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Ozet

Epigenetik, bitkilerin adaptasyonu, gelisimi ve dayamikhiliginin temel
itici giici olarak ortaya ¢ikmugtir. 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
yaklasimlariyla desteklenen epigenomiklerin islah siireglerine entegrasyonu,
iklim dostu mahsullerin gelistirilmesini hizlandiracak gibi goriiniiyor. Aym
zamanda, epigenetik igaretlerin baglama baglihig: ve istikran 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 {iretimi 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
gidisat1 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 igin 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) haritalanmasi 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
tolerans1 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 hafizasi
olarak kalabilen metilomun yeniden programlanmasini tetikleyebilir
(Karan ve ark., 2012; Wang ve ark., 2021).

Replikasyon sirasinda metilasyonun siirdiiriilmesi 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” olusturur (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 zamanimni 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 modifikasyonlari ve
yeniden yapilandirma kompleksleri birlikte, bitkilerin gelisim programlarini
ve gevresel uyaranlari entegre etmelerini saglar.

2.3. RNAlar ve RNA Yonlendirmeli DNA Metilasyonu (RdADM)

Bitkiler, gen ekspresyonunun ve genom stabilitesinin giiglii diizenleyicileri
olarak kii¢iik RNAlar (sRNAlar), 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
clemanlarmni 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 biiylime 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 gelisgim 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 cevresel 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 crspresyonunn
: . 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
cres 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
¢igceklenme . 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, Ibarra 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 ark., 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 karmagik 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 icin ¢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 ¢ok 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 i¢in 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 i¢in 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 Saldirist:

* 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) diretir. Bu epigenetik antiviral
bagisiklik, tiitlin 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 kiiltiirel manipiilasyonlar,
DNA metilasyon desenlerinde degisiklikler yaratabilir; 6rnegin
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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 toleransi sergiler (Ding ve ark., 2022).

* Capraz stres toleransi: Bir strese (Ornegin kuraklik) kargi epigenetik
hazirlik, bagka bir strese (6rnegin patojen enfeksiyonu) karg: 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 aras1 epimutasyonlar, yerel
adaptasyona katkida bulunmugtur (Eichten ve ark., 2013).

* Bugday: Is1 stresi, ireme dokularindaki metilasyonu degistirmis ve bu
da yavrularin tahil verimini etkilemistir (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 kalium, 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 farkhiliklari,
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 omrii 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 geligimi 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, yetistiricilerin  genetik  belirteglerle tek bagina
agiklanamayan gizli kalitsal varyasyonlar1 yakalamalarini saglar.

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

Uygulama Alan Mekanizma Ornek Tarmmsal Etki

Cigeklenme,

. . DNA metilasyonu . meyve olgunlagma
Evcil Hale Getirme degisiklikleri Piring, domates zelliklerinin
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 geligmis
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 gevre 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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Ayn1 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 siniflandirilmalt m1, yoksa ayr1
bir diizenleyici gergeve altinda yonetilmeli mi?

Ozetle, bitki epigenetiginin gelecegi, en son bilimsel gelismeler, sorumlu
tarim uygulamalari ve toplumsal diyalogun kesigsim 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
baglantili 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 geligmig algoritmalar ve
makine 6grenimi 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 erisgime sahip olup olmayacagi gibi epigenetik esitlik
konularina da uzanmaktadir.

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 siirdiirtilebilir bir strateji saglayabilir.

Gelecekteki ¢aligmalarin vurgulamasi gerekenler:

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

* Stres kaynakli 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 ey, bitkilerin adaptasyonu hakkinda
yeni bilgiler iiretme ve tarmm 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 ipuglaria 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 programlarini 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 baglh olacaktir.

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