellenmesi,
kiigiik RNAlar ve epitranskriptomik isaretler birlikte stres toleransi ve
gelisimsel plastisiteyi diizenleyen dinamik bir diizenleyici ag olusturur.
Birden fazla model tiir ve mahsulden elde edilen kanitlar, bu mekanizmalarin
sadece kisa vadeli tepkileri sekillendirmekle kalmayip, ayni zamanda stres
hafizasini ve bazi durumlarda uzun vadeli adaptasyona katkida bulunabilecek
nesiller aras1 kalittimi da olugturdugunu gostermektedir (Limke & Baurle,
2017; Quadrana & Colot, 2016).

Epigenom diizenleme teknolojilerinin, 6zellikle CRISPR/dCas9
tabanli yaklagimlarin ortaya ¢ikisi, epigenetik diizenlemeyi hedefli bir
sekilde kullanmak igin yeni firsatlar yaratmistir. Altta yatan DNA dizisini
degistirmeden kromatin durumlarini degistiren bu araglar, istikrarli epialleller
olusturmak, stres toleransini iyilestirmek ve iklim degisikligi altinda mahsul
performansini artirmak i¢in potansiyel uygulamalar sunmaktadir. Bununla
birlikte, uygulama verimliligi, hedef dig1 etkiler, indiiklenen igaretlerin
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kararliligr ve diizenleyici kurumlarin kabulii gibi 6nemli zorluklar devam
etmektedir (Gallego-Bartolomé, 2020; Springer & Schmitz, 2017).

Gelecekteki aragtirmalarin hedefleri sunlar olmalidir:

Stresin neden oldugu epigenetik izlerin stabilitesini ve kalitimini
agikliga kavusturmak.

Dogal epigenetik varyasyonlarin haritalandirilmasin1 ve bunlarin
tarimsal 6nemi hakkinda bilgiyi genisletmek.

Epigenetik  diizenlemeyi  fizyolojik  ve verim  Ozellikleriyle
iliskilendirmek igin ¢oklu omik yaklagimlar entegre etmek.

Bitkilerde epigenom diizenlemeyi uygulamak igin giivenli ve verimli
stratejiler gelistirmek.

Sonug olarak, bitki epigenetigi hakkindaki temel bilgileri yeni ortaya gikan
diizenleme teknolojileriyle birlestirmek, siirdiiriilebilir bitki 1slahi igin umut

verici bir yol sunmaktadir. Epigenetik bilgiler, bitkilerin adaptasyonuna iligkin
anlayigimizi derinlestirmekle kalmaz, ayni zamanda gevresel degisiklikler
kargisinda kiiresel gida giivenligini saglamak igin pratik stratejiler de sunar.
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Degisimler, Ozellikle DNA Metilasyonu ve
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Ozet

In vitro bitki doku kiiltiirii siireclerinde ortaya ¢ikan epigenetik yeniden
programlama, bitki genomunun metilasyon dinamiklerini degistirerek
somaklonal varyasyonun (SV) temel belirleyicilerinden biri haline gelir.
DNA metilasyonu, CG, CHG ve CHH baglamlarinda MET1, CMT3 ve
DRM2/RdADM vyollar1 araciligryla diizenlenir ve gen ifadesi, transpozon
baskilanmasi ve genom stabilitesinin korunmasinda kritik rol iistlenir. Doku
kiiltiiri mikrogevresindeki stres faktorleri (antioksidatif dengesizlikler, siirekli
alt kiiltiirleme, bitki biiylime diizenleyicileri ve kiiltiir siiresi) epigenetik
instabiliteyi tetikler. Bu siireg, gegici veya kalict metilasyon degisiklikleri ile
hiicresel yeniden programlanmay: etkileyerek fenotipik sapmalar olugturur.
Epigenetik kokenli bu degisimler, ticari mikrogogaltma sistemlerinde
klonal sadakat sorunlarina yol agsa da, islah programlar1 igin degerli bir
varyasyon kaynag: olugturur. Metilasyon degisimlerinin izlenmesinde MSAP
ve metAFLP gibi hizli tarama yontemleri ile bisiilfit dizileme gibi yiiksek
¢oziiniirliiklii yaklagimlar birlikte kullanilmaktadir. Epigenetik stabilitenin
yonetimi; kiiltiir kogullarimin optimizasyonu, stres yonetimi ve epigenetik
profil izlemesiyle miimkiin olup kontrollii varyasyon iiretimi agisindan
stratejik 6nem tagir.
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1. Girig

Bitki doku Kkiiltiiri (BDK) tekniklerinin ortaya ¢ikigi, modern bitki
bilimi aragtirmalarinda ve tarimsal tiretimde, 6zellikle ticari mikrogogaltma
(mikropropagasyon), 1slah programlari, germplazm (genetik materyal)
koruma ve patojensiz bitki iiretimi gibi alanlarda en 6nemli araglardan biri
haline gelmistir (Ghosh et al., 2021; Krishna et al., 2016). Bu yontemler,
klonlama yoluyla ¢ok sayida, genetik ve fizyolojik agidan benzer bitkinin
kisa stirede ve yil boyunca iiretilmesine olanak tanir (Ghosh et al., 2021).
Bitki hiicrelerinin totipotens (tek bir hiicreden tiim bir organizmayi yeniden
olugturma yetenegi) ve gelisimsel plastisite (farkli gevresel kogullara uyum
saglama yetenegi) kavramlarma dayanarak bitki rejenerasyonunu saglar
(Fehér, 2019; Thorpe, 2007).

Ancak, her ne kadar doku kiiltiirii rejenerantlarinin klonal olarak 6zdes
olmas1 amaglansa da, durum her zaman boyle degildir (Ghosh et al., 2021).
Laboratuvar ortamindaki yapay mikrogevre kogullarindaki dalgalanmalar ve
stirekli alt kiiltiire maruz kalma, bitki hiicrelerinde strese neden olarak genetik
ve epigenetik istikrarsizliklar1 tetikler (Cassells & Curry, 2001; Ghosh et
al., 2021). Bu durum, rejenerantlarda Doku Kiiltiirii Kaynakli Varyasyon
(TCIV) olarak bilinen molekiiler ve fenotipik degisikliklere yol agar. Bu
fenomene, genellikle indiikleyici ortami kategorik olarak belirtmek igin
Somaklonal Varyasyon (SV) adi verilir (Larkin & Scowcroft, 1981; Ghosh
etal,, 2021). SV, kromozom sayisindaki veya yapisindaki degisiklikler, DNA
dizi varyasyonlar1 ve transpozon aktivasyonu gibi genetik degisiklikleri
igerebilir (Kaeppler et al., 2000; Larkin & Scowcroft, 1981). Bununla
birlikte, mevcut kanitlar, DNA metilasyonu modelindeki bozulmalar gibi
epigenetik varyasyonlarin, doku kiiltiirii stirecinde genetik mutasyonlardan
gok daha sik meydana geldigini gostermektedir (Ghosh et al., 2021; Miguel
& Marum, 2011).

Epigenetik mekanizmalar, DNA dizisini degistirmeden gen ifadesindeki
kalitsal degisikliklerdir (Law & Jacobsen, 2010). Bitkilerde DNA metilasyonu
CG, CHG ve CHH baglamlarinda gergeklesir ve diizeyi/dagilimi tiir ile
dokuya gore farkhilik gosterir (Ghosh et al., 2021; Bednarek & Ortowska,
2020). Bu metilasyon degisiklikleri, in vitro ortamdaki hiicre farklilagmasi
ve yeniden programlanmast (dediferansiyasyon ve rediferansiyasyon)
sirasinda dinamik olarak degisir ve bu durum, tiir igi fenotipik gesitlilige
onemli katkida bulunabilen kalitsal metilasyon degisikliklerine neden olabilir
(Huang et al., 2012; Ghosh etal., 2021). TCIV/SV’nin neden oldugu klonal
uygunluk kaybi, ticari mikrogogaltma sistemleri igin ciddi bir darbogaz
teskil ederken, diger yandan bu varyasyon havuzu, dar genetik tabana
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sahip tiirlerin 1slah programlarinda, stres direnci veya gelistirilmig tarimsal
ozellikler gibi istenen varyantlarin se¢imi igin degerli bir kaynak sunmaktadir
(Ghosh et al., 2021; Krishna et al., 2016). Bu nedenle, BDK kaynakli DNA
metilasyonunun molekiiler temelini hassas ve kapsamli bir gekilde anlamak,
hem mikrogogaltma sistemlerinin darbogazlarini agmak hem de bu varyasyon
potansiyelini bitki 1slahinda kontrollii bir gekilde kullanmak igin stratejiler
gelistirmeye yardimci olacaktir (Ghosh et al., 2021).

2. Epigenetik Kavranmu ve Bitkilerde Epigenetik Diizenleme

2.1. Epigenetik Mekanizmalarin Tanimi ve Kapsami

Epigenetik, DNA dizilimini degistirmeyen, ancak gen ekspresyonundaki
kalitsal degisiklikleri diizenleyen dinamik bir mekanizma grubunu ifade eder
(Law & Jacobsen, 2010; Miguel & Marum, 2011). Bu epigenetik olaylar,
kromozomal bolgelerin, gen aktivite durumlarini kaydetmek, sinyal vermek
veya sonraki nesillere aktarmak tizere yapisal adaptasyonunu temsil eder
(Bird, 2007; Miguel & Marum, 2011). Epigenetik varyasyonlar, DNA
dizisindeki mutasyonlardan bagimsiz olarak ortaya ¢ikar ve Bitki Doku
Kiiltiirii (BDK) sirasinda gozlemlenen Somaklonal Varyasyon (SV) veya
Doku Kiiltiirii Kaynakli Varyasyon (TCIV) fenomenlerinin altinda yatan
ana nedenlerden biri olarak kabul edilir (Ghosh et al., 2021; Kaeppler et al.,
2000; Krishna et al., 2016).

Epigenetik diizenleme, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
RNA interferans1 (RNAi) gibi temel mekanizmalarin karmagik etkilesimiyle
kromatin yapisini kritik olarak etkiler (Henderson & Jacobsen, 2007;
Huettel et al., 2007; Miguel & Marum, 2011). Bu mekanizmalar, hiicresel
gen ekspresyonunu gevresel strese, sicakliga, 1518a ve hormonlara yanit
olarak modiile eder (Chen & Tian, 2007; Miguel & Marum, 2011; Fortes
& Gallusci, 2017).

BDK’nin temelini olusturan, farklilagmig somatik hiicrelerin totipotens
durumuna gegebilme yetenegi (gelisimsel plastisite), epigenetik mekanizmalar
tarafindan siki bir gekilde kontrol edilir (Fehér, 2019; Miguel & Marum,
2011). BDK rejenerasyonu sirasinda hiicreler yeniden programlama
stirecinden (dediferansiyasyon ve rediferansiyasyon) geger ve bu siireg,
epigenetik belirteglerin dinamik olarak yeniden diizenlenmesini zorunlu
kilar (Lee & Seo, 2018; Miguel & Marum, 2011). Mevcut kanitlar, DNA
metilasyonu modelindeki degisiklikler gibi epigenetik varyasyonlarin, doku
kiiltiirii siirecinde genetik mutasyonlardan ¢ok daha stk meydana geldigini
ve SV’nin baglica molekiiler temeli oldugunu gostermektedir (Ghosh et al.,
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2021; Kaeppler & Phillips, 1993; Miguel & Marum, 2011; Bednarek &
Ortowska, 2020).

2.2. DNA Metilasyonu: Bitkilerdeki Temel Epigenetik Markor

DNA metilasyonu, sitozin kalintilarinin metil grubu (-CH3) ile modifiye
edilmesiyle gergeklesir ve bitki gelisiminde, genomik damgalanmada
(genomic imprinting), transpozon susturmada ve gen regiilasyonunda
hayati bir rol oynar (Ghosh et al., 2021; Law & Jacobsen, 2010; Zhang
et al., 2018). Bu modifikasyon sonucu 5-metilsitozin (5-mC) olugur ve
bu, yiiksek bitkilerde baskin olan metillenmig bazdir (Ghosh et al., 2021;
Wion & Casadesus, 20006). Bitki genomlarinda sitozin metilasyon oran,
memelilere gore oldukga yiiksektir ve %30’un {izerine ¢ikabilir (Ghosh et
al., 2021; Law & Jacobsen, 2010).

Metilasyon Dizilim Baglamlar1: Bitkilerde DNA metilasyonu, ti¢ farkls
dizilim baglaminda meydana gelir (Ghosh et al., 2021; Law & Jacobsen,
2010):

1. Simetrik CG (CpG) Baglami: Sitozin ve ardindan Guanin (CG). Bu
baglam, bitkilerde metilasyonun en yiiksek siklikta oldugu yerdir (Ghosh et
al., 2021).

2. Simetrik CHG Baglami: Sitozin, ardindan herhangi bir niikleotid (A,
T veya G olarak H) ve Guanin (CHG) gelir.

2.3. Metilasyonun Kurulmasi ve Siirdiiriilmesi

Metilasyon paternlerinin  kurulmasi (de novo metilasyon) ve hiicre
boliinmeleri sirasinda  korunmasi (bakim metilasyonu), farkh DNA
metiltransferaz (DMT) enzimleri tarafindan saglanir (Ghosh et al., 2021;
Law & Jacobsen, 2010; Zhang et al., 2018):

1. De Novo Metilasyon (DRM2): Domains Rearranged Methyltransferase
2 (DRM2), tim CG, CHG ve CHH baglamlarinda yeni metilasyonun
kurulmasindan sorumludur (Cao & Jacobsen, 2002; Ghosh et al., 2021).
DRM2, ozellikle RNAya Bagimli DNA Metilasyonu (RdADM) yolu igin
kritik bir role sahiptir (Ghosh et al., 2021; Zhang & Zhu, 2011).

2. CG Bakimi (METI1): DNA Methyltransterase 1 (MET1), DNA
replikasyonundan sonra hemimetillenmis CG baglamini tanir ve metilasyonun
korunmasini saglar (Ghosh et al., 2021; Law & Jacobsen, 2010).

3. CHG Bakimi (CMT3): Chromomethylase 3 (CMT3), esas olarak
CHG metilasyonunun bakimini yiiriitiir (Ghosh et al., 2021). CMT3, histon
modifikasyonlart ile iligkilidir.
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RNAYya Bagimli DNA Metilasyonu (RdADM) Yolu:

RdDM, bitkilere 6zgii bir de novo metilasyon yoludur ve ozellikle
transpozon aktivitesinin baskilanmasinda, biyotik ve abiyotik stres
tepkilerinde ve CHH metilasyonunun bakiminda hayati rol oynar (Ghosh et
al., 2021; Zhang & Zhu, 2011). Bu karmagik siireg sunlarr igerir:

* RNA polimeraz IV (POL IV) ve RNA polimeraz V (POL V) gibi
RNA polimerazlarin, RNAya bagimli RNA polimeraz 2 (RDR2), Dicer-
like 3 (DCL3) ve Argonaute (AGO) proteinlerinin ig birligi (Ghosh et al.,
2021; Gallego-Bartolomé, 2020; Pikaard & Scheid, 2014).

* POL IV ve RDR2'nin {irettigi cift sarmalli RNAlar, DCL3 tarafindan
24-niikleotid kiigiik miidahale eden RNAlara (siRNAlar) kesilir (Ghosh et
al., 2021).

* RdDM temelli DRM2 etkinligi ozellikle CHH baglaminda yeni
metilasyon igaretlerinin olugumuna aracilik eder; bu siire¢ doku kiiltiirii
stresleriyle iligkili olarak degisebilir (Ghosh et al., 2021; Bednarek &
Ortowska, 2020).

2.4. Histon Modifikasyonlar: ve Kromatin Dinamikleri

DNA metilasyonu, genellikle Histon Modifikasyonlar1 ile birlikte ¢aligarak
kromatin yapisini ve gen ekspresyonunu diizenler. Histon proteinlerinin (H3,
H4) kuyruklari, asetilasyon ve metilasyon gibi kovalent modifikasyonlara
ugrar (Kouzarides, 2007; Miguel & Marum, 2011; Cheng, 2014).

* Asetilasyon: Histon Asetiltransferazlar (HAT) tarafindan katalizlenen
hiperasetilasyon, genellikle aktif gen ekspresyonu (6kromatin) ile iligkilidir
(Hebbes et al., 1988; Miguel & Marum, 2011).

* Metilasyon: H3K4 iizerindeki metilasyon aktif transkripsiyonu
gosterirken, H3K9 iizerindeki metilasyon ise transkripsiyonel baskilama
(heterokromatin) ile baglantihdir (Shilatifard, 2006; Miguel & Marum,
2011). Ozellikle H3K27me3 (Histon 3 Lizin 27 trimetilasyonu), bitkilerde
ok sayida geni susturan 6nemli bir baskilama mekanizmasidir (Zhang et al.,

2007; Miguel & Marum, 2011).

* Capraz Etkilesim: CMT3, kromodomenleri araciligryla metillenmis
histonlara  baglanarak (H3K9me2) DNA metilasyonu ve histon
modifikasyonu arasinda 6nemli bir baglant1 kurar (Pikaard & Scheid, 2014;
Law & Jacobsen, 2010).

BDK sirasinda hiicreler dediferansiyasyona ugradiginda, kromatin
yapisinda degisimler gozlenir; Ornegin Arabidopsis protoplastlarinda
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heterokromatinin 6kromatine doniistiigii rapor edilmistir (Tessadori et al.,
2007; Lee & Seo, 2018).

2.5. BDK Cevresi ve Somaklonal Epigenetik Varyasyonun
Kaynaklar1

BDK ortamindaki yapay kosullar (PGRler, siirekli alt kiiltiir, besin
kisitlamasi, oksidatif stres), hiicreleri travmatik strese sokar ve bu stres,
somaklonal varyasyonu (SV) indiikler (Cassells & Curry, 2001; Krishna et
al., 2016; Ghosh et al., 2021). DNA metilasyonundaki degisiklikler, SV nin
altinda yatan ana faktor olarak kabul edilir (Ghosh et al., 2021; Miguel &
Marum, 2011; Kaeppler et al., 2000).

* PGR Etkisi: Eksogenoz olarak uygulanan Bitki Geligim Diizenleyicileri
(PGRler), PGR konsantrasyonu ve orani, hiicre dongiisii bozulmasina ve
genetik/epigenetik anormalliklere yol agabilir (Peschke & Philips, 1992;
Krishnaetal., 2016). Ornegin, 2,4-D (auxin) gibi PGRler, sitozin metilasyon
seviyelerini artirabilir (LoSchiavo et al., 1989; Huang et al., 2012; Sales &
Butardo, 2014). Oksin seviyeleri, Coffea canephora’da somatik embriyogenez
sirasinda TAA konsantrasyonunun dinamik olarak degismesine neden olur

(Ayil-Gutiérrez et al., 2013).

* Oksidatif Stres: BDK ortamindaki stres, reaktif oksijen tiirlerinin (ROS)
agirt liretimine neden olarak DNA'da hasara ve metilasyon paternlerinde
degisikliklere yol agar (Cassells & Curry, 2001; Krishna et al., 2016).

e Kiiltiir Siiresi ve Yontemi: In vitro kiiltiir siiresinin ve alt kiiltiir
dongiisii sayisinin artmasi, SV olasiigini artirir (Bairu et al., 2006; Sun et
al., 2013; Clarindo et al., 2012). Kallus fazindan gegen dolayli rejenerasyon,
direkt rejenerasyona gore daha yiiksek SV oranlariyla iligkilidir (Zayova et
al., 2010; Krishna et al., 2016).

¢ Kalhtilabilirlik: BDK sirasindaindiiklenen DN A metilasyon degisiklikleri,
epiallel olarak bilinen kalitsal epigenetik varyasyonlara yol agabilir (Ghosh et
al., 2021; Springer, 2013). Bu epialleller; sonraki generasyonlara mitotik
veya mayotik olarak aktarilabilir ve istenen tarimsal 6zelliklerin (6rnegin,
muzda hastaliga direng) segilmesi igin bir gesitlilik kaynagt sunar (Ghosh et
al., 2021; Krishna et al., 2016).

3. Bitki Doku Kiiltiiriinde DNA Metilasyonu Mekanizmasi

DNA metilasyonu, bitkilerde epigenetik gen diizenlemesinin temel
mekanizmalarindan biridir ve ¢ogunlukla sitozin kalintilarinin 5. karbonuna
metil grubunun eklenmesiyle gergeklesir (Miguel & Marum, 2011). Bitki
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genomlarinda metilasyon ii¢ farkli baglamda gozlenir: CG, CHG ve CHH
(H = A, T veya C) (Ghosh et al., 2021). Bu baglamlar farkli metiltransferaz
enzim gruplan tarafindan diizenlenmekte olup, s6z konusu enzimler MET1
(METHYLTRANSFERASE 1), CMT’ler (CHROMOMETHYLASE)
ve DRM’ler (DOMAINS REARRANGED METHYLTRANSFERASE)
olarak simiflandirilir (Miguel & Marum, 2011; Ghosh et al., 2021).

METT1 yolu, ¢ogunlukla CG metilasyonunun korunmasindan sorumludur.
DNA eslenmesi esnasinda metillenmis kaliptan metilsiz yeni zincire metil
grubunun kopyalanmasini saglayarak epigenetik hafizay1 korur (Miguel &
Marum, 2011). Bu yoniiyle MET], hiicre boliinmesi sirasinda epigenetik
stabilitenin anahtaridir.

CMT yolu, CMT3 basta olmak tizere CHG baglamindaki metilasyonu
stirdiiriir ve genellikle H3K9me2 histon isaretleriyle koordineli ¢aligir
(Bednarek & Orfowska, 2020). Bu vyol, heterokromatin bolgelerinde
transpozon sessizliginin siirdiiriilmesinde kritik 6neme sahiptir.

DRM yolu ise de novo metilasyon siirecinden sorumludur ve RNA-
yonlendirmeli DNA metilasyonu (RdDM) mekanizmas: ile iliskilidir
(Miguel & Marum, 2011). RdADM’de kiigiik interferans RNAlar (siRNA),
genomdaki tekrarl dizileri ve transpozonlar1 hedef alarak DRM2 enzimini
bu bolgelere yonlendirir ve yeni metilasyon igaretleri olusturur (Bednarek &
Ortowska, 2020).

In vitro doku kiiltiirii sirasinda bu metilasyon yollari yeniden programlama
siiregleri nedeniyle yogun bicimde aktiflestirilmektedir. Ozellikle kallus
olusumu ve somatik embriyogenez sirasinda CG ve CHG metilasyonunun
gegici olarak azalirken, CHH baglamindaki metilasyonun artabildigi ve
bunun stres kogullarina adaptif bir yanit oldugu bildirilmistir (Ghosh et al.,
2021). Ayni1 zamanda, RADM yolunun aktiflesmesiyle transpozon baskilama
dinamikleri degismekte, bu da somaklonal varyasyonun epigenetik temelini
olusturmaktadir (Bednarek & Orlowska, 2020).

Bu mekanizmalarin ortak igleyisi, doku kiiltiirti kosullarinda goriilen
DNA metilasyon paternlerinin  neden genomun bazi bolgelerinde
kayboldugunu, bazilarinda ise yeniden olustugunu agiklamaktadir. Bu
nedenle, DNA metilasyon mekanizmasinin anlagilmasi, hem epigenetik
stabilitenin korunmasina yonelik stratejiler hem de kontrollii varyasyon
tiretimi agisindan biiyiik 6nem tagir (Ghosh et al., 2021).
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4. DNA Metilasyonunun Tespiti: MSAP, metAFLP ve Bisiilfit
Dizileme Yaklagimlari

DNA metilasyonunun belirlenmesi, doku kiiltiirii kaynakli epigenetik
varyasyonlarin ¢oziimlemesinde kritik &neme sahiptir. In vitro rejenerasyon
stiregleri sirasinda metilasyon paternlerinin degisimi, gen ekspresyonu,
genom stabilitesi ve somaklonal varyasyon diizeyi tizerinde dogrudan etkili
oldugundan, bu degisimlerin kantitatif ve kalitatif olarak izlenmesi gereklidir
(Ghosh et al.,, 2021). Bitkilerde DNA metilasyonunun belirlenmesine
yonelik yaklagimlar, hedeflenen ¢oziiniirliik diizeyine gore molekiiler belirteg
temelli, enzimatik duyarhliga dayali ve dizileme tabanli yontemler olarak
siniflandirilabilir (Bednarek & Orlowska, 2020).

4.1 Methylation-Sensitive Amplified Polymorphism (MSAP)

MSAP, Hpall ve Mspl gibi metilasyona duyarl restriksiyon enzimlerinin
tarkli kesim paternlerinden yararlanan, genomik metilasyon farkliliklarini
saptamaya yonelik modifiye edilmis bir AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism) yontemidir (Ghosh et al., 2021). Bu enzimler,
ayni tanima dizisini (5-CCGG-3’) hedef alir ancak sitozin metilasyonuna
tarkli duyarliliklar gosterir. Boylece, metilasyonlu ve metilasyonsuz bolgeler
arasinda ayirt edici bant desenleri elde edilir (Bednarek & Orlowska,
2020). MSAP yontemi, genellikle genom dizisi bilinmeyen tiirlerde dahi
uygulanabilir olmast nedeniyle 6zellikle tarla bitkilerinde yaygin kullanima
sahiptir. Bobadilla Landey ve ark. (2013), Coffea arabica embriyo
kiiltiirlerinden elde ettikleri rejenerantlarda MSAP yontemiyle yalmzca
%0,07-0,18 oraninda epigenetik polimorfizm tespit ederek mikrogogaltma
stirecinin epigenetik agidan oldukga stabil yiiriitiildiigiinii bildirmistir.

4.2 metAFLP Teknigi

MSAP metodunun daha gelismig bir formu olan metAFLP (methylation-
sensitive amplified fragment length polymorphism), hem DNA dizisi
degisimlerini hem de metilasyon paternlerini ayni anda saptamaya olanak
saglar (Orlowska & Bednarek, 2020). Bu yontemde, metilasyona duyarh
restriksiyon giftleri ile klasik AFLP analizleri birlikte yiiriitiiliir ve “toplam
doku kiiltiirii kaynakli varyasyon” (TTCIV) metrikleri hesaplanir. Hordeum
vulgare (arpa) rejenerantlart {izerinde yapilan ¢alismalarda, metAFLP
yontemiyle tespit edilen metilasyon degigikliklerinin %5-10 araliginda
oldugu, bu degisimlerin biiyiik boliimiiniin asimetrik (CHH) baglamda
meydana geldigi belirlenmigtir (Orlowska & Bednarek, 2020). Boylece
metAFLP, doku kiiltiirii kogullarinin optimize edilmesinde (6r. Cu?*, Ag*
konsantrasyonlari, kiiltiir siiresi gibi faktorlerde) kullanilan istatistiksel



Abmet Say | Onur Olewmug | Abmet Siimbiil | 197

yaklagimlarla birlikte epigenetik optimizasyon igin etkin bir arag haline
gelmigtir.

4.3 Bisiilfit Dizileme (Whole-Genome Bisulfite Sequencing,
WGBS)

Bisiilfit dizileme, DNAdaki metillenmemis sitozinlerin sodyum bisiilfit
ile urasile doniistiirtilmesi esasmna dayamir. Ardindan yapilan dizileme ile
metillenmis (C olarak kalir) ve metillenmemis (T°ye doniigmiis) bazlar ayirt
edilerek baz ¢oziiniirliigiinde metilasyon haritalar1 olugturulur (Ghosh et al.,
2021). Bu yontem, hem simetrik hem de asimetrik baglamlarda metilasyon
tespitini miimkiin kilar ve diger yontemlere kiyasla en yiiksek ¢oziiniirlitk
diizeyini saglar. Ancak yiiksek maliyet ve biyoinformatik analiz gereksinimleri
nedeniyle, ¢ogu doku kiiltiirti galigmasinda MSAP veya metAFLP gibi daha
ckonomik teknikler tercih edilmektedir (Bednarek & Orlowska, 2020).

Genel olarak, bu yontemlerin birlikte kullanimi bitki doku kiiltiirii
stirelerinde epigenetik degisimlerin hem lokal (gen/tekrarli bolge bazinda)
hem de genomik diizeyde degerlendirilmesine olanak tanir. Boylece, DNA
metilasyonundaki degisimlerin somaklonal varyasyonla iligkisi biitiinciil
bir yaklagimla ortaya konulabilmektedir (Ghosh et al., 2021; Orlowska &
Bednarek, 2020).

5. Epigenetik Yeniden Programlama ve Somaklonal Varyasyonun

Tliskisi

Bitki doku kiiltiirli rejenerasyonu sirasinda gozlenen varyasyonlarin
onemli bir boliimii, DNA dizisi degisikliklerinden ¢ok epigenetik yeniden
programlama ile iliskili olup, Ozellikle DNA metilasyon paternlerinin
bozulmasi bu siiregte belirleyici rol oynar (Miguel & Marum, 2011; Ghosh et
al.,2021). Invitro ortamda eksplantlarin dediferansiye olup kallus olugturmast
ve ardindan yeniden organize olarak bitki rejenerantina doniigmesi, yogun
bir epigenetik diizenleme gerektirir. Bu siiregte MET1, CMT3 ve DRM2 gibi
metiltransferazlarin diizenledigi metilasyon dongiilerinde gegici instabiliteler
meydana gelir (Ghosh et al., 2021). Bu degisimler, genom bolgeleri arasinda
hipermetilasyon veya hipometilasyon gibi iki yonlii metilasyon kaymalarina
yol agabilir (Bednarek & Orfowska, 2020).

Somaklonal varyasyon (SV), bu epigenetik instabilitenin fenotipik giktis1
olarak tanimlanabilir (Krishna et al., 2016). Genomda yer alan tekrarll DNA
dizileri ve transpozon bolgeleri, doku kiiltiirii sirasinda metilasyon kaybina
en duyarli bolgelerdir (Miguel & Marum, 2011). Ozellikle CHH baglaminda
artan de novo metilasyon, doku kiiltiirii stresine karg1 bir savunma yaniti
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iken, bazi bolgelerdeki metilasyon kaybi genomik yeniden diizenlemelere yol
acabilmektedir (Ghosh et al., 2021). Ortowska ve Bednarek’in (2020 Arpa
anter kiiltiirtinde metAFLP ve Taguchi istatistikleriyle TTCIV nin ~%7-10
arahiginda yonlendirilebildigi gosterilmistir. Benzer sekilde Bobadilla Landey
et al. (2013), Coftea arabica rejenerantlarinin ¢ogunda genetik stabilitenin
korundugunu ancak metilasyon temelli epigenetik farkhiliklarin diigiik
seviyede dahi olsa tespit edilebildigini belirtmistir.

Epigenetik degisimlerin bir kismi gegici ve geri doniigebilir nitelik
tagirken, bazi degisiklikler stabil olarak kalitsal hale gelebilir (Miguel &
Marum, 2011). Bu o6zellik, SV’nin hem mikrogogaltma sistemlerinde
klonal sadakat kaybinin nedeni hem de bitki islahi i¢in yeni varyasyon
kaynag1 olmasini saglamaktadir (Krishna et al., 2016). Nitekim SV ile elde
edilen fenotipler arasinda tuzluluk toleransi, artan antioksidan aktivite veya
sekonder metabolit artig1 gibi tarimsal agidan avantajhi 6zellikler de rapor
edilmistir (Ghosh et al., 2021; Orlowska et al., 2024).

6. Sonug

Bitki doku kiiltiirii sirasinda ortaya gikan epigenetik yeniden programlama,
somaklonal varyasyonun temel belirleyicilerinden biri olup, bu siiregte DNA
metilasyonu merkezi bir rol oynar. CG, CHG ve CHH baglamlarinda
ger¢eklesen metilasyon degisimleri; gen ekspresyonu, transpozon aktivitesi
ve kromatin dinamigi tizerinde derin etkiler olusturarak fenotipik gesitliligi
artirir. Bu durum ticari mikrogogaltma sistemleri igin istenmeyen klonal
sapmalara neden olsa da, bitki 1slah1 agisindan stratejik bir varyasyon kaynagi
sunmaktadir. Epigenetik varyasyonun kontrol altina alinmasi, optimize
edilmig kiiltiir ortami, antioksidatif ortam diizenlemesi ve metilasyon profili
takibi gibi yaklagimlarla miimkiin olabilmektedir (Bednarek & Ortowska,
2020). Bu nedenle epigenetik siireglerin anlagilmasi, sadece doku kiiltiirii
genetiginin degil, ayni zamanda modern bitki biyoteknolojisi ve 1slah
stratejilerinin de temelini olusturmaktadir.
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