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Ozet

Yabanci ot bilimi, molekiiler biyolojideki gelismelerin yabanci ot
adaptasyonuna ve kaliciigma katkida bulunan karmagik  diizenleyici
katmanlar1 ortaya ¢ikarmasiyla paradigma degisimine ugramaktadir. Bunlar
arasinda, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik kodlamayan
RNAlar dahil olmak {izere epigenetik mekanizmalar, stres tepkilerinin,
tenotipik esnekligin ve direng evriminin temel diizenleyicileri olarak ortaya
ctkmaktadir. Genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik modifikasyonlar geri
doniistimlii ve dinamik olup, yabanct otlarin herbisit maruziyeti, kuraklik,
tuzluluk veya besin kisitlamasi gibi dalgalanan gevre kosullarina hizla yanmit
vermesini  saglamaktadir. Son aragtirmalar, epigenetik diizenlemenin,
sitokrom P450’ler ve glutatyon transferazlar araciligryla detoksifikasyon
yollarini gelisgtirerek veya hedef bolge genlerinin ekspresyonunu degistirerek
herbisit direncine aracilik edebilecegini gostermektedir. Dahasi, epigenetik
stres hafizasi, adaptif’ 6zelliklerin nesiller aras1 kalitimini kolaylastirarak,
yavrularin tekrarlayan tarimsal uygulamalardan kaynaklanan baskilar altinda
hayatta kalmaya olanak saglamaktadir. Bu uyarlanabilir esneklik, genellikle
ongoriilebilir genetik diren¢ modellerine dayanan geleneksel yabanci ot
yonetimi stratejileri igin bir zorluk tegkil etmektedir. Ancak bu iggoriiler,
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inovasyon igin yeni yollar da agmaktadir. CRISPR/dCas9 gibi epigenom
diizenleme araglar1, epigenetik efektorlerle birlestirildiginde, DNA dizilerini
degistirmeden gen ifadesini manipiile etmek igin kullanilabilmekte ve direng
mekanizmalarinin hedefli olarak baskilanmas i¢in potansiyel sunabilmektedir.
Ayrica, epigenetik biyobelirteclerin 6ngoriilen modellere entegre edilmesi,
direngli popiilasyonlarin erken tespitini saglayabilmekte ve bolgeye 6zgii
yonetimi yonlendirebilmektedir. Tarimsal sistemler siirdiiriilebilirlige dogru
gecis yaparken, epigenetik siirecleri anlamak ve bunlardan yararlanmak, daha
etkili, uyarlanabilir ve ¢evre dostu yabanct ot kontrol stratejileri tasarlamak
icin kritik 6neme sahip olacaktr. Bu nedenle, epigenetigin yabanci ot
bilimine dahil edilmesi, yalnizca temel aragtirmalarin bir simirimi degil, ayni
zamanda entegre yabanci ot yonetiminin gelecegini sekillendirmek i¢in pratik
bir ¢ergeveyi de temsil etmektedir.

1. Giris

Yabanci otlar, diinya ¢apinda tarimsal tarimsal dretim alanlarinda
son derece 6nemli verim ve kalite kayiplarina sebep olan en 6nemli bitki
koruma sorunlarinin baginda gelmektedir. Yetigtirilen kiiltiir bitkileriyle
151k, besin maddeleri ve su igin kiiltiir bitkileriyle rekabet ederken ayni
zamanda zararlilar ve hastaliklar igin konukguluk gorevi goriirmektedirler
( Zimdahl ve Basinger, 2024 ). Herbisit gelistirme ve yabanci ot yonetimi
uygulamalarinda yillardir siiren yeniliklere ragmen, yabanci ot tiirlerinin
ok farkli gevreye uyum saglama kapasitesinden dolayr kontrol stratejilerini
sekteye ugratmaya ve gida giivenligini tehdit etmeye devam etmektedir
(Powles ve Yu, 2010). Geleneksel olarak, yabanci ot bilimindeki aragtirmalar,
herbisit direnci kazandiran genetik mutasyonlara, rekabet giictinii artiran
tizyolojik oOzelliklere ve yabanci ot-kiiltiir bitkisi rekabetini etkileyen
ekolojik dinamiklere odaklanmistir (Délye, 2013; Neve ve ark., 2014). Bu
alanlar kritik 6neme sahip olmakla birlikte, giderek artan bulgular, DNA
dizilimindeki varyasyondan bagimsiz gen ifadesindeki kalitsal degisikliklerin
(toplu olarak epigenetik mekanizmalar olarak adlandirilir) yabanci ot
uyumunu  sekillendirmede merkezi bir rol oynadigini gostermektedir
(Richards ve ark., 2017; Verhoeven ve Preite, 2014).

DNA metilasyonu, histon translasyon sonras1 modifikasyonlar1 ve kiiglik
RNAYar tarafindan diizenlemeyi igeren epigenetik modifikasyonlar, ¢evresel
dis uyaranlara yanit olarak gen aktivitesini yoneten esnek bir diizenleyici ag
olugturmaktadir (Chinnusamy ve Zhu, 2009; Kim ve ark., 2012; Zhang
ve ark., 2018). Bu mekanizmalar bitkilerin herbisit uygulamasi, kuraklik,
tuzluluk ve besin kisitlamast gibi gevresel ipuglarini adaptif molekiiler ve
tenotipik tepkilere entegre etmesine olanak tanimaktadir (Richards ve ark.,
2017). Genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik degisiklikler genellikle geri
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dondiiriilebilirdir ancak hiicre boliinmeleri boyunca kalitilabilecek veya hatta
sonraki nesillere aktarilabilecek kadar kararhidirlar (Hauser ve ark., 2011;
Verhoeven ve Preite, 2014 ). Bu tiir bir esneklik, yabanci otlara adaptasyonel
bir avantaj saglayarak, uzun vadeli genetik sabitleme gerektirmeden yonetim
baskilarina hizli tepkiler vermelerini saglayabilmektedir.

Son ¢aligmalar, epigenetik diizenlemenin hem hedef bolgedeki hem de
hedef olmayan bolgedeki herbisit direncini aracilik edebilecegini, birden fazla
stres faktoriine karsi gapraz toleransi kolaylastirabilecegini ve nesiller boyunca
devam eden stres hafizas1 olusturabilecegini vurgulamaktadir (Délye, 2013;
Ghanizadeh ve Harrington, 2017). Ornegin, DNA metilasyon yeniden
programlamasi, degismis detoksifikasyon enzim ifadesiyle iliskilendirilmistir
(Zhang ve ark., 2018), histon modifikasyonlar1 ise direngle iligkili
genlerin kromatin erisilebilirligini etkilemektedir. Bununla birlikte, kiigiik
RNAlar, stres sinyal yollarini adaptif metabolik yanitlarla iligkilendirerek
transkripsiyonel yollar1 hassas bir gekilde diizenleyebilmektedirler (Richards
ve ark., 2017). Bu bakis agisiyla, klasik genetik paradigmanin Otesinde,
epigenetik plastisite’nin yabanci ot direncinin bir itici giicli olarak hareket
ettigi bir modele dogru direng olgusunun genigletilmis bir anlayigina isaret
etmektedir (Hauser ve ark., 2011).

Uygulamali bir bakis agisiyla, epigenetik bilginin yabanci ot bilimine
entegrasyonu onemli firsatlar sunmaktadir. Epigenetik biyobelirtegler, direngli
popiilasyonlarin erken tespitini, adaptasyonun 6ngoriicii modellemesini ve
bolgeye 6zgili yonetim stratejilerini miimkiin kilabilmektedir (Zhang ve
ark., 2018). Dahasi, CRISPR/dCas9 tabanl epigenom diizenleme gibi yeni
molekiiler araglar, direng yollarinin hedefli bir gekilde manipiile edilmesi,
potansiyel olarak herbisit duyarhiliginin geri kazamilmasi veya strese uyum
saglayan Ozelliklerin baskilanmasi igin umut vaat etmektedir (Gallego-
Bartolomé, 2020). Tarim, kimyasal girdileri azaltirken verimliligi koruma
gibi iki zorlukla karsi karsiyayken, epigenetik siirdiiriilebilir ve adaptif
yabanci ot kontrol stratejileri tasarlamak igin bir sinir sunmaktadir (Springer
ve Schmitz, 2017).

Bu baglamda, mevcut galigma, yabanci ot adaptasyonu ve direncinde
epigenetik mekanizmalarin roliinii inceleyerek, gelecekteki yabanci ot
yonetimi tizerindeki etkilerini vurgulamaktadir. Temel molekiiler i¢goriileri
uygulamali agronomik stratejilerle birlestirerek, epigenetigin yabanci ot
biliminin kavramsal ve pratik ¢ergevesini yeniden sekillendirecegini ve daha
direngli ve siirdiiriilebilir tarim ekosistemlerine gegisi yonlendirecegini
diisiinmekteyiz.
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1. Kavramsal ve Teorik Cergeve

Yabanci otlar, tarimsal sistemlerdeki ortamlara en etkili bir gekilde
geligen bitki gruplar1 arasinda yaygin olarak kabul edilmekte ve genellikle
yetigrtirilen kiiltiir bitkileri igin son derece elverigsiz kogullar altinda dahi
geligebilmektedirler (Baker, 1974). Ortama uyum saglama bagarilari, toprak
isleme, iiriin rotasyonu, herbisit uygulamasi ve degigen iklim kogullar: gibi
stirekli bozulmalarin giiglii segici baskilar uyguladig: tarimsal ekosistemlerin
dinamik dogasiyla yakindan baglantihidir.  Geleneksel ekolojik  teori,
bozulmanin hizli yagam dongiilerine, yiiksek iireme potansiyeline ve genig
ekolojik toleransa sahip tiirleri destekledigini varsaymaktadir. Yabanci otlar,
gesitli ortamlarda ¢imlenmelerine, biiyiimelerine ve ¢ogalmalarina olanak
tantyan olaganiistii fenotipik esneklik gostererek bu stratejinin tipik bir
ornegidir (Zimdahl, 2018).

Cagdag tarimda, iklim degisikligi, kaynak kisitlamalar1 ve stirdiiriilebilir
tretime yonelik artan talep gibi kiiresel zorluklar, yabanci ot-iiriin
etkilesimlerinin segici manzarasini yeniden sekillendiriyor (Patterson, 1995;
Ziska ve Dukes, 2011). Yiikselen atmosferik COz, degisen yagis diizenleri
ve artan sicaklik degiskenligi yalnizca iiriin performansini degistirmekle
kalmryor, ayni zamanda iiriinler ve yabanci otlar arasindaki rekabet giictinii
etkilemektedir. Bu baglamda, yabanci otlarin hem kisa vadeli fizyolojik
tepkiler hem de uzun vadeli kalitsal degisiklikler yoluyla hizla uyum saglama
yetenegi, kaliciliklarinda merkezi bir faktor olarak ortaya ¢ikmugtir. Bu
adaptif siiregler, yabanci ot biliminin klasik genetigin Otesine genisletilerek,
gevresel stres faktorlerine yamit olarak hizli, geri doniigiimlii ve genellikle
kalitsal degisiklikleri aracilik eden diizenleyici mekanizmalar1 da kapsamasi
gerekliliginin altin1 ¢izmektedir (Richards ve ark., 2017).

Yabanci ot direnci aragtirmalarindaki baskin ¢ergeve, tarihsel olarak
genetik mutasyonlari, 6zellikle de herbisit hedef bolgelerini degistiren veya
detoksifikasyon yollarini geligtirenleri vurgulamistir (Délye, 2013; Neve ve
ark., 2014). Bu genetik paradigma, direncin bir¢ok 6rnegini agiklamig olsa
da, tarla popiilasyonlarinda gozlemlenen adaptif yanitlarin tiim spektrumunu
yakalamaktan uzak kalmaktadir. Giderek artan bulgular, epigenetik
modifikasyonlarin, genetik degisimi tamamlayan ve bazi durumlarda
ondan once gelen kritik diizenleme katmanlari olduguna isaret etmektedir
(Richards ve ark., 2017). Epigenetik, DNA dizisinde degisiklik olmadan,
oncelikli olarak DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar ve kiigiik RNA
yollar1 aracihigiyla olusan gen fonksiyonundaki kalitsal degisiklikleri ifade
etmektedir. Bu mekanizmalar, gevre ile genom arasinda esnek bir diizenleyici
arayliz saglayarak, yabanci otlarin segici baskilara yanit olarak gen ifadesini
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diizenlemektedir. Ornegin, herbisit maruziyeti, detoksifikasyon enzim
ekspresyonunu  diizenleyen metilasyon degisikliklerini = tetikleyebilirken,
kuraklik veya besin stresi, strese duyarli genlerin kromatin erisilebilirligini
degistiren histon modifikasyonlarina neden olabilmektedir. Daha da 6nemlisi,
bu degisikliklerin bazilar1 nesiller boyunca devam edebilir ve yavrular
tekrarlayan zorluklara hazirlayan bir tiir “stres hafizas1” olugturabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011). Hizli, genetik olmayan adaptasyon kapasitesi,
yabanci ot direncinin kavramsal gergevesini genisleterek, nadir mutasyonlarin
deterministik bir modelinden, hem genetik hem de epigenetik siiregler
tarafindan gekillendirilen dinamik bir esneklik ve dayanikhlik modeline
ge¢mektedir. Epigenetigin roliiniin farkina varmak, yalnizca yabanci ot
adaptasyonuna iligkin teorik anlayigimizi gelistirmekle kalmaz, ayn1 zamanda
yonetim stratejileri igin de derin gikarimlar saglayacaktir.

2. Bitkilerde Epigenetik Mekanizmalar

En kapsamli olarak incelenen epigenetik modifikasyonlardan biri olan
DNA metilasyonu, tipik olarak CG, CHG veya CHH dizi baglamlarinda
sitozin kalintilarina bir metil grubunun eklenmesini igermektedir. Bitkilerde
metilasyon kaliplari, g¢evresel uyaranlara yamit olarak korunur veya
yeniden programlanir, boylece altta yatan DNA dizisini degistirmeden
transkripsiyonel aktivite diizenlenmektedir (Zhang ve ark., 2018). Yabanci
otlarda, metilasyon profillerindeki degisimler, herbisit detoksifikasyonu,
stres tepkisi veya gelisim zamanlamasiyla iliskili genleri susturabilmekte
veya etkinlestirebilmektedir. Ornegin, herbisit kaynakli metilasyon yeniden
programlamasi, sitokrom P450’lerin veya glutatyon S-transferazlarin gegici
aktivasyonunu saglayarak metabolik direnci kolaylagtirabilmektedir (Pan ve
ark., 2021). Ayrica, metilasyon isaretleri nesiller boyunca kalici bir sekilde
miras alinabilir ve bu da tekrarlayan tarimsal baskilar altinda yabanci otlarin
dayanikliigini artiran nesiller arasi stres hafizasina katkida bulunabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011).

DNAnin sarildigs histon proteinleri, asetilasyon, metilasyon, fosforilasyon
ve ubikitinasyon gibi ¢esitli translasyon sonrasi modifikasyonlara ugrar
ve bu degisiklikler kromatin mimarisini ve dolayisiyla transkripsiyonel
mekanizmanin spesifik genlere erisilebilirligini etkilemektedir (Kouzarides,
2007). Strese maruz kalan bitkilerde, histon asetilasyonu genellikle savunma
ile ilgili genlerin transkripsiyonel aktivasyonunu tegvik ederken, histon
metilasyonu kalintrya ve buna bagh olarak gen ifadesini artirabilmekte veya
baskilayabilmektedir (Thakur ve Prasad, 2024). Yabanci otlarda, bu tiir
histon modifikasyonlar, degistirilmig ¢imlenme zamanlamas: ve abiyotik
strese kargi geligmis tolerans dahil olmak tizere hizli fenotipik ayarlamalarla
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iligkilendirilmigtir ve bu da onlarin bozulmusg tarimsal ekosistemlerde adaptif
durumlar arasinda hizla gecig yapmalarina olanak tanimaktadir. Histon
diizenlemesinin yani sira, mikroRNAlar (miRNAlar) ve kiigiik girigimci
RNAYlar (siRNAlar) gibi kiiglik kodlamayan RNAlar, hedef mRNAlarin
transkripsiyonel susturulmasini veya transkripsiyon sonrast diizenlenmesini
yonlendirerek 6nemli bir rol oynar ve boylece stres toleransinda, gelisimsel
esneklikte ve herbisit detoksunda 6nemli yollar1 modiile edebilmektedir
(Chen, 2009). Ornegin, stres kaynakhih miRNAlar, kok gelisimi ve stres
sinyallemesini diizenleyen hormonal yollar1 yeniden programlayarak kaynak
sinirh kosullar altinda uyum yetenegini artirabilir. Bu epigenetik siireglerin
tanimlayict bir 6zelligi, gegici ¢evresel maruziyetlerin hiicre boliinmeleri
veya nesiller boyunca aktarilan kalitsal epigenetik durumlara yol agtig stres
hatizas1 olugturma yetenekleridir (Hauser ve ark., 2011). Yabanci otlarda, bu
tiir hafiza popiilasyonlarin tekrarlayan stresorleri “Ongdrmesini” saglar, bu
da bir nesilde herbisit veya kurakliga maruz kalmanin, genetik mutasyonlar
olmaksizin bile, gelismig toleransla yavrulart hazirlayabilecegi anlamina gelir.
Histon modifikasyonlar1, kiigiik RNAlar ve stres hafizasinin bu dinamik
etkilesimi, yabanci ot dayanikliigina iligkin genigletilmis bir bakis agisinin
altinigizerek, ayni yonetim stratejilerinin tekrar tekrar kullanilmasinin kugaklar
arast direnci ve uyumu istemeden giiglendirebilecegini vurgulamaktadir
(Richards ve ark., 2017).

3. Epigenetik ve Herbisit Direnci

Yabanci otlardaki herbisit direnci geleneksel olarak hedef bolge direnci
(TSR) ile agiklanmaktadir. Bu direngte, asetolaktat sentaz (ALS), asetil-CoA
karboksilaz (ACCase) veya 5-enolpiruvilsikimat-3-fosfat sentaz (EPSPS)
gibi enzimleri kodlayan genlerdeki nokta mutasyonlar: herbisit baglanmasini
azaltmaktaveyabanciotlaraherbisitlere kargi giiclii bir direng kazandirmaktadir
(Powles ve Yu, 2010; Délye, 2013). Bununla birlikte, son bulgular epigenetik
modifikasyonlarin hedef genlerin transkripsiyonel aktivitesini veya kopya
sayst ifadesini degistirerek de TSRyi modiile edebilecegini gostermektedir.
Ornegin, promotor bolgelerindeki DNA metilasyon degisiklikleri, dizi
mutasyonlar1 olmadan ALS veya EPSPS ifadesini yukar1 diizenleyebilir ve
gen amplifikasyonunu taklit edebilirken, histon asetilasyonu ve kromatin
yeniden sekillenmesi transkripsiyonel erisilebilirligi daha da artirabilir ve
yabanci otlarin herbisit stresine dayanmasi igin geri doniigiimlii bir yol
saglayabilmektedir (Sen ve ark., 2022). TSRnin 6tesinde, hedef dist direng
(NTSR), geligmis herbisit metabolizmasi, sekestrasyon veya azaltilmig
translokasyonu igeren daha karmagik bir olguyu temsil etmekte olup,
sitokrom P450’ler, glutatyon S-transferazlar (GST’ler) ve ABC tastyicilar
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gibi 6nemli detoksifikasyon enzimlerinin, genellikle herbisit maruziyeti veya
cevresel stres tarafindan tetiklenen epigenetik diizenleme altinda galigtigy
gosterilmigtir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark., 2022). Bunula birlikte,
kiigiik RNAlar detoksifikasyon ve strese yanit veren yollar1 diizenlemede
6nemli bir rol oynamakta ve boylece NTSRYi giiglendirmektedir. Daha da
onemlisi, bu dinamik ve geri doniigiimlii modifikasyonlar gapraz direnci
kolaylagtirabilir; boylece bir herbisite maruz kalan yabanci otlar, paylagilan
diizenleyici yollar araciligiyla daha 6nce uygulanmamug herbisitlere kargi da
direng gelistirebilir ve bu da popiilasyonlarin yeni kimyasallara “6nceden
adapte olmasina” ve yeni herbisit yeniliklerinin etkinligini azaltmasina olanak
tanimaktadir (Délye, 2013; Richards ve ark., 2017). Dahasi, epigenetik
isaretlerin nesiller boyunca kalicihigi, stirekli herbisitlerin selektif baskisi
olmasa bile uzun vadeli dayamikliik i¢in bir mekanizma saglamaktadir.
Biitiin burlar birlikte gbz oniinde tutuldugunda yabanci ot biliminde biiyiik
bir paradigma degisimini temsil etmektedir: Direng artik yalnizca nadir
genetik mutasyonlarin bir sonucu olarak degil, aym1 zamanda adaptasyonu
hizlandiran dinamik diizenleyici aglarin bir iiriinii olarak da goriilmelidir. Bu
on kabul, yabanc1 ot kontrol stratejileri igin 6nemli sonuglar dogurmakta ve
yabanci otlar kimyasal siniflar arasinda detoksifikasyon yollarini epigenetik
olarak baglatabiliyorsa, herbisit rotasyonunun tek bagina direnci azaltmak
igcin yeterli olmayabilecegini gostermektedir. Bunun yerine, epigenetik
modellere entegre etmek, epigenetik biyobelirtegleri izlemek igin tam
araglart gelistirmek ve CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenleme gibi
yeni miidahaleleri aragtirmak, direnci diizenleyici koklerinden azaltmak
igin yenilik¢i yollar sunabilmektedir (Springer ve Schmitz, 2017; Gallego-
Bartolomé, 2020).

4. Cevresel Stres ve Yabanc1 Ot Epigenomigi

Kuraklik, tuzluluk, agir1 sicakliklar ve herbisit maruziyeti gibi abiyotik ve
antropojenik stresler, yabanci ot adaptasyonunun kritik itici giiglerini temsil
etmekte ve epigenetik mekanizmalar bu zorluklara hizli ve esnek yanitlar
saglamada merkezi bir rol oynamaktadir. Ornegin kuraklik stresi, genellikle
kok uzamasi, ozmoprotektan birikimi ve stoma diizenlemesi ile iliskili genleri
diizenleyen DNA metilasyon degisikliklerini indiikler ve boylece sinirli nem
alinda su kullanim verimliligini ve hayatta kalmayr saglayabilmektedir
(Chwialkowska ve ark., 2016). Benzer sekilde, tuzluluk stresi, yiiksek tuz
konsantrasyonlar1 altinda iyon tagiyict genleri aktive ederek ve hiicresel
homeostaz: koruyarak histon asetilasyon ve metilasyon modellerini yeniden
sekillendirebilmektedir (Karan ve ark., 2012; Wang ve ark., 2021). Hem
sicak hem de soguk olmak iizere agirt sicakliklarin, belirli histon izlerinin
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birikimini ve strese duyarli kiiglik RN A’larin aktivitesini degistirdigi, fizyolojik
toleransi sekillendirdigi ve genellikle sonraki nesilleri benzer kogullar igin
“hazirlayan” kalitsal izler biraktig bilinmektedir (Limke ve Baurle, 2017).
Bu dogal stres faktorlerinin 6tesinde, herbisit maruziyeti, DNA metilasyonu
ve kromatin yeniden sekillenmesinde yaygin kaymalara neden olan bir
“epimutajen” gorevi gorerek onemli bir antropojenik stres uygulamakta ve
bu da sitokrom P450’ler, glutatyon S-transferazlar ve ABC tasiyicilar1 gibi
detoksifikasyon enzimlerini etkilemektedir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark.,
2022). Yabanc otlardan ve model bitkilerden elde edilen bulgular, lethal
olmayan herbisit dozlarinin bitki nesilleri boyunca devam eden epigenetik
stres hafizalar1 olugturabilecegini ve boylece stabil genetik mutasyonlarin
yoklugunda bile hayatta kalmay1 artirabilecegini gostermektedir (Délye,
2013; Vidalis ve ark., 2016). Daha da 6nemlisi, yabanci otlar bu stres
faktorlerini nadiren izole olarak deneyimler; bunun yerine kurakliktan,
besin kisitlamasindan, patojenlerden ve kimyasal kontrolden kaynaklanan
es zamanh veya ardigik baskilarla karsilagirlar ve epigenetik aglar, sinyal
yollar1 arasindaki ¢apraz konugmay: aracilik eden biitiinlestirici merkezler
olarak islev goriir. Ornegin, herbisit tepkisinde rol oynayan kiigiik RN A’lar
mantar patojenlerine kargi savunma yollarini da diizenleyebilirken, kuraklik
kaynakli histon modifikasyonlar1 ¢imlenme ve biiyiime igin gerekli olan
hormonal sinyal yollarini etkileyebilir (Springer & Schmitz, 2017). Bu
etkilesim, birden fazla stres faktoriiniin bir araya geldigi karmagik ve
degisken tarimsal ekosistemlere adaptasyonu kolaylastirmada epigenetik
diizenlemenin ¢ok yonliiliigiini vurgulamaktadir. Yabanci ot bilimi agisindan
bakildiginda, gevresel epigenomik alanindaki aragtirmalarin  ilerlemesi,
iklimsel degiskenlik ve herbisit rejimleri altinda popiilasyon tepkilerini
ongormek igin stres kaynakli epigenetik belirteglerin belirlenmesi ve adaptif
epialellerin kugaklar arasi kalitimini bozan stratejilerin tasarlanmasi da dahil
olmak iizere, 6ngoriici yonetim i¢in umut verici firsatlar sunmaktadir. Bu
tiir biitiinlestirici yaklagimlar, adaptasyon ve direncin yalnizca genetik degil,
ayni zamanda epigenetik boyutlarini da ele alarak siirdiirtilebilir yabanci ot
yonetimi gergevelerini giiglendirebilmektedir.

5. Yabanc1 Ot Biliminde Uygulamali Perspektifler

Herbisit direnci igin fenotipik analizler veya hedef bolge genlerinin
DNA dizilimi gibi geleneksel tan1 yaklagimlar1 degerli bilgiler saglamistir
ancak kararli genetik mutasyonlar ortaya ¢ikmadan once erken adaptif
yanitlar1 tespit etme kabiliyetleri sinirli olmaktadir. Bu baglamda, DNA
metilasyon imzalari, histon modifikasyon kaliplar1 ve kiigiik RNA profilleri
dahil olmak tizere epigenetik biyobelirtegler, yabancit ot popiilasyonlarinda
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diren¢ evriminin erken tespiti i¢in umut verici araglar olarak ortaya
¢tkmaktadir. Ornegin, sitokrom P450’ler veya glutatyon S-transferazlar gibi
detoksifikasyon genlerinin promotor bolgelerindeki metilasyon kaymalari,
hedef bolge digt metabolik direncin baglangici igin erken uyari sinyalleri olarak
islev gorebilir (Pan ve ark., 2022; Sen ve ark., 2022). Bu tiir biyobelirtecleri
izleyebilen sahada uygulanabilir analizlerin gelistirilmesi, aragtirmacilarin
ve uygulayicilarin  direng yaygmlasmadan 6nce miidahale etmelerini
saglayarak entegre yonetim programlarinin etkinligini artiracaktr (Délye,
2013). Tamlamanin Otesinde, yabanci ot bilimindeki tahmini modelleme,
epigenetik dinamiklerin dahil edilmesiyle de zenginlestirilebilir. Geleneksel
modeller, yabanci ot ¢imlenmesini, ¢ikigini ve diren¢ evrimini tahmin
etmek igin yaygin olarak kullanilmugtir; ancak, genellikle direncin yalnizca
genetik mutasyonlardan kaynaklandigini varsayarlar. Herbisit maruziyetine,
kurakliga veya iiriin rotasyonuna yanit olarak gen ifadesini degistiren kalitsal
ancak geri dondiirtilebilir modifikasyonlar olan epigenetik stres hafizasini
entegre ederek, modeller, 6zellikle birden fazla herbisit sinifi arasinda gapraz
diren¢ durumlarinda, direng gelisgiminin hizin1 ve ongoriilemezligini daha
dogru bir sekilde yakalayabilmektedir (Vidalis ve ark., 2016; Liamke ve
Baurle, 2017). Bu tiir zenginlestirilmis modeller, karar destek sistemlerini
gii¢lendirerek giftcilerin direng risklerini daha iyi tahmin etmelerine ve kontrol
onlemlerinin zamanlamasini ve tiiriinii optimize etmelerine olanak tanir.
Daha da 6nemlisi, epigenetik bilgi, uzun vadeli siirdiiriilebilirlik igin kiilttirel,
mekanik, biyolojik ve kimyasal stratejilerin entegrasyonunu vurgulayan
Entegre Yabanci Ot Yonetimi (IWM) ilkeleriyle yakindan uyumludur.
Stres hafizasinin ve epigenetik plastisite roliiniin anlagilmasi, epigenetik
olarak kalitilan 6zelliklerin istikrarin1 bozmak igin iiriin rotasyonlarini, ortii
bitkilerini ve herbisit ¢esitlendirmesini bilgilendirebilirken, biyolojik kontrol
ajanlar1 veya rekabetgi iiriin gesitleri gibi yeni ekolojik yaklagimlar, yabanci
ot epigenetik diizenlemesine miidahale etmek i¢in tasarlanabilir (Baulcombe
ve Dean, 2014; Springer ve Schmitz, 2017). Tleriye bakildiginda, epigenetik
ayni zamanda, uzaktan algilama, toprak saglhg ol¢limleri ve yabanci ot
popiilasyon dinamiklerini birlestiren dijital araglar tarafindan giderek daha
fazla bilgilendirilen sahaya 6zgii yonetim stratejilerinin bulundugu hassas
tarimin daha genig hedefleriyle de Ortiismektedir. CRISPR/dCas9 gibi
epigenom diizenleme platformlari, yabanci otlardaki direngle iligkili genlerin
segici olarak susturulmasi i¢in gelecekte bir olasilik sunmaktadir; ancak
etik, ekolojik ve biyogiivenlik hususlar1 6nemli olmaya devam etmektedir
(Varshney ve ark., 2020). Epigenetik ig¢goriilerin yabancit ot bilimine
entegrasyonu, reaktif yonetimden proaktif yonetime dogru bir paradigma
degisimini temsil ediyor ve epigenetigi yalnizca uyum saglamanin mekanik
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bir agiklamasi olarak degil, ayn1 zamanda siirdiirtilebilir ve direngli tarimsal
ckosistem yonetiminin temel tag1 olarak konumlandirmaktadir.

6. Teknolojik Gelismeler ve Gelecekteki Yonler

Bitki epigenetigindeki en umut verici sinirlardan biri, DNA dizilerini
degistirmeden gen ifadesini hassas bir sekilde degistirmek i¢in geleneksel
genetik modifikasyonun 6tesine gegen epigenom diizenleme teknolojilerinin
gelistirilmesidir. Kalict DNA kriklar1 ve dizi diizenlemeleri olusturan klasik
CRISPR/Cas9 sisteminin aksine, DNA metiltransferazlar, demetilazlar
veya histon asetiltransferazlar gibi epigenetik efektorlerle birlestirilen
CRISPR/dCas9 (olii Cas9), kromatin durumlarmm geri doniigiimli
modifikasyonlarini miimkiin kilarak esnek ve kalitimsal olmayan bir gen
diizenleme modu sunmaktadir (Hilton ve ark., 2015; Papikian ve ark., 2019).
Yabanci otlar igin bu tiir yaklagimlar teorik olarak direngle iligkili genleri
susturmak, herbisit kaynakli stres hafizasini bozmak veya popiilasyonlari
kimyasal kontrole yeniden duyarl hale getirmek i¢in kullanilabilir ve boylece
stirdiiriilebilir direng yonetiminin yeni bir katmani saglamir. CRISPR/
dCasQun otesinde, sentetik transkripsiyon faktorleri ve programlanabilir
RNA giidiimlii kompleksler, bitki gen aglarinin hassas diizenlenmesi igin
giiglii araglar olarak ortaya c¢ikmaktadir (Gallego-Bartolomé, 2020). Bu
teknolojiler hala biiyiik 6lgiide Arabidopsis thaliana ve piring gibi model
sistemlerle sinirl olsa da, tarimsal agidan 6nemli yabanci otlar da dahil
olmak iizere model olmayan tiirlere adaptasyonlari, gevre dostu ve tiire 6zgii
miidahaleler tasarlamak igin derin bir potansiyel tagimaktadir. Bu diizenleme
araglarma paralel olarak, yiiksek verimli dizilemedeki hizli gelismeler
kapsamli epigenomik haritalamaya olanak saglamisti. DNA metilasyonu
igin tim genom bisiilfit dizilemesi (WGBS), histon modifikasyonlar1
icin kromatin immiinopresipitasyon dizilemesi (ChIP-seq) ve RNA
yonlendirmeli diizenleme igin kiigitk RNA dizilemesi (sRNA-seq) gibi
teknikler artik yiiksek ¢Oziintirliiklii epigenomik manzaralar olusturmak
i¢in rutin olarak kullanilmaktadir (Springer ve Schmitz, 2017). Yabanci ot
biliminde, bu tiir yontemler herbisit direnci, stres adaptasyonu ve istilacilikla
iligkili tiirlere 6zgii epigenetik imzalarin belirlenmesinin 6niinii agmaktadr.
Kargilagtirmali  popiilasyon diizeyindeki epigenomik ¢aligmalar, tarimsal
uygulamalarin, herbisit kullaniminin ve iklim degigkenliginin yabanci ot
topluluklarinin diizenleyici esnekligini nasil gekillendirdigini daha da ortaya
cikarabilir (Verhoeven ve Preite, 2014). Transkriptomik ve metabolomik
veri kiimeleriyle entegre edildiginde, bu yiiksek verimli yaklagimlar
yabanci ot adaptasyonunu modellemek ve farkli yonetim rejimleri altinda
popiilasyon yoriingelerini tahmin etmek igin sistem diizeyinde bir ¢ergeve
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saglar. Bu laboratuvar iggoriilerini uygulamali baglamlara doniigtiirmek,
direncin erken tespiti igin epigenetik belirtecleri iceren teghis kitleri veya
hassas tarim platformlarina rehberlik etmek igin epigenetik parametrelerle
zenginlestirilmis tahmini modeller gibi sahaya hazir yenilikler gerektirecektir
(Limke ve Biurle, 2017). Uzun vadede, ekolojik giivenligin, hedef dist
etkilerin ve diizenlemelere uyumun dikkatli bir sekilde degerlendirilmesi
elzem olsa da, biyostimiilan, mikrobiyal agilayict veya kimyasal modiilator
seklinde yeni miidahaleler ortaya ¢ikabilmektedir (Duncan ve ark., 2020).
Epigenetik, genomik ve dijital tarimin bir araya gelmesi, yabanc ot
biliminde bir paradigma degisimine isaret ediyor: iklim degisikligi, kaynak
kisitlamalar1 ve artan direng tarimsal ekosistemleri zorlarken, epigenetik,
uyarlanabilir siiregler igin agiklayici bir gii¢ ve proaktif yonetim igin eyleme
gegirilebilir araglar sunmaktadir. Gelecekteki aragtirmalar, baglica yabanci
ot tiirleri i¢in referans epigenomlar olugturmaya, nesiller arasi epigenetik
kalitimin istikrarmi ve geri dondiiriilebilirligini kesfetmeye ve epigenetik
esnekligi kullanan veya azaltan teknolojiler gelistirmeye odaklanmahdir. Bu
gelismeleri Entegre Yabanci Ot Yonetimi (IWM) gergevelerine yerlestirmek,
yabanci ot uyarlanabilirliginin korkuyla degil 6ngoriiyle ele alindigy, reaktif
tepkilerden 6ngoriilii, molekiiler olarak bilgilendirilmis stratejilere gegisi
saglayacaktir.

7. Zorluklar ve Etik Hususlar

Bitki epigenetigindeki 6nemli ilerlemelere ragmen, yabanci otlardaki
epigenetik mekanizmalar tizerine aragtirmalar heniiz baglangi¢ agamasinda
olup, bilginin ¢ogu Arabidopsis thaliana gibi model bitkilerden veya piring,
musir ve bugday gibi baglica triinlerden elde edilmektedir (Springer ve
Schmitz, 2017). Buna karsilik, genellikle poliploid, genetik olarak heterojen
ve yiiksek kaliteli referans genomlardan yoksun olan yabanci otlar, epigenomik
caligmalarda yeterince temsil edilmemekte ve bu da epigenetik diizenlemenin
adaptasyonlarin1 nasil yonlendirdigini anlamada 6nemli bilgi bogluklar
yaratmaktadir. Smurli genom kaynaklari, genetik ve epigenetik katkilart
birbirinden ayirma zorluguyla birlesince, ilerleme daha da kisitlanmaktadir
(Verhoeven ve Preite, 2014). Dogal saha kosullarinda epigenetik isaretlerin
kararlihg: ve geri dondiiriilebilirligi konusunda da kritik belirsizlikler devam
etmektedir. Ornegin, dogal yabanci ot popiilasyonlarinda stres kaynakli
metilasyon modellerinin birden fazla nesil boyunca ne ol¢iide devam ettigi
veya ¢evresel baskilar ortadan kalktiginda ne kadar ¢abuk eski haline dondiigii
hala belirsizligini korumaktadir (Limke & Baurle, 2017; Vidalis ve ark.,
2016). Bu belirsizlikler tarim arazilerindeki epigenetik modellerin tahmin
giiclinii azaltmakta ve direng yonetimi ¢ergevelerine entegrasyonlarini
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zorlagtirmaktadir.  Aymi  zamanda, CRISPR/dCas9 gibi epigenom
diizenleme araglarinin ortaya ¢ikigt benzeri goriilmemis firsatlar sunmakla
birlikte derin ekolojik ve etik endiseleri de giindeme getirmektedir. Yabanci
otlardaki epigenetik diizenleyicileri hedeflemek teorik olarak herbisit direng
mekanizmalarini baskilayabilir veya stres hafizasini bozabilir; ancak hedef dig1
etkiler hedef dig1 tiirleri, faydali toprak mikrobiyotasini veya yabanci ot-iiriin
rekabeti dinamiklerini istemeden etkileyebilmektedir (Gallego-Bartolomé,
2020; Papikian ve ark., 2019). Ustelik, epigenetik modifikasyonlar dogas
geregi geri dondiiriilebilir ve baglama bagh oldugundan, miidahaleler
zaman iginde ongoriilemeyen sonuglar dogurabilir ve potansiyel olarak
tarimsal ekosistem dayanikliligin istikrarsizlagtirabilir. Genetigi degistirilmig
organizmalar1 (GDO’lar) diizenleyen diizenleyici gergeveler, epigenetigi
degistirilmis organizmalar1 (EMO’lar) tam olarak kapsamaz ve bu da
yeni politikalar ve uluslararas: fikir birligi gerektiren diizenleyici bir gri
alan yaratir (Faltus, 2023). Sosyoekonomik zorluklar manzarayr daha
da karmagik hale getirir: Tami araglarinin, yiiksek verimli epigenomik
platformlarin veya epigenomu hedefleyen miidahalelerin gelistirilmesi ve
dagitimu, kiigiik giftcileri diglama ve teknolojik kontrolii birkag sirket arasinda
birlegtirme riski tagiyan 6nemli yatirnimlar gerektirir (Heinemann ve ark.,
2011). Epigenetik teknolojiler itizerindeki fikri miilkiyet anlagmazliklari,
kiiresel gida sistemlerindeki mevcut esitsizlikleri derinlestirebilirken, genetik
miihendisliginin bagka bir big¢imi olarak algilanan miidahalelere yonelik
kamuoyu siipheciligi, benimsenmesini engelleyebilir. Pratik ve diizenleyici
risklerin Otesinde, dogal adaptif siirelerin kasitl olarak manipiile edilmesiyle
ilgili etik sorular ortaya ¢ikmaktadir. Epigenetik esneklik, yabanci otlarin
hayatta kalmasini, bozulmug habitatlarda kolonilegmesini ve biyogesitlilik
destegi ve toprak stabilizasyonu gibi ekosistem hizmetleri saglamasini
saglayan evrimsel araglarin bir pargasidir (Richards ve ark., 2017). Bu
adaptasyon kapasitelerinin hedefli miidahalelerle bastirilmasi, kisa vadede
tarimsal verimliligi artirabilir, ancak daha genig ekolojik siirdiiriilebilirligi
baltalayabilir. Bu nedenle, etik yabanci ot yonetimi, epigenetik ilerlemelerin
gida giivenligini gli¢lendirirken tarimsal ekosistem sagligini da korudugundan
emin olmak igin inovasyonu ihtiyati ilkelerle dengelemeyi, aragtirmalarda
setfafligi korumay1 ve paydaglari kapsayici bir diyaloga dahil etmeyi gerektirir.

8. SONUC

Epigenetik bilimin yabanci ot aragtirmalarina entegrasyonu, adaptasyon,
kalicilik ve direncin tarimsal ekosistemlerde nasil anlagildigi konusunda koklii
bir degisimi temsil etmektedir. Yillardir yabanci ot yonetimi stratejileri,
herbisit hedef genlerindeki nadir mutasyonlarin veya detoksifikasyon
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yollarinin  amplifikasyonunun popiilasyon diizeyinde hayatta kalmay1
acikladigr  varsayimiyla, biyiikk Olgiide genetik direng¢ modellerine
dayandirilmigtir.  Ancak, giderek artan aragtirmalarin sonuglarina gore,
epigenetik modifikasyonlarin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve kii¢iik RNA aracili diizenleme) dinamik ve geri doniigiimlii bir kontrol
katmani ekleyerek yabanci otlarin gevresel ve antropojenik streslere hizla
yanit vermesini sagladigini gostermektedir. Bu mekanizmalar yalnizca
aninda toleransi degil, ayn1 zamanda stres hafizasinin nesiller arasi aktarimini
da kolaylagtirarak, yabanci otlara bozulmug tarim arazilerinde 6nemli bir
adaptasyon ve ortama hakimiyet avantaji saglamaktadir. Bu kesiflerin pratik
etkileri O6nemli olup, epigenetik biyobelirtegler, fenotipik semptomlar
belirginlesmeden gok 6nce, direncin erken tespiti i¢in umut vaat etmektedir.
Epigenetik verilerle zenginlestirilmis Ongoriicii modelleme, iftgilere ve
aragtirmacilara yabanci ot popiilasyonlarinin farkli kontrol uygulamalarina
nasil tepki verecegi konusunda daha ayrintili bir anlayis sunabilmektedir.
Bunula birlikte, CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenleme gibi yeni
teknolojiler, bir giin direng yollarina karg1 hedefli ve geri dondiirtilebilir
miidahaleler saglayabilir. Ayn1 zamanda, epigenetik bakis agilarinin Entegre
Yabanct Ot Yonetimi (IWM) ¢ergeveleriyle birlestirilmesi, yabanci ot
popiilasyonlarinin uyum yetenegini hesaba katarak Kkiiltiirel, mekanik ve
ckolojik stratejileri gii¢lendirebilmektedir. Bununla birlikte, epigenetigin
yabanci ot biliminde gelecekteki uygulamalart da ¢6ziimsiiz zorluklar
barindirmaktadir. Epigenetik kalitimin istikrari, epigenetik ve genetik
adaptasyonlar arasindaki etkilegim ve tiirler ve ortamlar arasinda tepkilerin
degiskenligi konusunda bilgi eksiklikleri devam etmektedir. Sonug olarak,
yabanci ot adaptasyonunda epigenetik mekanizmalarin rolii yalmzca teorik
bir ilgi konusu degil, ayn1 zamanda 21. yiizyillda yabanci ot biliminin
gidigatin1 gekillendirecek pratik bir sinirdir. Molekiiler biyoloji, ekoloji ve
tarimsal uygulamalar1 bir araya getiren epigenetik, daha adaptif, direngli ve
stirdiiriilebilir yabanci ot yonetimi stratejileri iin bir gergeve sunmaktadir. Bu
bakig agisin1 benimsemek, disiplinler arasi ig birligi, ileriye doniik politikalar
ve gelencksel paradigmalart yeniden diisiinme istegi gerektirmektedir.
Boylece, yabanct ot bilimi, kiiresel degisim ¢aginda reaktif kontroliin otesine
gegerek tarimsal ekosistemlerin proaktif ve bilingli bir gekilde yonetilmesine

dogru ilerleyebilir.
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