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Tarla Bitkilerinde Abiyotik Stres Tepkilerinin
Epigenetik Diizenlenmesi

Mehmet Zeki Kogak!

Ozet

Bitkiler, yasam dongiileri boyunca hem biyotik hem de abiyotik streslerin
stirekli etkisi altindadir. Tarimsal tiretimde verim ve kaliteyi siirlandiran en
onemli abiyotik stres etmenleri arasinda sicaklik dalgalanmalari, kuraklik, toprak
tuzlulugu ve diisiik sicaklik kogullart 6ne ¢ikmaktadir. Bu olumsuz gevresel
faktorler, yalnizca iirtin miktarint azaltmakla kalmayip, ayn1 zamanda bitkisel
tretimin ekonomik ve besinsel degerini de onemli Slctide diistirmektedir.
Bitkiler, yiiksek uyum kapasitesi ve savunma yetenekleri sayesinde bu zorlu
kogullar kargisinda ¢ok yonlii yamt mekanizmalari gelistirmistir. Ozellikle
genetik diizenlemelerin yani sira, epigenetik siiregler (DNA metilasyonu,
histon modifikasyonlari ve kromatin yeniden yapilanmasi gibi) bitkilerin stres
kogullarinda hayatta kalabilmesi ve geligimini siirdiirebilmesi agisindan kritik
bir rol tstlenmektedir. Epigenetik diizenlemeler, gen ekspresyonunun gevresel
sinyallere gore dinamik olarak kontrol edilmesini saglamakta; boOylece stres
taktorlerine hizli, esnek ve kalici yamtlarin olusmasmna aracibk etmektedir.
Her bir abiyotik stres tipi, bitkilerde kendine oOzgii epigenetik yamitlarin
sekillenmesine yol agmakta ve bu durum, stres adaptasyonunun ok katmanh
ve karmagik dogasini gozler 6niine sermektedir. Ornegin, kuraklik kogullarinda
su tutma kapasitesini artiran genlerin aktive edilmesi veya tuzluluk altinda iyon
homeostazisini diizenleyen yollarin epigenetik olarak kontrol edilmesi, bitkinin
stres toleransini giiclendiren temel adaptasyon stratejileri arasinda yer almaktadur.
Bu derleme, epigenetik mekanizmalarin bitkilerin abiyotik stres kosullarina
kars1 gelistirdigi adaptif yanitlart anlamadaki belirleyici roliinii vargulamaktadir.
Ayrica, son vyillarda yiiriitillen aragtirmalarin ortaya koydugu bulgular
1181inda, epigenetik diizenlemelerin bitkisel stres biyolojisine kazandirdig1 yeni
perspektifler ele alinmaktadir. Bu bilgiler, gelecekte stres tolerans: yiiksek bitki
gesitlerinin gelistirilmesine yonelik yenilikgi ve siirdiiriilebilir tarimsal stratejilerin
olugturulmasimna giiglii bir bilimsel temel sunmaktadr.
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1. Girig

Diinya niifusunun hizla artmasi ve kiiresel iklim degisikliginin bitkisel
dretim Uzerindeki olumsuz yansimalari, tarimsal verimlilik ve iirtin
kalitesinin siirdiirtilebilir bigimde artirilmasini zorunlu kilmaktadir. Bu
hedefe ulagabilmenin, bitki fizyolojisi, genetik ve biyoteknoloji disiplinlerinin
entegrasyonunu temel alan modern 1slah programlariyla miimkiin
olabilmektedir. Genetik materyal aktarimi bu siireglerin vazgegilmez bir 6n
kosulu olmakla birlikte, son yillarda epigenetik mekanizmalarin bitki fenotipi
tizerindeki etkilerine dair artan bilgi birikimi, bitki gelistirme ¢aligmalarinayeni
bir ivme kazandirmistir. Nitekim bitki gelisim siiregleri, fenotipik plastisite
ve ¢evresel stres faktorlerine kargi verilen adaptif yanitlar, biiytik ol¢iide
epigenetik diizenleme tarafindan yonlendirilmektedir. Bu durum, genotip—
tenotip iligkilerinin yeniden yorumlanmasina zemin hazirlamugtir (Chassy ve
ark., 2002; Steinwand ve Ronald, 2020). Epigenetik varyasyonlarin yalnizca
geligimsel siiregler ve stres yanitlart iizerinde degil; ayn1 zamanda solunum
etkinligi, enerji kullanim verimliligi, verim bilegenleri ve tohum kalitesi gibi
tarimsal agidan kritik 6zellikler iizerinde de etkili oldugu ortaya konmustur.
Molekiiler diizeyde ise, gen transkripsiyonunun yalnizca DNA  dizisi
tarafindan degil, genlerin kromozom igerisindeki organizasyonu ve epigenetik
diizenleme mekanizmalar1 tarafindan da belirlendigi vurgulanmaktadir
(Meyer, 2015; Tresas ve ark., 2025). Bu bulgular, epigenetik siireglerin bitki
verim ve kalite parametrelerini diizenlemenin otesinde, 6zellikle abiyotik
stres kogullarinda adaptif yanitlarin gekillenmesinde de merkezi bir rol
tstlendigini gostermektedir. Cevresel degisiklikler, gen ekspresyonundaki
farkliliklar ve fenotipik varyasyonlarla iliskili kalitsal epigenetik degisimlere
yol agabilmekte; bu durum epibreeding yaklagimlarinin geligtirilmesi
i¢in degerli bir kaynak olugturmaktadir (Liu ve ark., 2015; Yetgin, 2023;
Hamdan ve ark., 2025).

Abiyotik stres faktorleri arasinda sicaklik dalgalanmalari, kuraklik, tuzluluk
ve agir metal toksisitesi 6ne ¢ikmaktadir. Bitkiler, iklimsel degiskenliklerin
ongoriilemezligi nedeniyle bu streslere siklikla maruz kalmakta ve buna
karg1 epigenetik mekanizmalar araciligiyla gen ekspresyonunun yeniden
diizenlenmesini igeren kompleks adaptasyon stratejileri geligtirmektedir
(Ali ve ark., 2021; Hamdan ve ark., 2025). Bu siiregler, gen ifadesinde
kalict degisikliklere yol agarak yalnizca vejetatif biiylime doneminde yeni
hiicrelere degil, ayn1 zamanda nesiller arasi aktarim yoluyla yavru bireylere
de taginabilmektedir. Bu olgu, epigenetik kalitimin somut bir yansimasidir.
Dolayisiyla epigenetik, genotip ve fenotip arasindaki koprii olarak
tammlanmakta; gen aktivitesinin aynt DNA dizisi baglaminda alternatif
bigimlerde diizenlenebilmesini miimkiin kilmaktadir (Kubota, 2016; Zhang
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ve ark., 2024). Epigenetik modifikasyonlar, bitki 1slah programlarinda
kullanilabilecek yeni nesil belirtegler olarak degerlendirilmektedir. Model
bitkilerden tarla bitkilerine epigenetik sistemlerin aktarimu gesitli zorluklar
icerse de, bu sorunlar1 agmaya yonelik yiliksek verimli teknolojiler hizla
gelismektedir.

Tablo 1. Bitkilerde epigenetik diizenleme mekanizmalar, fizyolojik etkileri, stres
toleransmdaki vollevi ve tavumsal onemi

Epigenetik Fizyolojik Stres -
Ml:g] izma Molekiiler Temel l:lyﬂdle]r Toleransindaki Tarimsal Onemi
Rol
Gen Cimlenme
Kuraklik, tuztuluk >
ekspresyonunun > . biiyiime ve verim
DNA Sitozin bazlarma  baskilanmasi veya Vzmmfilzlrli(nsdesme parametrelerinde
. metil grubu diizenlenmest; ¥ . stabilite saglar;
Metilasyonu . . genlerin agilip
eklenmesi gelisimsel stres kogullarinda
stireclerin Kapanmasint adaptasyonu
. saglar
kontrolit artirir.
Histon
Flrr(;tem:rmde Transkripsiyonel ~ Abiyotik stres Epicenctik
. o SYEse aktivitenin sinyallerine hizli Do o
Histon Modifi- degisiklikler; N . . cesitliligi artirarak
Kasvonlart Kromatin diizenlenmesi;  transkripsiyonel wslah calsmalanna
yo (; r?mm hiicre dongiisii ve yanit olusumunu Katks ia ”§ar
ges ;emesi veya farkhlagmada rol  saglar. glar
sikilagmast
s Gelisimsel Tuz stresi, kurakhk ..
Kiigiik RNAlar mRNAnN ve metabolik ve patojenlere Enerji kullanimins

pargalanmasi veya optimize ederek

(miRNA, siRNA, genlerin kargt savunma .
. translasyonunun ¢ stres altinda verim
tasiRINA) baskilanmast ince ayarl yanitlarini kontrol Kavbin azalir
diizenlenmesi eder Y )
Niikleozomlarin
konumlarinin . Cevresel stres Streslere .
Kromatin dedismesi- Uzun siireli gen rosullarina dayarkli yeni
Yeniden DI%T?X’ . > aktivasyonu veya . 1§ enctik hafiza bitki ¢esitlerinin
Sekillenmesi Y . baskilanmasi Pig gelistirilmesine
erisimin yeniden kazandurr. Lol
diizenlenmesti temel olug )

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

Kromatin yapisindaki degisimlere aracilik eden epigenetik diizenlemeler,
gen ekspresyonunu dogrudan etkileyerek bitki biiylimesini yonlendirmekte ve
cevresel girdilere karg: fenotipik yanitlarin belirlenmesinde rol oynamaktadir.
DNA dizisi varyasyonlarinin yani sira epigenetik modifikasyonlarin dikkate
alinmast, 1slah ¢aligmalarinda 6ngori giiciinii artirmakta; bitki performansin
daha dogru tahmin etme ve iiriin verimini yiikseltme potansiyeli sunmaktadir.
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Bu baglamda, epibreeding olarak adlandirilan epigenetik varyasyonlarin bitki
gelistirme amaciyla kullanilmasi, tarimsal 1slah alaninda genig bir uygulama
yelpazesi sunmaktadir (Kakoulidou ve ark., 2021; Samantara ve ark.,
2021). Epigenetik, DNA dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin; DNA
metilasyonu, histonlarin post-translasyonel modifikasyonlart ve RNA aracili
susturma gibi mekanizmalar yoluyla gen ekspresyonunda meydana gelen
kalitsal degisimlerin incelenmesini kapsamaktadir. Tarimsal agidan 6nemli
epigenetik varyantlar bircok kiiltiir bitkisinde tanimlanmistir. Ornegin,
geltikte ciice fenotip, elmada antosiyanin iretimi, kolzada yag igerigi,
giivercin bezelyesinde heterozis, ananasta somatik embriyogenez, soyada
verim ve stabilite artig1, kavunda cinsiyet belirlenmesi ve domateste meyve
olgunlagmas: epigenetik varyasyonlarla iliskilendirilmistir (Kumari ve ark.,
2022). Bu bulgular, epigenetik diizenlemelerin DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar: ve kiigiitk RNAar aracilifiyla gen ekspresyonunu yeniden
sekillendirdigini; boylelikle bitki fizyolojisi, verimlilik ve stres toleransinda
kritik bir rol {istlendigini agikga ortaya koymaktadir (Yetgin, 2023).

2. Epigenetik Modifikasyonlar
Epigenetik modifikasyonlar, DNA dizisinde herhangi bir degisiklik

olmaksizin gen ekspresyonunu diizenleyen, kalitsal veya geri doniigiimlii
molekiiler mekanizmalardir. Bitkilerde bu mekanizmalar; gelisimsel siireglerin
kontroliinde, stres yanitlarinin diizenlenmesinde ve gevresel adaptasyonun
saglanmasinda kritik roller tistlenir. Epigenetik diizenleme sistemleri, DNA
metilasyonu, histon post-translasyonel modifikasyonlari, kromatin yeniden
yapilanmasi ve kiiglik RNA aracili yollar1 kapsamaktadir. Bu mekanizmalar
genellikle koordineli bir gekilde ¢alisarak fenotipik plastisiteyi artirmakta ve
bitkilerin ¢evresel degiskenliklere kargi adaptif yanitlar gelistirmesine aracilik
etmektedir (Thakur ve Prasad, 2024).

2.1. DNA Metilasyonu;

DNA metilasyonu, bitkilerde en kapsamli gekilde incelenmig epigenetik
mekanizmalardan biridir. Temel olarak, sitozin bazinin C5 pozisyonuna metil
grubunun eklenmesiyle 5-metilsitozin (5mC) olusumunu ifade eder (Law &
Jacobsen, 2010). Bu kimyasal igaret, genom {izerinde kalic1, kugaklar arasi
aktarilabilir ve gen ekspresyonunun mekansal-zamansal diizenlenmesinde
kritik rol oynar. Bitkilerde DNA metilasyonu yalmzca gen aktivitesini
diizenlemekle kalmaz; transpozon elementlerinin susturulmasi, genomik
stabilitenin korunmasi ve genomik imprinting gibi siireglerde de merkezi
islev tstlenir (Talarico ve ark., 2024).
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Memelilerde DNA metilasyonu genellikle CG bolgeleriyle sinirliyken,
bitkilerde CG, CHG ve CHH (H = A, C veya T) metilasyon motifleri
yaygin olarak bulunur (Lister et al., 2009; Zhang et al., 2018). Bu genig
metilasyon spektrumu, bitkilere stres kogullarina karst dinamik diizenleme
kapasitesi kazandirir (He et al., 2011; Miryeganeh & Saze, 2020). Cevresel
stres faktorlerinin tetikledigi metilasyon desenlerindeki degisiklikler, gen
ckspresyonunu yeniden sekillendirerek fenotipik esnekligi artirmakta ve stres
toleransini gii¢lendirmektedir (Sun ve ark., 2022).

2.2. Histon Modifikasyonlari;

Histon modifikasyonlari, DNA dizisi degismeden kromatin yapisinin
ve gen ekspresyonunun dinamik bi¢imde diizenlenmesini saglayan temel
epigenetik mekanizmalardir. Niikleozom histon kuyruklarindaki asetilasyon,
metilasyon, fosforilasyon, ubiquitinasyon ve sumolasyon gibi degisiklikler
kromatinin erisilebilirligini belirler. Genel olarak asetilasyon gen aktivasyonu
ile, metilasyon ise baglandig1 bolgeye bagh olarak aktivasyon ya da baskilama
ile iligkilidir. Ornegin, H3K4me3 ve H3K36me3 aktif kromatin bolgeleriyle,
H3K9me2 ve H3K27me3 ise susturulmusg bolgelerle baglantihidir (Loscalzo
ve Handy, 2014).

Arabidopsis thaliana’da PRC2 aracili H3K27me3 isareti, FLC geninin
susturulmasinda ve ¢i¢eklenme zamanlamasinin kontroliinde kritik rol
oynamaktadir. Bu mekanizma, antisens transkriptler (COOLAIR),
transkripsiyonel siiregler ve 1gik/seker sinyalleriyle etkilesim iginde
islemektedir. Histon asetilasyonu tarafinda ise GCN5 ve iliskili HAT lar,
HDAClar ve JmjC-domain demetilazlar, bitki gelisimi, hormon sinyali ve stres
yanitlarinin diizenlenmesinde islev gormektedir. Histon modifikasyonlari,
“epigenetik stres hafizas1” olusumuna da aracilik etmektedir. Kuraklik,
sicaklik ve soguk gibi abiyotik streslerde histon isaretlerinin korunmasi
veya yeniden diizenlenmesi, bitkilerin stres sonrast adaptif tepkiler
gelistirmesinde kritik rol oynamaktadir. Nitekim H3K4, H3K9, H3K27
ve H3K36 metilasyonlarinin, stres kogullarinda baglamsal olarak farkli gen
setlerini diizenledigi ve hormon sinyalleriyle ¢apraz konugmalar kurdugu
gosterilmigtir. Ayrica SUMO yolunun histon asetilasyonu ile kesigmesi
(6r. ZmGCN5’in SUMOylasyonu) stres adaptasyonuna yeni diizenleyici
katmanlar eklemektedir (Zhang ve ark., 2020; Liu ve ark., 2023).

2.3. miRNA Modifikasyonlari;

MikroRNAlar (miRNAlar), bitkilerde gen ekspresyonunun post-
transkripsiyonel diizeyde diizenlenmesinde gorev alan kiigiik RNA
molekiilleridir. Genellikle 20-24 niikleotid uzunlugunda olan miRNAlar,
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hedef mRNAlarin pargalanmasini veya translasyon baskilanmasini saglar.
Bununla birlikte, miRNA biyogenezi ve islevselligi ¢esitli modifikasyonlarla
hassas bigimde kontrol edilmektedir. MIR genlerinden RNA Dol II
aracihigiyla sentezlenen pri-miRNAlar, DCL1, HYLI ve SE gibi proteinlerle
iglenir; ardindan HENT1 aracihigiyla 3" uglarinda 2°-O-metilasyonla stabilize
edilir. Baglica miRNA modifikasyonlar1 arasinda metilasyon, uridilasyon,
adenilasyon ve RNA editlenmesi yer alir (Jia ve ark., 2025).

Bitki Epigenetik Diizenlemesinin Mekanizmalari

Q\ DNA
metilasyonu Kodlamayan

) l RNA
Histon

Histon
degisiklikleri l/

Kromatin yeniden ,\O/\_
diizenlenmesi
Sekil 1. Bitki Epigenetik Diizenlemesinin Mekanizmast

Bu degisiklikler miRNAlarin stabilitesi, hedef oOzgiilliigii ve yikim
stireglerini  diizenleyerek gelisimsel programlarin ve stres yanitlarinin
hassas kontroliinii saglar. Ornegin, miR156-SPL modiilii cigeklenme
gecisinde metilasyon ile stabilize edilirken, uridilasyon stres altinda hizh
gen ekspresyon degisikliklerine aracilik eder. Ayrica, viriis kaynakl kiigtik
RNAYlarla rekabet eden miRNA modifikasyonlart bagigiklik tepkilerini
diizenler. Tarmmsal biyoteknoloji agisindan miRNA modifikasyonlarinin
manipiilasyonu, stres tolerans: yiiksek ve verim kapasitesi artirilmug bitki
gesitlerinin gelistirilmesinde 6nemli firsatlar sunmaktadir. CRISPR/dCas9
tabanli epigenetik diizenleme yaklagimlar1 ile miRNA biyogenezinde
gorevli enzimlerin hedeflenmesi, epibreeding uygulamalari i¢in yeni ufuklar
a¢gmaktadir (Nowak ve ark., 2024).
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3. Tarimsal Onemi;

Epigenetik mekanizmalar, bitkilerde ¢evresel sinyallerin, gelisimsel
ipuglarinin ve stres faktorlerinin biitlinctl bir gekilde entegre edilmesini
saglayarak fizyolojik ve metabolik siireglerin esnek uyumunu miimkiin
kilmaktadir. Bu diizenleme kapasitesi sayesinde bitkiler, kuraklik, tuzluluk,
agirt sicaklik ve patojen saldirilart gibi abiyotik ve biyotik stres kosullarina
karg1 hizli, etkili ve gogu zaman kalic1 fenotipik yanitlar gelistirebilmektedir.

DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kiigitk RNAlar ve kromatin
yeniden gekillenmesi gibi epigenetik diizenleyici yollar, gen ekspresyonunun
hassas kontroliinii tistlenerek stres yanitlarinin dinamik bigimde koordine
edilmesini saglamaktadir. Bu mekanizmalar; biiylime, fotosentez etkinligi,
enerji kullanimi ve besin dagilimi gibi tarimsal agidan kritik fizyolojik
parametrelerin optimize edilmesine aracilik eder (Tresas ve ark., 2025).
Boylelikle bitkiler, stres kosullarinda hem {iiriin verimini hem de tohum
kalitesini koruma ve hatta artirma potansiyeline sahip olur. Epigenetik
diizenlemelerin  6nemi yalmzca stres toleransinin  giiglendirilmesiyle
sinirl degildir. Ayni zamanda fenotipik ¢esitliligin, adaptif ozelliklerin ve
genetik olmayan kalitsal varyasyonlarin zenginlesmesine katki saglayarak
stirdiiriilebilir tarim ve modern slah galigmalarinda yenilikgi stratejilerin
gelistirilmesine giiglii bir bilimsel temel sunmaktadir. Ozellikle nesiller arast
epigenetik aktarim, bitkilerin deneyimledigi stres kogullarina bagh olarak
progeny bireylerde daha yiiksek tolerans diizeyleri ve iyilestirilmis verim
performansi seklinde somut faydalar saglayabilmektedir (Abdulraheem ve
ark., 2024).

4. Sonug

Epigenetik mekanizmalar, bitki biyolojisinde merkezi bir diizenleyici
katmani temsil ederek gevresel sinyallerin, gelisimsel ipuglarinin ve stres
yanitlarinin entegrasyonunu diizenler ve bunlarin adaptif fizyolojik ve
metabolik ¢iktilara doniistiiriilmesini saglar. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlari, kiigiik RNAlar ve kromatin yeniden sekillenmesi, gen
ckspresyonunu hassas bir sekilde ayarlamak iizere birlikte iglev gormekte ve
boylece bitkilerin kuraklik, tuzluluk, agirt sicaklik dalgalanmalari ve patojen
saldirilar1 gibi abiyotik ve biyotik stres faktorlerine karst direng gostermelerini
miimkiin kilmaktadir. Bu mekanizmalar yalnizca stres toleransi saglamakla
kalmaz; ayni zamanda fotosentetik etkinligi, enerji kullanimini ve iireme
bagarisin1 optimize ederek olumsuz kogullar altinda {iriin verimi ve tohum
kalitesini giivence altina almaktadir. Dahasi, bazi epigenetik modifikasyonlarin
kalitsal niteligi, strese iligkin molekiiler bir hafiza olusturarak sonraki nesillerin
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gelistirilmig tolerans ve Ustiin performansla donatilmasini saglamaktadir.
Son yillarda kaydedilen ilerlemeler, epigenetik varyasyonlarin bitki 1slahinda
degerli belirtegler olarak kullanilabilecegini ortaya koymus ve epibreeding
kavraminin gelismesine zemin hazirlamigtir. Bu yaklagim, geleneksel ve
molekiiler 1slah stratejilerini tamamlayicr nitelikte olup, yiiksek verimli ve
iklim degisikliklerine dayanikli kiiltivarlarin gelistirilmesi igin umut vadeden
bir yol sunmaktadir. Bununla birlikte, 6nemli ilerlemelere ragmen, model
bitkilerden baglica tarimsal tiirlere elde edilen bulgularin aktarilmasi,
epigenetik isaretlerin kugaklar arasi stabilitesinin ¢oziimlenmesi ve epigenetik
diizenlemenin karmagikligini tam anlamiyla ortaya koyabilmek i¢in ¢oklu-
omik yaklagimlarin entegrasyonu gibi kritik zorluklar halen varligini
stirdiirmektedir. Buna ek olarak, epigenetigin sistem biyolojisi, yapay zeka
ve iklim dostu tarimsal uygulamalarla birlestirilmesi, adaptif plastisitenin
daha derinlemesine anlagilmasina katki saglayacak ve siirdiiriilebilir gida
dretimi igin yeni ufuklar agacaktir. Sonug olarak, epigenetik yalmizca bitki
dayanikliigina iliskin anlayisimizi derinlestirmekle kalmayip, ayni zamanda
kiiresel iklim degisikligi caginda tarim igin doniistiiriicii bir potansiyel de
tagimaktadir. Epigenetik bilgiden yararlanilarak, artan diinya niifusunun gida
giivenligini saglamak amaciyla, toleransi, stabilitesi ve tiretkenligi artirilmug
bitki gesitlerinin gelistirilmesine yonelik yenilikgi stratejiler tasarlamak
miimkiin olacaktir.
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