Bolum 3

Bitkilerde Epigenetik Diizenlemeler ve Abiyotik
Stres Adaptasyonu

Ahmet Say’
Ahmet Stimbiil?

Ozet

Bitkiler, duragan yagsam 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 olmadigina,
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 ayrimntil olarak ele alinmistir. 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 tartigilmigtir. 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 ¢aligmalar, 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,
esnek 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 mekanizmalar1 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 baglh olarak turgor
kaybina ve biiylime hizinda diisiise 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,
tizyolojik 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
homeostazini 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 karsi 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 iliskili histon modifikasyonlarinin stres yanit genlerinin
promotor bolgelerinde arttigi 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 kogullarinda, 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 artirdign 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, 1siya bagh stres toleransinin epigenetik diizeyde dinamik ve
kontrollii bir siireg 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 kalicihgini 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 algilanmasimnin 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 susturulmasiyla 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 sinirli olmayip aym1 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 aldig1 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 yapisini 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 gosterilmigtir (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 baskilayict igaretlerini
kaldirarak termal stres belleginin olusumunu destekledigi bildirilmistir (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 RNAlar, bitkilerde epigenetik diizenlemenin  RNA  temelli
bilegenleri 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 susturmay (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 yan1 sira 24-niikleotit (nt) uzunlugundaki siRNAlar,
RdDM vyolunun temel diizenleyicileri olup DRM2 DNA metiltransferazini
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 tamimlanan 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 koymaktadir.

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 kiigiik 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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koymugtur. 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). RdDM 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, bazilari 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, agirt 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 “baskilayict” 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 yar 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 odaklanmalidir. 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
retebilir. 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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