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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 vurgulanir. Bitkilerde ¢iceklenme, 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 6ne ¢ikarilir.
Domates meyve olgunlagmasit ve bugdayda kuraklik toleransi gibi 6rnekler

verilmektedir.

Sonug olarak; epigenetik mekanizmalarin bitki biyolojisinde  geligim,
stres yaniti ve Urtin 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 doldurulmasi gerekmektedir.
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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, kaliimin 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 tabanli 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 zamanu, 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 uyumlarini biiyiik 6l¢lide epigenetik diizenleme yoluyla saglarlar.
Kuraklik, tuzluluk, agir 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 yalmizca 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 modifikasyonlari: 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 igin 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
(RdDM) 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 araciligiyla
metilasyon yapilabilir; ozellikle heterokromatin bolgelerde. RdADM
bu baglamda kritik bir yontemdir (Qiao ve ark., 2024).

Aktif demetilasyon da Onemlidir; 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 korunmusg, evrensel olmayan bir olgu. Gen unsurundaki
metilasyon (6zellikle CG baglaminda), baz1 “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 bagl 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 disii; promoter ve gen  Kuraklik stresine

Medicaygo .. ; . .

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 degigimleri; 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 aktarmi

Erigim adaptasyonu,
Erigim 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 . . Urtin kayiplarin

Cesitli ekili ve demetilasyon enzim gen zaltma. stres

bitkiler Kuraklik ckspresyonlarinda degisiklikler; tsleranslm

(tahullar, stresleri RdDM yolunun rolii; baz1 genlerde clistirme

baklagiller) metilasyon azalig1 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 referansi durumu ve biyolojik 6rnek gesitliligi gibi faktorlere
baglidir.

e “Whole genome bisulfite sequencing” (WGBS): Tek baz ¢oziiniirliigti
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 Tanimi

Histon modifikasyonlari, epigenetik diizenlemenin en Onemli
bilesenlerinden biridir ve kromatin yapisimin esnekligini saglayarak gen
ekspresyonunun dinamik kontroliinii miimkiin kilar (Le ve ark., 2025).
Okaryotik kromatin, DNAnin histon proteinleri etrafinda sarilmastyla
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 vyillarda gelistirilen yiiksek ¢oziiniirliiklii yontemler (ChIP-seq,
CUT&Tag, CUT&RUN) bitkilerde histon modifikasyon haritalarinmn
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).

e 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
toleransi artirmugtir (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 yapildig1 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
yapisimi yeniden sekillendiren 6nemli bir diizenleme yoludur. Ozellikle
H2B ubiquitinasyonu (H2Bubl) genellikle transkripsiyon aktivasyonu ile
baglantihidir; H2A ubiquitinasyonu ise gen susturulmasiyla iligkilidir.

Bitkisel ornekler:

Arabidopsis'te H2Bubl, gigeklenme gelisiminde 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: Is1 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 kalici 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 tiriin 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
geligimi 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  yamt  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).
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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 modifikasyonlarmin 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 ara¢ seti sunmaktadir (Eren, 2021).
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Modifikasyon Tiirii < H3K27me3

Arabidopsis < Tlgili Gen/Siireg < FLC
Fonksiyon < Cigeklenme zamanlamast
Modifikasyon Tiirii < H3K4me3

Bugday < flgili Gen/Siireg < Ist stresi genleri
Fonksiyon < Stres yanit1 aktivasyonu

<

Modifikasyon Tiirii < H3K9%ac

Piring < Tlgili Gen/Siireg < Tuzluluk stres genleri
Fonksiyon < Tuz toleranst
Modifikasyon Tiirii < H3K9%ac

Domates < 1lgili Gen/Siireg < Savunma genleri
Fonksiyon < Patojen yanitt

Sekil 1: Bitkilerde Epigenetik Modifikasyonlar (Yang ve arvk., 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 arttigy, 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 roliinii biittinliikli 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 olgunlagmast 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 retansivomu (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 atama 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) zamanlamast
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 arvk., 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 goriiliiyor (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 baglanmasin1 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 seg¢imi—pratik notlar. Doku miktar1 azsa CUT&Tag/
CUT&RUN; dokular yaghysa UP-ChIP; TF odagi 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 {rtin 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 kalicihigr 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-H3K9%ac
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 6zetlenmigstir (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 1181nda 6ngorii.) (Zhang ve ark.,
2025)

* Transpozon komgulugu susturma: dCas9-DRM2 ile TE kenarlarinda
CHH metilasyonunun artirmi:  — 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 Az

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 sinurl (simdilik)

araglar: veri entegrasyonu

Zhw ve arvk., 2024, Fu ve arvk., 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 4’te Histon modifikasyonlarinin uygulamalar olarak hangi
ormanizlarda hangi amagla kullanildig1 belirtilmistir.

Tablo 4. Bitkilerde Histon Modifikasyonlarmm Uygulamalar:

Arabidopsis  |H3K27me3  |FLC ChiP-seq, - (Ciceklenme
thaliana (susturucu isaret) |(gigeklenme) 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 7
HSP) $
Bugday .
e H3K4me3 1 Is1 stresi yanit ChIP-seq Is1 toleransinin
] genleri artirilmast
aestivum)
Bugday F13K27me3/ ChIP-seq + [Nigasta biyosentez
2. H3K4me3/ Endosperm .
(Triticum S ATAC-seq + [aglarinin zamansal
. H3K9ac gelisimi .
estivim) . 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
lative 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 izerinden merkezi roliinii vurgular (Luo ve ark., 2024).

Meyve olgunlagmasi (domates). 2025’te domateste miR9474-5p asir1
ifadesinin olgunlagmayi baskiladigy; ¢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 lizerinden 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 katmanl
roller iistlenir. 2024-2025 derlemeleri, abiyotik strese dayanikli bitkilerin
gelistirilmesinde IncRNA aglarinin yetersiz tamimlanmig 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
birakilmasinin  olgunlagmay1 erken baglattign 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 degisimleri,

hedet TF aglarim1 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 bilegiklerin de bitkisel DNA
metilasyon profillerini degistirdigi ve retrotranspozon varyasyonlarryla
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 Asiri 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 RdADM (24-nt - Pol IV/V, AGO4, DRM2
Arabidopsis siRNA) Genetik/biokimya ckseninde de novo metilasyon
Tohgm. . Cok-omik IncRNAlarin katmanli kontrolii;
geligimi IncRNA aglart derleme adaylar belirginlesiyor
(gesitli) ’ ’
Domates IncRNA1471 CRISPR IncRNA1471 kaybr — 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 Notlar1 (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 artigst)
+ 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 gekmesi), 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 (IncRNA1471) caligmalar,
epigenetik isaretlerin nasil yazildigi, okundugu ve siirdiiriildiigiine
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 malg¢ 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 i¢in 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 tanimlanmustir; islevsel validasyon caligmalar1 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 geligtirilmesinde de merkezi bir rol oynayacag agiktir.
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