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Ozet

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

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

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

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

Poliaminler, hiicresel biiyiime ve gelisme siireglerinin yani sira abiyotik
stres kogullarinda da 6nemli diizenleyici molekiillerdir. Yapilan aragtirmalar,
poliaminlerin epigenetik mekanizmalar iizerinden gen ekspresyonunu
degistirebildigini ve DNA metilasyon dengesini sagladigini gostermektedir
(Eren ve ark., 2023; Majlath ve ark., 2025). Bugday ve fasulye gibi bitkilerde
yapilan ¢aligmalar, putresin uygulamasinin  DNA  hipermetilasyonunu
baskilayarak genetik stabiliteyi korudugunu ortaya koymustur (Tagpinar ve
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ark., 2017; Arslan ve ark., 2019). Benzer sekilde, EMS gibi mutajenik stres
etmenlerinin de DNA metilasyon profillerinde degisikliklere yol actigi ve
epigenetik varyasyonlar1 artirarak genomik stabiliteyi etkiledigi bildirilmigtir

(Tiirkoglu ve ark., 2023a)

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

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

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

Agir metaller, bitki biiyiimesi iizerinde toksik etkiler yaratirken ayni
zamanda oksidatif stresin 6nemli bir kaynagidir. Poliaminlerin agir metal
stresi altinda DNA metilasyon dengesini koruyarak epigenetik stabiliteyi
artirdigr gosterilmistir (Paul ve ark., 2018; Dynkowska ve ark., 2025). Zn2?*
ve Cu?* gibi iyonlarin rejenerasyon kabiliyeti iizerindeki epigenetik etkileri,
anter kiiltiirii ¢aliymalarinda net sekilde ortaya konmugstur (Dynkowska ve
ark., 2025). Bu galigmalar, agir metal stresi altinda epigenetik profildeki
degisimlerin, sadece gen ekspresyonunu degil, ayni zamanda rejenerasyon
kapasitesini ve fizyolojik dayaniklilig: da etkiledigini gostermektedir.

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

Poliaminler  (PAlar), hiicre i¢i homeostazin saglanmasi, gen
ekspresyonunun diizenlenmesi, hiicresel biiyiime ve savunma yanitlarinin
modiilasyonu gibi bir¢ok yasamsal siiregte yer alan kiigiik, pozitif yiiklii
molekiillerdir. Putresin (Put), spermidin (Spd) ve spermine (Spm) bitkilerde
bulunan en yaygmn poliaminler arasinda yer almaktadir. Bitkilerde bu
bilesiklerin endojen diizeyleri stres kogullarinda 6nemli Olgiide degismekte;
ayn1 zamanda digsal (eksojen) uygulamalarla bitkinin strese karst toleransi
artirilabilmektedir (Sheng ve ark., 2022). Son yillarda yapilan gok sayida
galiyma, poliaminlerin yalmzca fizyolojik degil, aym1 zamanda epigenetik
diizeyde de diizenleyici etkiler gosterdigini ortaya koymustur (Paul ve ark.,
2018; Eren ve ark., 2023).

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

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

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

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

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

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

3. Tuz Stresi ve Epigenetik Iligkisi

Tuz stresi, tarimsal lretim sistemleri agisindan en yaygin ve yikici
abiyotik stres faktorlerinden biri olarak kabul edilmektedir. Artan toprak
tuzlulugu, bitkilerin osmotik dengesini bozar, iyonik toksisiteye neden
olur ve fotosentezden ¢imlenmeye kadar birgok fizyolojik siireci olumsuz
etkiler. Ancak son yillarda yapilan ¢aligmalar, bitkilerin bu stres kogullarina
karg1 yalmzca fizyolojik degil; aym zamanda epigenetik diizeyde de
karmagik yanitlar verdigini ortaya koymustur. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve epitranskriptomik diizenlemeler, tuz stresine karst
gelistirilen toleransin merkezinde yer alan mekanizmalardir (Pandey ve ark.,

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

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

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

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

Tuz stresine karg1 cksojen molekiillerle epigenetik miidahale, son
donemde uygulamali biyoteknolojide dikkat geken bir alandir. Orhan ve ark.
(2020), lahana (Brassica oleracea) bitkisinde putresin uygulamasinin, NaCl
kaynakli hipermetilasyonu azaltarak DNA metilasyon desenlerini stabilize
ettigini ve fizyolojik parametrelerde (su igerigi, klorofil miktar1) iyilesme
sagladigini gostermistir. Benzer sekilde, Aydinyurt ve ark. (2025), fasulye
genotiplerinde melatonin uygulamasinin tuz stresine bagli DNA metilasyon
artiglarini dengeleyerek DREB, LEA ve CAT gibi stresle iligkili genlerin
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ckspresyonunu yeniden aktive ettigini gostermigtir. Bu tiir miidahaleler,
epigenetik dengeyi koruyarak stres toleransini artirmada oldukea etkili
stratejiler sunmaktadir.

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

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

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

4. Kuraklik Stresi ve Epigenetik Iligkisi

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

5. Agir Metal Stresi ve Epigenetik Iligkisi

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

Dynkowska ve ark., 2025).

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

Dynkowska ve ark. (2025), gavdar (Secale cereale 1.) anter kiiltiirlerinde
Cu?* ve Zn?" iyonlarinin etkisini degerlendirdikleri ¢aligmalarinda, agir metal
tyonlarinin yalnizea fizyolojik degil, ayn1 zamanda epigenetik diizeyde de
hiicresel yanitlari etkiledigini gostermistir. Ozellikle yiiksek doz Cu2* iyonu,
DNA metilasyonunda belirgin artisa neden olurken, Zn?* iyonu glutatyon
birikimi ve epigenetik stabiliteyle birlikte rejenerasyon oranlarini artirmgtir.
Bu bulgular, metal iyonlarinin dozuna ve tipine bagli olarak epigenetik
yanitlarin farklilik gosterebilecegini ortaya koymaktadir.

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

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

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

Agir metalsstresi, bitkisel genomda epigenetik diizeyde kalic1ve yonlendirici
etkiler olusturmaktadi. DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
poliamin aracili sinyal yollar1 sayesinde bitkiler, toksisiteye kargt uyum
saglayabilir. Poliaminler, bu siireglerde yalmzca bir sinyal molekiilii degil,
ayn1 zamanda epigenetik denge saglayict ajanlar olarak 6ne ¢ikmaktadir.
Gelecekte, epigenetik temelli yaklagimlar ile agir metal stresine dayanikl
bitkilerin gelistirilmesi, stirdiiriilebilir tarim agisindan kritik bir aragtirma
alan1 olmaya devam edecektir.

6. Sonug

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