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Bölüm 5

Tarla Bitkilerinde Abiyotik Stres Tepkilerinin 
Epigenetik Düzenlenmesi 

Mehmet Zeki Koçak1

Özet 

Bitkiler, yaşam döngüleri boyunca hem biyotik hem de abiyotik streslerin 
sürekli etkisi altındadır. Tarımsal üretimde verim ve kaliteyi sınırlandıran en 
önemli abiyotik stres etmenleri arasında sıcaklık dalgalanmaları, kuraklık, toprak 
tuzluluğu ve düşük sıcaklık koşulları öne çıkmaktadır. Bu olumsuz çevresel 
faktörler, yalnızca ürün miktarını azaltmakla kalmayıp, aynı zamanda bitkisel 
üretimin ekonomik ve besinsel değerini de önemli ölçüde düşürmektedir. 
Bitkiler, yüksek uyum kapasitesi ve savunma yetenekleri sayesinde bu zorlu 
koşullar karşısında çok yönlü yanıt mekanizmaları geliştirmiştir. Özellikle 
genetik düzenlemelerin yanı sıra, epigenetik süreçler (DNA metilasyonu, 
histon modifikasyonları ve kromatin yeniden yapılanması gibi) bitkilerin stres 
koşullarında hayatta kalabilmesi ve gelişimini sürdürebilmesi açısından kritik 
bir rol üstlenmektedir. Epigenetik düzenlemeler, gen ekspresyonunun çevresel 
sinyallere göre dinamik olarak kontrol edilmesini sağlamakta; böylece stres 
faktörlerine hızlı, esnek ve kalıcı yanıtların oluşmasına aracılık etmektedir. 
Her bir abiyotik stres tipi, bitkilerde kendine özgü epigenetik yanıtların 
şekillenmesine yol açmakta ve bu durum, stres adaptasyonunun çok katmanlı 
ve karmaşık doğasını gözler önüne sermektedir. Örneğin, kuraklık koşullarında 
su tutma kapasitesini artıran genlerin aktive edilmesi veya tuzluluk altında iyon 
homeostazisini düzenleyen yolların epigenetik olarak kontrol edilmesi, bitkinin 
stres toleransını güçlendiren temel adaptasyon stratejileri arasında yer almaktadır. 
Bu derleme, epigenetik mekanizmaların bitkilerin abiyotik stres koşullarına 
karşı geliştirdiği adaptif yanıtları anlamadaki belirleyici rolünü vurgulamaktadır. 
Ayrıca, son yıllarda yürütülen araştırmaların ortaya koyduğu bulgular 
ışığında, epigenetik düzenlemelerin bitkisel stres biyolojisine kazandırdığı yeni 
perspektifler ele alınmaktadır. Bu bilgiler, gelecekte stres toleransı yüksek bitki 
çeşitlerinin geliştirilmesine yönelik yenilikçi ve sürdürülebilir tarımsal stratejilerin 
oluşturulmasına güçlü bir bilimsel temel sunmaktadır.
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1. Giriş

Dünya nüfusunun hızla artması ve küresel iklim değişikliğinin bitkisel 
üretim üzerindeki olumsuz yansımaları, tarımsal verimlilik ve ürün 
kalitesinin sürdürülebilir biçimde artırılmasını zorunlu kılmaktadır. Bu 
hedefe ulaşabilmenin, bitki fizyolojisi, genetik ve biyoteknoloji disiplinlerinin 
entegrasyonunu temel alan modern ıslah programlarıyla mümkün 
olabilmektedir. Genetik materyal aktarımı bu süreçlerin vazgeçilmez bir ön 
koşulu olmakla birlikte, son yıllarda epigenetik mekanizmaların bitki fenotipi 
üzerindeki etkilerine dair artan bilgi birikimi, bitki geliştirme çalışmalarına yeni 
bir ivme kazandırmıştır. Nitekim bitki gelişim süreçleri, fenotipik plastisite 
ve çevresel stres faktörlerine karşı verilen adaptif yanıtlar, büyük ölçüde 
epigenetik düzenleme tarafından yönlendirilmektedir. Bu durum, genotip–
fenotip ilişkilerinin yeniden yorumlanmasına zemin hazırlamıştır (Chassy ve 
ark., 2002; Steinwand ve Ronald, 2020). Epigenetik varyasyonların yalnızca 
gelişimsel süreçler ve stres yanıtları üzerinde değil; aynı zamanda solunum 
etkinliği, enerji kullanım verimliliği, verim bileşenleri ve tohum kalitesi gibi 
tarımsal açıdan kritik özellikler üzerinde de etkili olduğu ortaya konmuştur. 
Moleküler düzeyde ise, gen transkripsiyonunun yalnızca DNA dizisi 
tarafından değil, genlerin kromozom içerisindeki organizasyonu ve epigenetik 
düzenleme mekanizmaları tarafından da belirlendiği vurgulanmaktadır 
(Meyer, 2015; Tresas ve ark., 2025). Bu bulgular, epigenetik süreçlerin bitki 
verim ve kalite parametrelerini düzenlemenin ötesinde, özellikle abiyotik 
stres koşullarında adaptif yanıtların şekillenmesinde de merkezi bir rol 
üstlendiğini göstermektedir. Çevresel değişiklikler, gen ekspresyonundaki 
farklılıklar ve fenotipik varyasyonlarla ilişkili kalıtsal epigenetik değişimlere 
yol açabilmekte; bu durum epibreeding yaklaşımlarının geliştirilmesi 
için değerli bir kaynak oluşturmaktadır (Liu ve ark., 2015; Yetgin, 2023; 
Hamdan ve ark., 2025). 

Abiyotik stres faktörleri arasında sıcaklık dalgalanmaları, kuraklık, tuzluluk 
ve ağır metal toksisitesi öne çıkmaktadır. Bitkiler, iklimsel değişkenliklerin 
öngörülemezliği nedeniyle bu streslere sıklıkla maruz kalmakta ve buna 
karşı epigenetik mekanizmalar aracılığıyla gen ekspresyonunun yeniden 
düzenlenmesini içeren kompleks adaptasyon stratejileri geliştirmektedir 
(Ali ve ark., 2021; Hamdan ve ark., 2025). Bu süreçler, gen ifadesinde 
kalıcı değişikliklere yol açarak yalnızca vejetatif büyüme döneminde yeni 
hücrelere değil, aynı zamanda nesiller arası aktarım yoluyla yavru bireylere 
de taşınabilmektedir. Bu olgu, epigenetik kalıtımın somut bir yansımasıdır. 
Dolayısıyla epigenetik, genotip ve fenotip arasındaki köprü olarak 
tanımlanmakta; gen aktivitesinin aynı DNA dizisi bağlamında alternatif 
biçimlerde düzenlenebilmesini mümkün kılmaktadır (Kubota, 2016; Zhang 
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ve ark., 2024). Epigenetik modifikasyonlar, bitki ıslah programlarında 
kullanılabilecek yeni nesil belirteçler olarak değerlendirilmektedir. Model 
bitkilerden tarla bitkilerine epigenetik sistemlerin aktarımı çeşitli zorluklar 
içerse de, bu sorunları aşmaya yönelik yüksek verimli teknolojiler hızla 
gelişmektedir. 

Tablo 1. Bitkilerde epigenetik düzenleme mekanizmaları, fizyolojik etkileri, stres 
toleransındaki rolleri ve tarımsal önemi

Epigenetik 
Mekanizma Moleküler Temel Fizyolojik 

Etkiler

Stres 
Toleransındaki 

Rol
Tarımsal Önemi

DNA 
Metilasyonu

Sitozin bazlarına 
metil grubu 
eklenmesi

Gen 
ekspresyonunun 
baskılanması veya 
düzenlenmesi; 
gelişimsel 
süreçlerin 
kontrolü

Kuraklık, tuzluluk 
ve sıcaklık stresine 
yanıt veren 
genlerin açılıp 
kapanmasını 
sağlar

Çimlenme, 
büyüme ve verim 
parametrelerinde 
stabilite sağlar; 
stres koşullarında 
adaptasyonu 
artırır.

Histon Modifi-
kasyonları 

Histon 
proteinlerinde 
kimyasal 
değişiklikler; 
kromatin 
yapısının 
gevşemesi veya 
sıkılaşması

Transkripsiyonel 
aktivitenin 
düzenlenmesi; 
hücre döngüsü ve 
farklılaşmada rol

Abiyotik stres 
sinyallerine hızlı 
transkripsiyonel 
yanıt oluşumunu 
sağlar.

Epigenetik 
çeşitliliği artırarak 
ıslah çalışmalarına 
katkı sağlar.

Küçük RNA’lar 
(miRNA, siRNA, 
tasiRNA)

mRNA’nın 
parçalanması veya 
translasyonunun 
baskılanması

Gelişimsel 
ve metabolik 
genlerin 
ince ayarlı 
düzenlenmesi

Tuz stresi, kuraklık 
ve patojenlere 
karşı savunma 
yanıtlarını kontrol 
eder

Enerji kullanımını 
optimize ederek 
stres altında verim 
kaybını azaltır.

Kromatin 
Yeniden 
Şekillenmesi

Nükleozomların 
konumlarının 
değişmesi; 
DNA’ya 
erişimin yeniden 
düzenlenmesi

Uzun süreli gen 
aktivasyonu veya 
baskılanması

Çevresel stres 
koşullarına 
epigenetik hafıza 
kazandırır.

Streslere 
dayanıklı yeni 
bitki çeşitlerinin 
geliştirilmesine 
temel oluşturur.

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

Kromatin yapısındaki değişimlere aracılık eden epigenetik düzenlemeler, 
gen ekspresyonunu doğrudan etkileyerek bitki büyümesini yönlendirmekte ve 
çevresel girdilere karşı fenotipik yanıtların belirlenmesinde rol oynamaktadır. 
DNA dizisi varyasyonlarının yanı sıra epigenetik modifikasyonların dikkate 
alınması, ıslah çalışmalarında öngörü gücünü artırmakta; bitki performansını 
daha doğru tahmin etme ve ürün verimini yükseltme potansiyeli sunmaktadır. 
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Bu bağlamda, epibreeding olarak adlandırılan epigenetik varyasyonların bitki 
geliştirme amacıyla kullanılması, tarımsal ıslah alanında geniş bir uygulama 
yelpazesi sunmaktadır (Kakoulidou ve ark., 2021; Samantara ve ark., 
2021). Epigenetik, DNA dizisinde herhangi bir değişiklik olmaksızın; DNA 
metilasyonu, histonların post-translasyonel modifikasyonları ve RNA aracılı 
susturma gibi mekanizmalar yoluyla gen ekspresyonunda meydana gelen 
kalıtsal değişimlerin incelenmesini kapsamaktadır. Tarımsal açıdan önemli 
epigenetik varyantlar birçok kültür bitkisinde tanımlanmıştır. Örneğin, 
çeltikte cüce fenotip, elmada antosiyanin üretimi, kolzada yağ içeriği, 
güvercin bezelyesinde heterozis, ananasta somatik embriyogenez, soyada 
verim ve stabilite artışı, kavunda cinsiyet belirlenmesi ve domateste meyve 
olgunlaşması epigenetik varyasyonlarla ilişkilendirilmiştir (Kumari ve ark., 
2022). Bu bulgular, epigenetik düzenlemelerin DNA metilasyonu, histon 
modifikasyonları ve küçük RNA’lar aracılığıyla gen ekspresyonunu yeniden 
şekillendirdiğini; böylelikle bitki fizyolojisi, verimlilik ve stres toleransında 
kritik bir rol üstlendiğini açıkça ortaya koymaktadır (Yetgin, 2023).

2. Epigenetik Modifikasyonlar

Epigenetik modifikasyonlar, DNA dizisinde herhangi bir değişiklik 
olmaksızın gen ekspresyonunu düzenleyen, kalıtsal veya geri dönüşümlü 
moleküler mekanizmalardır. Bitkilerde bu mekanizmalar; gelişimsel süreçlerin 
kontrolünde, stres yanıtlarının düzenlenmesinde ve çevresel adaptasyonun 
sağlanmasında kritik roller üstlenir. Epigenetik düzenleme sistemleri, DNA 
metilasyonu, histon post-translasyonel modifikasyonları, kromatin yeniden 
yapılanması ve küçük RNA aracılı yolları kapsamaktadır. Bu mekanizmalar 
genellikle koordineli bir şekilde çalışarak fenotipik plastisiteyi artırmakta ve 
bitkilerin çevresel değişkenliklere karşı adaptif yanıtlar geliştirmesine aracılık 
etmektedir (Thakur ve Prasad, 2024).

2.1. DNA Metilasyonu;

DNA metilasyonu, bitkilerde en kapsamlı şekilde incelenmiş epigenetik 
mekanizmalardan biridir. Temel olarak, sitozin bazının C5 pozisyonuna metil 
grubunun eklenmesiyle 5-metilsitozin (5mC) oluşumunu ifade eder (Law & 
Jacobsen, 2010). Bu kimyasal işaret, genom üzerinde kalıcı, kuşaklar arası 
aktarılabilir ve gen ekspresyonunun mekânsal-zamansal düzenlenmesinde 
kritik rol oynar. Bitkilerde DNA metilasyonu yalnızca gen aktivitesini 
düzenlemekle kalmaz; transpozon elementlerinin susturulması, genomik 
stabilitenin korunması ve genomik imprinting gibi süreçlerde de merkezi 
işlev üstlenir (Talarico ve ark., 2024).
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Memelilerde DNA metilasyonu genellikle CG bölgeleriyle sınırlıyken, 
bitkilerde CG, CHG ve CHH (H = A, C veya T) metilasyon motifleri 
yaygın olarak bulunur (Lister et al., 2009; Zhang et al., 2018). Bu geniş 
metilasyon spektrumu, bitkilere stres koşullarına karşı dinamik düzenleme 
kapasitesi kazandırır (He et al., 2011; Miryeganeh & Saze, 2020). Çevresel 
stres faktörlerinin tetiklediği metilasyon desenlerindeki değişiklikler, gen 
ekspresyonunu yeniden şekillendirerek fenotipik esnekliği artırmakta ve stres 
toleransını güçlendirmektedir (Sun ve ark., 2022).

2.2. Histon Modifikasyonları;

Histon modifikasyonları, DNA dizisi değişmeden kromatin yapısının 
ve gen ekspresyonunun dinamik biçimde düzenlenmesini sağlayan temel 
epigenetik mekanizmalardır. Nükleozom histon kuyruklarındaki asetilasyon, 
metilasyon, fosforilasyon, ubiquitinasyon ve sumolasyon gibi değişiklikler 
kromatinin erişilebilirliğini belirler. Genel olarak asetilasyon gen aktivasyonu 
ile, metilasyon ise bağlandığı bölgeye bağlı olarak aktivasyon ya da baskılama 
ile ilişkilidir. Örneğin, H3K4me3 ve H3K36me3 aktif kromatin bölgeleriyle, 
H3K9me2 ve H3K27me3 ise susturulmuş bölgelerle bağlantılıdır (Loscalzo 
ve Handy, 2014).

Arabidopsis thaliana’da PRC2 aracılı H3K27me3 işareti, FLC geninin 
susturulmasında ve çiçeklenme zamanlamasının kontrolünde kritik rol 
oynamaktadır. Bu mekanizma, antisens transkriptler (COOLAIR), 
transkripsiyonel süreçler ve ışık/şeker sinyalleriyle etkileşim içinde 
işlemektedir. Histon asetilasyonu tarafında ise GCN5 ve ilişkili HAT’lar, 
HDAC’lar ve JmjC-domain demetilazlar, bitki gelişimi, hormon sinyali ve stres 
yanıtlarının düzenlenmesinde işlev görmektedir. Histon modifikasyonları, 
“epigenetik stres hafızası” oluşumuna da aracılık etmektedir. Kuraklık, 
sıcaklık ve soğuk gibi abiyotik streslerde histon işaretlerinin korunması 
veya yeniden düzenlenmesi, bitkilerin stres sonrası adaptif tepkiler 
geliştirmesinde kritik rol oynamaktadır. Nitekim H3K4, H3K9, H3K27 
ve H3K36 metilasyonlarının, stres koşullarında bağlamsal olarak farklı gen 
setlerini düzenlediği ve hormon sinyalleriyle çapraz konuşmalar kurduğu 
gösterilmiştir. Ayrıca SUMO yolunun histon asetilasyonu ile kesişmesi 
(ör. ZmGCN5’in SUMOylasyonu) stres adaptasyonuna yeni düzenleyici 
katmanlar eklemektedir (Zhang ve ark., 2020; Liu ve ark., 2023).

2.3. miRNA Modifikasyonları;

MikroRNA’lar (miRNA’lar), bitkilerde gen ekspresyonunun post-
transkripsiyonel düzeyde düzenlenmesinde görev alan küçük RNA 
molekülleridir. Genellikle 20–24 nükleotid uzunluğunda olan miRNA’lar, 
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hedef mRNA’ların parçalanmasını veya translasyon baskılanmasını sağlar. 
Bununla birlikte, miRNA biyogenezi ve işlevselliği çeşitli modifikasyonlarla 
hassas biçimde kontrol edilmektedir. MIR genlerinden RNA Pol II 
aracılığıyla sentezlenen pri-miRNA’lar, DCL1, HYL1 ve SE gibi proteinlerle 
işlenir; ardından HEN1 aracılığıyla 3′ uçlarında 2’-O-metilasyonla stabilize 
edilir. Başlıca miRNA modifikasyonları arasında metilasyon, uridilasyon, 
adenilasyon ve RNA editlenmesi yer alır (Jia ve ark., 2025). 

Şekil 1. Bitki Epigenetik Düzenlemesinin Mekanizması

Bu değişiklikler miRNA’ların stabilitesi, hedef özgüllüğü ve yıkım 
süreçlerini düzenleyerek gelişimsel programların ve stres yanıtlarının 
hassas kontrolünü sağlar. Örneğin, miR156-SPL modülü çiçeklenme 
geçişinde metilasyon ile stabilize edilirken, uridilasyon stres altında hızlı 
gen ekspresyon değişikliklerine aracılık eder. Ayrıca, virüs kaynaklı küçük 
RNA’larla rekabet eden miRNA modifikasyonları bağışıklık tepkilerini 
düzenler. Tarımsal biyoteknoloji açısından miRNA modifikasyonlarının 
manipülasyonu, stres toleransı yüksek ve verim kapasitesi artırılmış bitki 
çeşitlerinin geliştirilmesinde önemli fırsatlar sunmaktadır. CRISPR/dCas9 
tabanlı epigenetik düzenleme yaklaşımları ile miRNA biyogenezinde 
görevli enzimlerin hedeflenmesi, epibreeding uygulamaları için yeni ufuklar 
açmaktadır (Nowak ve ark., 2024).



Mehmet Zeki Koçak  |  91

3. Tarımsal Önemi;

Epigenetik mekanizmalar, bitkilerde çevresel sinyallerin, gelişimsel 
ipuçlarının ve stres faktörlerinin bütüncül bir şekilde entegre edilmesini 
sağlayarak fizyolojik ve metabolik süreçlerin esnek uyumunu mümkün 
kılmaktadır. Bu düzenleme kapasitesi sayesinde bitkiler, kuraklık, tuzluluk, 
aşırı sıcaklık ve patojen saldırıları gibi abiyotik ve biyotik stres koşullarına 
karşı hızlı, etkili ve çoğu zaman kalıcı fenotipik yanıtlar geliştirebilmektedir. 

DNA metilasyonu, histon modifikasyonları, küçük RNA’lar ve kromatin 
yeniden şekillenmesi gibi epigenetik düzenleyici yollar, gen ekspresyonunun 
hassas kontrolünü üstlenerek stres yanıtlarının dinamik biçimde koordine 
edilmesini sağlamaktadır. Bu mekanizmalar; büyüme, fotosentez etkinliği, 
enerji kullanımı ve besin dağılımı gibi tarımsal açıdan kritik fizyolojik 
parametrelerin optimize edilmesine aracılık eder (Tresas ve ark., 2025). 
Böylelikle bitkiler, stres koşullarında hem ürün verimini hem de tohum 
kalitesini koruma ve hatta artırma potansiyeline sahip olur. Epigenetik 
düzenlemelerin önemi yalnızca stres toleransının güçlendirilmesiyle 
sınırlı değildir. Aynı zamanda fenotipik çeşitliliğin, adaptif özelliklerin ve 
genetik olmayan kalıtsal varyasyonların zenginleşmesine katkı sağlayarak 
sürdürülebilir tarım ve modern ıslah çalışmalarında yenilikçi stratejilerin 
geliştirilmesine güçlü bir bilimsel temel sunmaktadır. Özellikle nesiller arası 
epigenetik aktarım, bitkilerin deneyimlediği stres koşullarına bağlı olarak 
progeny bireylerde daha yüksek tolerans düzeyleri ve iyileştirilmiş verim 
performansı şeklinde somut faydalar sağlayabilmektedir (Abdulraheem ve 
ark., 2024). 

4. Sonuç 

Epigenetik mekanizmalar, bitki biyolojisinde merkezi bir düzenleyici 
katmanı temsil ederek çevresel sinyallerin, gelişimsel ipuçlarının ve stres 
yanıtlarının entegrasyonunu düzenler ve bunların adaptif fizyolojik ve 
metabolik çıktılara dönüştürülmesini sağlar. DNA metilasyonu, histon 
modifikasyonları, küçük RNA’lar ve kromatin yeniden şekillenmesi, gen 
ekspresyonunu hassas bir şekilde ayarlamak üzere birlikte işlev görmekte ve 
böylece bitkilerin kuraklık, tuzluluk, aşırı sıcaklık dalgalanmaları ve patojen 
saldırıları gibi abiyotik ve biyotik stres faktörlerine karşı direnç göstermelerini 
mümkün kılmaktadır. Bu mekanizmalar yalnızca stres toleransı sağlamakla 
kalmaz; aynı zamanda fotosentetik etkinliği, enerji kullanımını ve üreme 
başarısını optimize ederek olumsuz koşullar altında ürün verimi ve tohum 
kalitesini güvence altına almaktadır. Dahası, bazı epigenetik modifikasyonların 
kalıtsal niteliği, strese ilişkin moleküler bir hafıza oluşturarak sonraki nesillerin 
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geliştirilmiş tolerans ve üstün performansla donatılmasını sağlamaktadır. 
Son yıllarda kaydedilen ilerlemeler, epigenetik varyasyonların bitki ıslahında 
değerli belirteçler olarak kullanılabileceğini ortaya koymuş ve epibreeding 
kavramının gelişmesine zemin hazırlamıştır. Bu yaklaşım, geleneksel ve 
moleküler ıslah stratejilerini tamamlayıcı nitelikte olup, yüksek verimli ve 
iklim değişikliklerine dayanıklı kültivarların geliştirilmesi için umut vadeden 
bir yol sunmaktadır. Bununla birlikte, önemli ilerlemelere rağmen, model 
bitkilerden başlıca tarımsal türlere elde edilen bulguların aktarılması, 
epigenetik işaretlerin kuşaklar arası stabilitesinin çözümlenmesi ve epigenetik 
düzenlemenin karmaşıklığını tam anlamıyla ortaya koyabilmek için çoklu-
omik yaklaşımların entegrasyonu gibi kritik zorluklar halen varlığını 
sürdürmektedir. Buna ek olarak, epigenetiğin sistem biyolojisi, yapay zekâ 
ve iklim dostu tarımsal uygulamalarla birleştirilmesi, adaptif plastisitenin 
daha derinlemesine anlaşılmasına katkı sağlayacak ve sürdürülebilir gıda 
üretimi için yeni ufuklar açacaktır. Sonuç olarak, epigenetik yalnızca bitki 
dayanıklılığına ilişkin anlayışımızı derinleştirmekle kalmayıp, aynı zamanda 
küresel iklim değişikliği çağında tarım için dönüştürücü bir potansiyel de 
taşımaktadır. Epigenetik bilgiden yararlanılarak, artan dünya nüfusunun gıda 
güvenliğini sağlamak amacıyla, toleransı, stabilitesi ve üretkenliği artırılmış 
bitki çeşitlerinin geliştirilmesine yönelik yenilikçi stratejiler tasarlamak 
mümkün olacaktır.
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