Bolim 8

Yabanci Otlarda Epigenetik Stres Hafizasi ve
Nesiller Arast Adaptasyon

Harun Alptekin'
Seren Dogar?

Ramazan Gurbiiz?

Ozet

Yabanc otlar, degisken ve sik sik doniisen gevresel kosullara yiiksek derecede
uyumsaglamakapasitelerisayesinde, tarimsaliiretimalanlarindave ekosistemler
tizerinde ciddi baskilar olugmasi kiiresel tarimin kargilastigi en 6nemli
zorluklardan birisi olarak karsimiza gikmaktadir. Geleneksel olarak, yabanci
ot adaptasyonu genellikle genetik gesitlilige ve hizli iireme kapasitelerine bagh
oldugu diisiiniilse de, yabanct ot dayanikliligint sekillendirmede epigenetik
mekanizmalarin kritik bir rolii bulunmaktadir. DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlar1 ve kii¢iik RNA kaynakli diizenleme de dahil olmak tizere
epigenetik stiregler, DNA dizisini degistirmeden gen ifadesinde kalitsal
degisikliklere izin vererek bitkilerin gevresel stres faktorlerine hizli ve esnek bir
sekilde kargilik vermesinini saglamaktadir. Bu siiregler, herbisit uygulamast,
kuraklik, tuzluluk veya besin maddesi noksanlig: gibi stres kosullarina daha
once maruz kalmanin, yabanci otlar1 sonraki kargilagmalarda daha giiglii
tepkiler vermeye hazirladigr stres hafizast olgusunun merkezinde giderek
daha fazla kabul gormektedir. Epigenetik diizenlemenin 6zellikle 6nemli
bir yonii, nesiller aras1 kalitim kapasitesidir. Stres kaynakli bazi epigenetik
modifikasyonlar yavrulara aktarilabilir, boylece gevresel kosullarin kalitsal
bir “hafizas1” saglanir ve nesiller boyunca adaptif avantajlar saglanir. Bu
kaliim bigimi, genetik mutasyon ve dogal secilimin yavag temposunu
asarak yabanc ot adaptasyonunu hizlandirir. Tarimsal ekosistemlerde bu
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durum, herbisit direncinin hizla ortaya ¢ikmasini, yabanci otlarin abiyotik
stres altinda kaliciligini ve istilact tiirlerin yeni habitatlara yerlesme
yetenegini agiklayabilmektedir. Yabanct otlardaki epigenetik stres hafizasini
anlamak, yalmzca geleneksel yabanci ot adaptasyon modellerini yeniden
sekillendirmekle kalmaz, ayn1 zamanda yabanci ot yonetim stratejileri igin
de yol gostermektedir. Epigenetik hafiza ile 6n hazirhk, tekrarlayan tarimsal
uygulamalarin, gelecekteki strese dnceden adapte olmug popiilasyonlarisegerek
yabana ot dayanikliigini istemeden gii¢lendirebilecegini gostermektedir.
Sonug olarak, yabanc ot aragtirmalarinda epigenetik bakis agilarinin
uygulanmasi, adaptasyonu izlemek igin biyobelirteglerden yararlanarak ve
stres hafizas1 mekanizmalarini etkisiz hale getiren agronomik uygulamalari
uyarlayarak siirdiiriilebilir kontrolii ilerletilebilmektedir. Epigenetik esnekligi
yabanci ot biyolojisinin 6n saflarina yerlestiren bu bakig agis1, hem aragtirma
hem de yonetimde bir paradigma degisimine ihtiyag duyuldugunu ve yabanci
otlarin, kalitsal epigenetik hayatta kalma araglartyla donatilmig, oldukga
dinamik organizmalar olarak kabul edilmesi gerektigini vurgulamaktadir.

1. Giris

Yabanct otlar, yogun tarim uygulamalarinin dayattig ¢esitli ve genellikle
zorlu kogullar altinda geligerek, tarimsal ekosistemlerdeki en uyumlu
organizmalar arasinda yer almaktadir. Birgok farkli ortama kolay bir sekilde
adapte olmalarinin altinda yatan temel faktor, ¢evresel streslere klasik genetik
gesitliligin Gtesine gegen sekillerde yanit verme kapasiteleridir. Son yillarda,
epigenetik mekanizmalar (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar
ve kiigiik RNA yollar1 gibi DNA dizisinde degigiklik i¢ermeyen kalitsal
modifikasyonlar) bitki stres tepkilerinin giiglii diizenleyicileri olarak ortaya
¢tkmaktdir. Bu modifikasyonlar, yabanci otlarin herbisit maruziyeti, toprak
besin maddesi dengesizlikleri, kuraklik ve agir1 sicakliklar gibi dalgalanan
gevre kogullarina ve antropojenik baskilara hizla uyum saglamasint miimkiin
kilmaktadir.

Epigenetik  diizenlemenin en ¢arpici  Ozelliklerinden  birisi,  stres
hatfizasindaki roliidiir. Bir yabanci ot gevresel bir stres faktoriine maruz
kaldiginda, epigenetik degisiklikler genomunu sonraki streslere daha hizh
veya daha giiglii tepkiler vermeye hazirlayabilmektedir. Bu “hafiza”, bitkinin
yagami boyunca devam ederek gelisimini, iiremesini ve hayatta kalmasini
ctkileyebilmektedir. Daha da 6nemlisi, belirli epigenetik isaretler yavrulara
aktarilabilmekte ve nesiller arasi adaptasyonun temelini olugturmaktadir.
Bu tiir bir kalitim, yabanci ot popiilasyonlarinin yeni mutasyonlara ihtiyag
duymadan nesiller boyunca adaptif Ozellikler biriktirmesini saglayarak
tarimsal ekosistemlerdeki degisim siireglerini hizlandirmaktadir.
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Yabanci otlardaki herbisit direnci temel olarak iki genis mekanizma
ile agiklanmaktadir: hedef bolge direnci (TSR) ve hedef bolge dist direng
(NTSR). TSR, herbisit baglanma Dbolgelerini degistiren veya ALS,
ACCase veya EPSPS gibi hedef proteinlerin asir1 ekspresyonuna yol agan
DNA mutasyonlarindan kaynaklanmaktadir (Gaines ve ark., 2020; Sen ve
ark., 2021). Buna karsihk, NTSR, gelismis detoksifikasyon ve azaltilmig
emilim veya translokasyon gibi daha karmasik ve daha az anlagilmig
stiregleri kapsamaktaadir (Délye, 2013; Ghanizadeh ve Harrington, 2017).
Detoksifikasyon, hentiz gelistirilmemis olanlar da dahil olmak {izere, birden
fazla herbisit sinifina kargi 6ngoriilemeyen capraz direng saglayabildigi i¢in
ozellikle 6nem arz etmektedir. Herbisit detoksifikasyonunda rol oynayan
temel enzimler (sitokrom P450’ler, glutatyon transferazlar (GST’ler) ve
ABC tagtyicilari) da bazal stres tepki yollartyla baglantilidir ve bu da herbisit
metabolizmasi ile bitki stres fizyolojisi arasindaki Ortiigmeyi vurgulamaktadir
(Délye ve ark., 2015; Radwan, 2012; Markus ve ark., 2018).

Son aragtirmalar, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik
RNAYlar dahil olmak iizere epigenetik mekanizmalarin yabanci ot direncini
daha da gekillendirebilecegini vurgulamaktadir. Kimyasal stresor gorevi goren
herbisitler, gegici epigenetik degisiklikleri tetikleyebilecek oksidatif stres ve
transkripsiyonel yeniden programlamaya neden olmaktadir. Bunlar genleri
“agik” veya “kapali” konuma getirerek detoksifikasyon enzimlerinin (Orn.
P450’ler, GST’ler, ABC tastyicilart) agir1 Uiretimine veya pro-herbisitlerin
aktivasyonunun degismesine yol agabilmektedir. Yapilan ¢aligmalar bunu
desteklemektedir: direngli ve duyarli bitkiler detoksifikasyonla iligkili
lokuslarda (0rn. Echinochloa crus-galldeki CYP81A68) (Pan ve ark., 2022),
ayrica Conyza canadensis'te (Margaritopoulou ve ark., 2018), atrazin stresi
altindaki piringte (Lu ve ark., 2016) ve glifosata maruz kalan bugdayda
(Nardemir ve ark., 2015) farkli DNA metilasyonu gostermektedir. Yapilan
ilk ¢aligmalar DNA metilasyonunu salt susturma olarak ele alirken, genom
capindaki analizler artik etkisinin genomik baglama gore degistigini
(promotorlerde, gen govdelerinde veya diizenleyici bolgelerde) ve boylece
gen ifadesini dinamik olarak etkiledigini gostermektedir (Zhang ve ark.,

2018; Akhter ve ark., 2021).

Epigenetik stres hafizasi, direngli yabanci ot popiilasyonlarinin hizla
ortaya ¢tkmasinin en 6nemli sebebi oldugu diisiiniilmektedir(Markus ve
ark., 2018). Epigenetik esneklik, herbisitlere kars1 gegici tolerans saglayarak,
kararli genetik direng ortaya ¢ikana kadar hayatta kalmayr saglamaktadir.
Herbisitlerin 6tesinde, kurakliga veya besin maddesi noksanligina maruz
kalma, fizyolojik verimliligi ve stres direncini artiran uzun siireli epigenetik
izler birakarak kaynaklarin sinirlt oldugu ortamlarda yabanci otlarin ortama
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dayanikliigint saglamaktadir. Bu degisiklikler nesiller boyunca aktarilabilir
ve yalmzca genetik mutasyonlara dayanan klasik adaptasyon modellerine
meydan okuyan nesiller arasi bir epigenetik kalitim katmani saglamaktadir.
Tarimsal iiretim agisindan bu, yabanci ot yonetimi stratejilerinin istemeden
sadece genetik olarak direngli bireyleri degil, ayn1 zamanda epigenetik
olarak hazirlanmig popiilasyonlar1 da segebilecegi, direng¢ degisimini
hizlandirabilecegi ve wuzun vadeli yabanca ot kontrol g¢aligmalarini
zorlagtirabilecegi anlamina gelmektedir.

Epigenetik stres hafizas1 Onemli bir gekilde, direngli yabanci ot
popiilasyonlarinin hizla ortaya ¢ikis1 igin ikna edici bir agiklama sunmaktadr.
Epigenetik esneklik, herbisitlere kars1 gegici tolerans saglayarak, stabil genetik
direng ortaya ¢ikana kadar hayatta kalmay1 saglamaktadir (Margaritopoulou
ve ark., 2018). Herbisitlerin otesinde, kuraklik ve besin kithgs, fizyolojik
verimliligi ve stres direncini artiran uzun siireli epigenetik isaretler
olusturabilir ve boylece kaynaklarin sinirli oldugu ortamlarda yabanci otlarin
kaliciligini tegvik edebilir (Hauser ve ark., 2011; Rendina Gonzilez ve ark.,
2018). Bu degisiklikler nesiller boyunca da kalitilabilir ve yalnizca genetik
mutasyonlara dayanan klasik adaptasyon modellerine meydan okuyan nesiller
arast epigenetik kalitim katmam saglar (Minow ve ark., 2020; Banerjee
ve ark., 2019). Tarim agisindan bu, yabanci ot yonetimi stratejilerinin
istemeden yalnizca genetik olarak direngli bireyleri degil, ayn1 zamanda
epigenetik olarak hazirlanmig popiilasyonlar1 da se¢ebilecegi, direng evrimini
hizlandirabilecegi ve uzun vadeli kontrol gabalarini zorlagtirabilecegi anlamina
gelir (Sen ve ark., 2022; Miryeganeh, 2025). Bu nedenle, yabanci otlarda
epigenetik stres hafizasi ve kugaklar arasi kalitimin incelenmesi, direnglerinin
altinda yatan mekanizmalar1 anlamak igin 6nemlidir. Molekiiler epigenetigi
yabanci ot bilimiyle entegre etmek, epigenetik diizenleyicileri hedeflemek,
stres hafizasini bozan {iriin rotasyonlar: tasarlamak veya epigenom izleme
yoluyla adaptasyon modellerini tahmin etmek gibi stirdiiriilebilir yabanci
ot yonetimi stratejileri igin yeni yollar agabilir (Vatov ve ark., 2025). Bu
bakig agis1, yabanci otlara iliskin anlayisimizi yeniden sekillendirerek, onlari
yalnizca firsatg1 rakipler olarak degil, siirekli degisen bir tarim ortaminda
hayatta kalmak igin epigenetik araglarla donatilmig son derece dinamik
organizmalar olarak konumlandirilmaktadir.

2. Bitkilerde Epigenetik Mekanizmalar

Bitkilerde epigenetik diizenleme, DNA dizisinde degisiklik olmaksizin
meydana gelen kalitsal ancak geri doniisiimlii gen ifadesi modifikasyonlarini
icermektedir. Bu siiregler, bitkilerin gevresel streslere, gelisimsel ipuglarina
ve ekolojik baskilara uyum saglamas igin kritik 6neme sahiptir ve boylece
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dikkate deger bir esneklik saglamaktadir. Yabanci otlarda, bu mekanizmalar
tarimsal ekosistemlere hizli adaptasyonu saglamakta ve herbisit maruziyeti,
dalgalanan su bulunabilirligi veya besin maddesi noksanligindan kaynaklanan
stres altinda varliklarini siirdiirmelerini saglamaktadir. Stres hafizas1 ve
adaptasyonunun altinda yatan temel mekanizmalar, {i¢ epigenetik yol iizerine
kuruludur: DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kodlamayan
RNAlar1 olugturmaktadir (Hauser ve ark., 2011).

2.1 DNA Metilasyonu

DNA metilasyonu, bitkilerde en ¢ok incelenen ve korunan epigenetik
modifikasyonlar arasindadir ve CG, CHG veya CHH (H = A, T veya
C) baglamlarinda sitozin kalintilarina bir metil grubunun eklenmesiyle
karakterize edilmektedir. Bu modifikasyon gen ifadesinin diizenlenmesi
ve genom stabilitesinin korunmasi igin bir temeldir. Anormal metilasyon
ortintiileri ise ciddi gelisimsel anormalliklere yol agabilmektedir (Law ve
Jacobsen, 2010). Belirli bir DNA metilasyon durumunun olugturulmas, 6zel
enzimler ve diizenleyici yollar tarafindan diizenlenen de novo metilasyon,
koruma ve aktif demetilasyon siireglerinin dinamik etkilesimi yoluyla elde
edilmektedir. Bu kargit aktiviteler, epigenetik dengeyi saglayan “metilstat”
ad1 verilen bir mekanizma tarafindan koordine edilmektedir (Zhang ve ark.,
2018). Tslevsel olarak, DNA metilasyonu birkag rol oynamaktadir. Bunlar:
stressiz kogullar altinda, enerjiyi korumak igin strese yanit veren genleri
bastirirken, abiyotik veya biyotik strese maruz kalma, tolerans yollari
aktive eden hizli metilasyon yeniden programlamasini tetikleyebilmektedir
(Chwialkowska ve ark., 2016). Metilasyonun bir diger kritik rolii, bitki
genomlarinin  biiyiikk bir boliimiinii olusturan ve kontrol edilmedigi
takdirde genom biitiinliigiinii tehlikeye atabilen transpozonel elementlerin
susturulmasidir (Fedoroff, 2012). Bu hareketli elementlerin baskilanmasint
stirdiirerek  bitkiler, stres altinda segici mobilizasyona izin verirken
kromozomal stabiliteyi korurlar; bu da adaptif varyasyona yol agabilen bir
mekanizmadir. Toplu olarak, DNA metilasyonu gelisimsel diizenlemeyi,
transpozon susturulmasini ve stres hafizasini biitiinlestirerek, dalgalanan
ortamlarda esneklik ve dayanikliligin altinda yatan merkezi bir epigenetik
mekanizma olarak konumlandirilmaktadir (Zhang ve ark., 2018; Springer
ve Schmitz, 2017). Benzer sekilde EMS gibi mutajenler de bugdayda DNA
metilasyon desenlerini degistirerek stres kosullarinda epigenetik varyasyonu
artirmigtir (Tirkoglu ve ark., 2023a)
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2.2 Histon Modifikasyonlar1

Histon proteinleri DNAy1 kromatine paketler ve translasyon sonrasi
modifikasyonlart epigenetik diizenlemenin bir diger temel katmanini
olusturmaktadir.  Histon  kuyruklarimin  asetilasyonu,  metilasyonu,
tosforilasyonu ve ubikitinasyonu kromatin yapisini degistirerek genlerin
transkripsiyonelolarakaktifmiyoksabaskilanmigmioldugunubelirlemaktadr.
Ornegin, histon asetilasyonu genellikle gevsemis bir kromatin durumunu
destekler ve transkripsiyonel aktivasyonu kolaylagtirirken, histon metilasyonu
modifiyeedilmigkalintiyavekromatinigerigine bagliolarak genekspresyonunu
baskilayabilmekte veya aktive edebilmektedir (Liu ve ark., 2010; Kouzarides,
2007). Bu mekanizmalar sayesinde bitkiler, gevresel sinyallere yanit olarak
kromatin yapilarini dinamik olarak yeniden gekillendirebilir ve bu da kayda
deger bir transkripsiyonel esneklik saglamaktadir. Gergekten de, kuraklik,
tuzluluk ve agir1 sicakliklar gibi abiyotik stresler ve patojen enfeksiyonu
gibi biyotik baskilar, genellikle savunma ve strese duyarlt yollar1 diizenleyen
histon modifikasyonu yeniden programlamasiyla birlikte goriilmektedir
(Kim ve ark., 2015; Luo ve ark., 2012). Son bulgular, herbisit maruziyetinin
kromatin modifikasyonlarini indiikleyebilecegini ve detoksifikasyon genlerini
aktive ederek veya herbisite duyarl yollar1 baskilayarak yabanci otlara hizl
adaptif tepkiler saglayabilecegini gostermektedir (Margaritopoulou ve ark.,
2018). Dolayistyla, histon modifikasyonlari, ¢evresel ipuglarini stres altinda
bitkinin hayatta kalmast i¢in kritik olan gen ekspresyon modellerine baglayan
molekiiler bir santral gorevi gormektedir.

2.3 Kodlamayan RNA’lar

Kiigiik kodlamayan RNAlar (6rnegin siRNA ve miRNA), strese yanit
veren genlerin ekspresyonunu yonlendiren temel molekiiler diizenleyiciler
arasinda yer almaktadir. Bu molekiiller, RNA kaynakli susturma
komplekslerini (RISC’ler) tamamlayictc mRNA hedeflerine yonlendirerek
transkript boliinmesine, translasyonel baskilamaya veya RNA yonlendirmeli
DNA metilasyonu (RdDM) yoluyla DNA metilasyonunun yonlendirilmesine
yol agmaktadir. Yabanci otlarda, kii¢iik RNAlar herbisit detoksifikasyonu,
oksidatif stres hafifletilmesi veya metabolik ayarlamalarla iligkili gen aglarim
diizenleyebilmaktadir. RNA aracili susturmanin sagladig esneklik, bitkilerin
genellikle tek bir nesil iginde dalgalanan ortamlara yanit olarak gen ifade
modellerini ince ayar yapmalarini saglaamaktadir (Song ve ark., 2019).
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2.4 Genetik Mutasyonlar ve Epigenetik Degisiklikler Arasindaki
Ayrim

Genetik mutasyonlar ve epigenetik degisiklikler arasinda onemli bir
ayrim  yapimalidir.  Mutasyonlar, genellikle replikasyon hatalarindan
kaynaklanan veya gevresel mutajenler tarafindan tetiklenen DNA dizisindeki
kalic1 degisikliklerdir. Klasik Darwinci evrimin temelini olugtururlar, ancak
nispeten yavag meydana gelirler. Buna karsilik, epigenetik modifikasyonlar
DNA kodunun kendisini degistirmez; bunun yerine genlerin nasil ve ne
zaman ifade edilecegini diizenler. Bu isaretler dinamik, geri doniigiimlii
ve bazen kalitsaldir ve bitkilerin kalic1 genetik degisiklikler olmadan strese
hizli tepki vermesini saglamaktadir. Mutasyonlarin bir popiilasyon iginde
diizelmesi nesiller siirebilirken, epigenetik degisiklikler tek bir bitkinin
omrii iginde meydana gelebilir ve bazi durumlarda yavrulara aktarilabilir. Bu
esneklik, yabanci otlara degisimsel bir avantaj saglayarak kisa stireli uyum
ile uzun siireli adaptasyon arasindaki boglugu kapatmaktadir (Springer ve
Schmitz, 2017).

3. Epigenetik Stres Bellegi Kavrami

3.1 Bitki Biyolojisinde Tanimi ve Onemi

Epigenetik stres bellegi, bitkilerin DNA dizisini degistirmeden gen
ifadesini degistiren kalitsal molekiiler modifikasyonlar yoluyla 6nceki gevresel
zorluklar1 “hatirlama” yetenegini ifade etmektedir. Bu bellek, bitkilerin ilk
stres sona ermis olsa bile sonraki streslere daha hizli ve verimli bir gekilde
yanit vermesini saglamaktadir. Gegici olan ani stres tepkilerinin aksine, stres
bellegi genellikle gelisim agamalari boyunca sabittir ve bazi durumlarda
gelecek nesillere aktarilabilmektedir. Bitki biyolojisinde, bitkiler hareketsiz
organizmalar olduklar1 igin bu tiir bir bellek biiylik 6nem tagimaktadir.
Olumsuz kosullardan kagma yeteneginden yoksun olan bitkiler, tekrarlayan
kuraklik, sicak hava dalgalari, patojen saldirilar1 veya herbisitler gibi kimyasal
baskilarla baga ¢ikmak igin dinamik molekiiler stratejilere giivenirler (Crisp

ve ark., 2016).

3.2 Stres Hazirlig1 ve Bellek Olusumunun Molekiiler Temeli

Molekiiler diizeyde, stres bellegi, kromatin yapisini ve gen ifadesini
degistiren epigenetik modifikasyonlar yoluyla olugturulmaktadi. DNA
metilasyonu, strese duyarli genleri baskilayabilmekte veya aktive edebilmekte
ve boylece bitki bir stres etkeniyle kargilastiginda, etkilenen genlerin tekrar
maruz kaldiginda daha hizli yeniden aktivasyon igin “dengeli” bir durumda
kalmasini saglamaktadir. Benzer gekilde, belirli lokuslardaki asetilasyon veya
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metilasyon gibi histon modifikasyonlari, toleransidestekleyen transkripsiyonel
durumlar1 koruyarak yer imi gorevi gormektedir. siRNAlar ve miRNAlar
da dahil olmak iizere kiiglik RNAlar, hedef genlerin ekspresyonunu ince
ayarlayarak ve RNA yonlendirmeli DNA metilasyon yolu aracihigiyla
epigenetik isaretleri giiglendirerek bagka bir diizenleyici katman eklemektedir.
Bu mekanizmalar topluca, 6nceki stres maruziyetinin gelecekteki zorluklara
hazirlig artirdigs fizyolojik bir durum olan hazirlamanin molekiiler temelini
olusturmaktadir (Lamke ve Baurle, 2017).

3.3 Model Bitkiler ve Kiiltiir Bitkisi Tiirlerinden Ornekler

Arabidopsis  thaliana {izerinde yapilan aragtirmalar, epigenetik stres
hafizas1 hakkinda temel bilgilerin ¢ogunu saglamustir. Ornegin, kuraklik
stresine tekrarlanan maruz kalma, kurakhiga duyarli genlerin promotor
bolgelerinde metilasyon degisikliklerine neden olmakta ve sonraki kuraklik
dongiileri sirasinda daha hizli gen aktivasyonuna izin vermektedir (Ding
ve ark., 2012). Benzer sekilde, Arabidopsis'teki 1s1 stresi, sonraki nesillerde
termotolerans: artiran stabil histon modifikasyonlarina yol agmaktadir
(Limke & Baurle, 2017). Piring (Oryza sativa) ve musir (Zea mays) gibi
kiiltiir bitkisi tiirlerinde, stres kaynakli DNA metilasyon degisiklikleri sirastyla
tuzluluk ve besin maddesi yoksunluguna yanit olarak gozlemlenmistir ve bu
modifikasyonlar geligmis stres toleranst ile iliskili olmugtur (Wang ve ark.,
2016). Baz1 durumlarda, bu epigenetik isaretler yavrulara aktarilir ve kalitsal
bir epigenetik hafizayr diisiindiirmektedir (Chinnusamy & Zhu, 2009). Bu
tiir bulgular, stres hafizasinin model sistemlerle sinirli olmadigini, ancak
tarimsal agidan 6nemli bitkilerde yaygin oldugunu gostermektedir.

3.4 Tarimsal Ekosistemlerde Yabanci Otlarla Tligkisi

Stres hafizas1 kavrami, herbisit uygulamalari, toprak igleme ve dengesiz
su kosullar1 veya besin maddesi bulunabilirligi gibi tekrarlayan streslerle
karakterize edilen oldukga rahatsiz edici ortamlarda gelisen yabanci otlar igin
ozellikle 6nemlidir. Epigenetik hafiza, yabanci otlarin 6nceki maruziyetleri
“hatirlayarak™ ve stres tepki sistemlerini buna gore hazirlayarak bu zorluklara
dayanmalarini  saglamaktadir. Ornegin, herbisite kaynakl stres, kararlt
genetik diren¢ mutasyonlar1 ortaya ¢itkmadan 6nce bile, tekrarlanan kimyasal
uygulamalar sirasinda hayatta kalmayr kolaylagtiran gegici epigenetik
durumlar olusturabilmektedir (Margaritopoulou ve ark., 2018). Benzer
sekilde, kuraklik veya toprak tuzlulugu dongiilerine maruz kalan yabanci otlar,
biiyiime mevsimleri boyunca dayaniklilik saglayan epigenetik isaretlerini
koruyabilmektedirler (Rendina Gonzalez ve ark., 2018). Daha da 6nemlisi,
bu degisikliklerin bazilar1 kugaktan kugaga aktarilabilmekte ve bu da yabanci
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ot popiilasyonlarinin adaptasyonunu birkag nesil i¢inde hizlandirabilmektedir
(Hauser ve ark., 2011). Anlik stres tepkilerini uzun vadeli adaptif stratejilerle
biitlinlestirme kapasitesi, epigenetik stres hafizasinin sagladigi evrimsel
avantaji vurgulamakta ve onu tarimsal ekosistemlerde yabanci otlarin
kaliciligr ve yayilmasinda merkezi bir faktor haline getirmektedir.

4. Yabanci Otlarda Stres Kaynakli Epigenetik Tepkiler

4.1 Herbisitlere Kaynakli Epigenetik Degisimler ve Hedef Dis1
Bolge Direnci

Tekrarlanan herbisit uygulamalarina maruz kalan yabanc otlar, genellikle
hedef bolge mutasyonlari veya geligmis detoksifikasyon gibi iyi tanimlanmig
genetik mekanizmalar yoluyla direng gelistirmektedirler. Ancak ortaya ¢ikan
bulgular, epigenetik degisikliklerin direng fenotiplerinin sekillenmesinde de
rol oynadigini gostermektedir. Herbisitler, oksidatif stresi tetikleyen ve gen
ekspresyon aglarini degistiren kimyasal stresorler olarak etki etmektedir. Bazi
durumlarda bu olay, detoksifikasyon, tagima veyastres sinyal yollarinda yeralan
lokuslarda DNA metilasyon kaymalarini ve kromatin yeniden sekillenmesini
tetiklemektedir. Bu degisiklikler, yabanci otlarin herbisit uygulamalarini
herbisitin dogrudan hedefinde degisiklik olmadan tolere ettigi hedef dig1
bolge direnci (NTSR) olusturabilmektedir. Epigenetik olarak aracilik edilen
bu direng, genetik mutasyonlardan daha esnek ve geri doniigiimliidiir (Guo
ve ark., 2024), ancak nesiller boyunca devam edebilir ve yogun herbisit
kullanimi sirasinda 6nemli bir adaptasyon avantaji saglamaktadir. Benzer
sekilde, bitki sistemlerinde de sodyum azid uygulamalari, DNA metilasyonu
ve retrotranspozon polimorfizmleri iizerinde belirgin degisimlere yol agtig
CRED-iPBS analizleriyle ortaya konmustur (Tiirkoglu ve ark., 2023b).

4.2 Abiyotik Streslere Tepkiler: Kuraklik, Tuzluluk, Besin Eksikligi
ve Sicaklik

Yabancr otlar, tarimsal alanlarda siklikla 6ngoriilemeyen abiyotik streslerle
kargilagmaktadirlar. Epigenetik mekanizmalar, bu tiir zorluklarla hizla baga
ctkmalarini saglamaktadir. Kuraklik stresi altinda, degisen histon asetilasyonu
ve DNA metilasyon kaliplari, stoma diizenlenmesi ve ozmoprotektan
biyosentezi ile iligkili genleri aktive etmektedir (Chwialkowska ve ark., 2016).
Antik bugdayda yapilan galigmalarda da putresin uygulamasinimn kuraklik
stresine karst DNA metilasyonunu dengeledigi ve antioksidan savunmayi
giiglendirdigi gosterilmistir (Demirel ve ark., 2025). Tuzluluk stresinde,
kiigiik RNAlar iyon tagtyicilarini diizenlemede ve hiicresel homeostazi
korumada o6nemli bir rol oynamaktadir (Song ve ark., 2019). Besin
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maddesi eksikliklerinin, 6zellikle azot ve fosfor kisitlamasinin, kok yapisini
ve besin edinim stratejilerini optimize eden kararli epigenetik degisikliklere
neden oldugu bilinmektedir (Kou ve ark., 2011). Bu baglamda poliamin
uygulamalarinin da DNA metilasyonu ve stres toleransi arasinda koprii rolii
oynadig1 bugday caligmalarinda gosterilmistir (Eren ve ark., 2023). Sicak
hava dalgalar1 veya ani soguklar da dahil olmak iizere sicaklik dalgalanmalari,
yabanc otlarin gelecekteki stres dongiilerine hizli uyum saglamasini olanaklt
kilan kalitsal epigenetik izler de birakabilmektedir (Lamke ve Baurle, 2017).
Toplu olarak, bu tepkiler, ¢evre ve gen ifadesi arasinda dinamik bir arayiiz
gorevi goren epigenomun esnekligini vurgulamaktadir.

4.3 Stres Tipi ve Epigenetik Esneklik Arasindaki Etkilesim

Tim stresler aym epigenetik tepkileri ortaya ¢ikarmamaktadir. Stresin
tipi, siiresi ve yogunlugu, epigenetik modifikasyonlarin 6zgilliigiini
belirlemektedir. Akut stres gegici histon modifikasyonlarin: tetikleyebilirken,
kronik veya tekrarlayan stresin kararli DNA metilasyon kaliplar1 veya kugaklar
aras etkilere neden olma olasilig1 daha ytiksektir (Limke ve Baurle, 2017).
Bunula birlikte, stres yollar1 arasindaki ¢apraz iletigim, yabanci otlarin genig
spektrumlu tolerans gelistirmesine olanak tanimaktadir. Ornegin, kurakhga
bagl agilama (drought-induced priming), daha sonraki sicakhik veya
tuzluluk stresine kargi toleransi artirabilmektedir; bu olgu, strese duyarh
gen aglarinin Ortiigen epigenetik diizenlenmesiyle agiklanabilmektedir
(Ding ve ark., 2012). Bu birbirine baglilik, tarimsal ekosistemlerde yaygin
olan karmagik, ¢ok faktorlii stres kogullart altinda yabanci otlarin hayatta
kalmasini artirmaktadir.

4.4 Yabanc ot Tiirlerinde Ornek Caligmalar

Birden fazla yabana ot tiirli, stresin epigenetik diizenlemeyi
nasil  gekillendirebilecegini  gostermektedir.  Amaranthus  palmeri’de
glifosat uygulamasi, detoksifikasyonda rol oynayan genlerdeki DNA
metilasyonundaki degisikliklerle iliskilendirilmis ve bu da belirgin herbisit
direncine katkida bulunmustur (Kreiner ve ark., 2019). Conyza canadensis,
tuzluluk stresi altinda artan tolerans ve istilac1 bagar ile iligkili epigenetik
degisiklikler sergilemektedir (Shah ve ark., 2022). Avena sterilis (Kisir yabani
yulaf) ‘da kuraklik dongiilerinin, sonraki nesillere kadar devam eden histon
modifikasyonlarini tetikledigi ve stres direncini artirdigi gosterilmigtir (Hou
ve ark., 2023). Yetistirilen bir ¢ok tarim iiriiniinde ¢ok ¢iddi sorunlara sebep
olan ¢ok yillik bir yabanci ot olan Sorghum halepense (Geli¢/Kanyas), hem
herbisitlere hem de abiyotik stres faktorlerine yanit olarak epigenetik esneklik
gostererek, bozulmug tarlalarda varligini siirdiirmesini  desteklemektedir
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(Margaritopoulou ve ark., 2018). Bu 6rnek ¢aligmalar, epigenetik esnekligin
yabanci otlarin tarimsal ortamlara adaptasyonunu nasil giiglendirdiginin
gesitli yollarini vurgulamaktadir.

5. Nesiller Aras1 Epigenetik Kalitim

5.1 Gametler Araciligiyla Epigenetik Aktarimin Mekanizmalari

Nesiller arast  epigenetik  kalitim, stres kaynakli  epigenetik
modifikasyonlarin  ana  bitkilerden yavrularina gametler araciligiyla
aktarilmasiyla meydana gelmaktadir. Kisa siireli uyum saglamanin aksine,
bu kalitsal degisiklikler gelecek nesillerin fizyolojisini, gelisgimini ve strese
dayaniklihigini gekillendirmektedir. Baglica mekanizmalar arasinda hiicre
boliinmeleri boyunca korunan stabil DNA metilasyon kaliplar1 (Quadrana ve
Colot, 2016; Springer ve Schmitz, 2017), gametogenez sirasinda korunan
histon modifikasyonlar1 (Liu ve ark., 2019) ve embriyoda epigenetik
isaretleri yonlendiren kiiglik RNAlarin etkisi (Martinez ve Kohler, 2017)
yer almaktadir. Bu siiregler bir araya geldiginde, yavrularin genetik olarak
degistirilmemesini, ancak yine de ana neslin kargilagtig1 ortamlara benzer
ortamlara epigenetik olarak hazirlanmasini saglamaktadir. Bitkilerde steroid
yapilt bilesiklerin DNA metilasyon profillerinde 6nemli degisikliklere yol
agtigl, bu etkilerin retrotranspozon polimorfizmleriyle de iligkili oldugu
bildirilmistir (Demirel ve ark., 2023).

5.2 Yabanci Otlar ve Istilact Tiirlerden Elde Edilen Bulgular

Nesiller aras1 epigenetik kalitim, Arabidopsis thaliana gibi model
bitkilerde kapsamli bir sekilde incelenmig olsa da, artan kanitlar bunun
yabanci otlarda da ayni derecede 6nemli oldugunu gostermektedir. Ornegin,
Amaranthus tirlerinde tekrarlanan herbisit maruziyeti, yavrularda kalic
olan DNA metilasyon modellerindeki degisikliklerle iliskilendirilmistir ve
bu da direng geligimini hizlandirma potansiyeline sahip olmustur (Délye,
2013). Benzer sekilde, Conyza canadensis gibi istilaci tiirler, tuzluluk ve
kuraklik stresi altinda kalitsal epigenetik degisiklikler sergileyerek marjinal
topraklarin kolonizasyonunu miimkiin kilmaktadir (Richards ve ark., 2017).
Bu sonuglar, epigenetik kalitimin kontrollii laboratuvar ortamlarinin otesine
uzandigini ve dinamik tarimsal ekosistemlerde yabanci otlarin ortama hakim
olmalarinda aktif bir rol oynadigini gostermektedir.
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5.3 Tarmmsal Ekosistemlerde Hizli Kolonizasyon ve Kaliciliktaki
Rolii

Yabanci otlarin bozulmug habitatlarda hizla kolonilesme yetenegi kismen
epigenetik kalitimla agiklanmaktadir. Birikmeleri igin birgok nesil gerektiren
genetik mutasyonlarin aksine, epigenetik isaretler tek bir ireme dongiisii
i¢inde aktarilabilir ve herbisit uygulamasi, besin kisitlamalar1 veya su kithgt
gibi stres kogullarina 6nceden adapte olmus yavrularin ortaya ¢ikmasina
neden olabilmektedir. Bu hizli kalitim, bitkiler veya diger tiirler adapte
olmadan 6nce yabanci otlarin farkli ortamlar: iggal etmesine izin vererek
ckolojik bagartyr hizlandirmaktadir. Bunnula birlikte, Sorghum halepense
gibi uzun Omiirlii gok yillik yabanci otlarda epigenetik kalitim, strese
dayanikli Ozelliklerin yalmzca tohumlarda degil, ayni zamanda vejetatif
ireme organlarinda da devam etmesini saglayarak rekabet istiinliklerini
pekistirmektedir (Richards ve ark., 2017).

5.4 Gegici Stres Bellegi ile Kararli Kalitimsal Isaretler Arasindaki
Ayrim

Yalnizca strese maruz kalan nesli etkileyen gegici stres bellegi ile yavrulara
kadar uzanan kararh kugaklar aras1 kalitim arasinda ayrim yapmak son derece
onemlidir. Gegici bellek genellikle histon asetilasyonu veya stres ortadan
kalktiktan sonra kaybolan kisa omiirlii kiigiik RNA aktivitesi tarafindan
saglanmaktadir. Buna karsilik, 6zellikle DNA metilasyonu veya kalict histon
modifikasyonlarini igeren kararli kalitimsal isaretler, birkag¢ nesil boyunca
stirebilmektedir. Bu ayrim yabanci ot yonetimi agisindan kritik 6neme
sahiptir. Kisa siireli hafiza, tek bir popiilasyonu bir iiretim sezonu igeriside
tekrarlanan herbisit uygulamasina kargi direngli hale getirebilirken, istikrarl
kalitim bu adaptasyonlar1 yillar boyunca yayabilir ve eradikasyonu 6nemli
Ol¢iide zorlagtirabilmektadir (Heard ve Martienssen, 2014).

6. Epigenetik ve Herbisit Direnci

6.1 Direncin Geleneksel Genetik Mekanizmalar: ve Epigenetik
Katkilar

Yabanci otlardaki herbisit direnci geleneksel olarak genetik mutasyonlarla
agiklanmigtir. Bunlar arasinda, mutasyonlarin herbisitin baglanma bolgesini
degistirdigi hedef bolge direnci (TSR) ve gelismis detoksifikasyon veya
degistirilmis tagimanin herbisit etkinligini azalttig1 hedef bolge digt direng
(NTSR) yer almaktadir. Bu genetik mekanizmalar merkezi 6neme sahip olsa
da, tarla popiilasyonlarinda gozlemlenen direncin hizini, gesitliligini ve geri
doniigiimliliigiinii tam olarak agiklayamamaktadir. Bu konuda giderek artan
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aragtirmalar, epigenetik degisikliklerin (DNA metilasyonu kaymalari, histon
yeniden sekillenmesi ve kiigitk RNA aktivitesi) tamamlayici bir rol oynadigini
ve yabanci otlarin genetik mutasyonlar sabitlenmeden 6nce herbisit stresine
dayanmasini sagladigini gostermektedir (Délye, 2013).

6.2 Gegici Stres Toleransindan Kalic1 Dirence Giden Yol

Epigenetik mekanizmalar, herbisit maruziyetine ilk miidahale eden
mekanizmalar olarak iglev gorebilmektedir. Bitkilere lethal olmayan dozlarda
herbisit uygulandiginda, stres sinyalleri kromatin yeniden yapilanmasini
tetikleyebilir ve stres tepkisi genlerini yeniden programlayarak gegici
toleransa yol agabilmektedir. Bu stres hafizasi olugturma, bireysel bitkilerin
hayatta kalmasini ve gogalmasini saglayarak, tekrarlanan kimyasal baskiya
dayanabilen bir tohum bankasinin korunmasini saglamaktadir. Zamanla,
epigenetik olarak saglanan bu tolerans, genetik mutasyonlarin ortaya ¢ikip
yayilmasi igin bir firsat olusturabilmekte ve kisa vadeli esnekligi uzun vadeli
evrimsel adaptasyonla etkili bir sekilde iliskilendirebilmektedir (Cusser ve
ark., 2021).

6.3 Herbisit Tepkisinin Incelenmesinde Epigenom Diizenlemenin
Potansiyel Rolii

CRISPR/dCas9 tabanli epigenom diizenlemenin son zamanlardaki
gelisgimi, epigenetigin herbisit direncindeki roliinii incelemek igin
giiglii araglar saglamaktadir. DNA dizisini degistiren geleneksel genom
diizenlemenin aksine, epigenom diizenleme belirli lokuslara epigenetik
isaretler ekleyebilmekte veya kaldirabilmektedir. Aragtirmacilar, bu yaklagimi
model yabanci otlarda uygulayarak, detoksifikasyon sirasinda DNA
metilasyonunun veya histon modifikasyonlarinin ya da tagima genlerinin
dirence katkida bulunup bulunmadigini dogrudan test edebilmektedirler. Bu
tiir galigmalar yalmzca mekanik yollar1 agikliga kavugturmakla kalmayacak,
ayni zamanda yabanci ot kontrol stratejileri igin yeni hedefler de ortaya
citkaracaktr (Gallego-Bartolomé, 2020).

7. Yabanct Ot Ekolojisi ve Adaptasyonu Uzerindeki Etkileri

7.1 Ekolojik Esnekligin Bir Etkeni Olarak Epigenetik

Yabanci otlar, gesitli ve degigken kogullar altinda yerlesip varliklarin
sirdiirmelerini ~ saglayan  olaganiistii  ekolojik  esneklikleriyle — One
gtkmaktadirlar. Epigenetik diizenleme, bu esneklik igin molekiiler bir
temel saglayarak gevresel ipuglarina yamit olarak gen ifadesinde hizli ve
geri doniigiimlii degisimlere olanak tanimaktadir. Kalict DNA degisiklikleri
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gerektirmeden stres-tepki aglarini diizenleyerek, yabanci otlar biiyiime,
ireme ve rekabet stratejilerini yerel tarimsal ekolojik kosullara uyum
saglayacak sekilde dinamik olarak ayarlayabilmektedirler. Bu kapasite, birgok
yabanci otun neden genis cografi araliklarda ve heterojen tarim arazilerinde
gelistigini aciklayabilmektedir (Cusser ve ark., 2021).

7.2 Yabanc1 Otlarin Uygunluguna, Rekabet Giiciine ve Istila
Basarisina Etkisi

Epigenetik  esneklik, yabanci otlarda tohumun dormansi hali,
¢imlenme zamani, allelopatik potansiyeli ve hem abiyotik hem de
biyotik stres faktorlerine kargt tolerans gibi temel uygunluk ozelliklerini
gelistirebilmektedir. Bu 6zellikler, kiiltiir bitkilerine ve diger bitki tiirlerine
kargi rekabet avantajlar1 saglamaktadir. Istilac1 yabanci otlar igin epigenetik
mekanizmalar, 6nemli bir genetik gesitliligin olmadigr durumlarda bile
yeni habitatlara hizli adaptasyonu kolaylastirabilmektedir. Ornegin,
istilact popiilasyonlar, stres direnciyle iligkili 6zellikleri diizenlemek igin
kalitsal epigenetik modifikasyonlara dayanabilmekte ve bu da onlarin yeni
ortamlar1 daha etkili bir gekilde kolonize olup ortami domine etmelerini
saglayabilmektedir (Richards ve ark., 2017).

7.3 Yabanci Ot Tiirlerinin Adagtasyonunu Sekillendirmede
Epigenetik

Genetik mutasyonlar degisimin temel itici giicii olmaya devam ederken,
epigenetik modifikasyonlar, anlik uyumsal tepkiler ile uzun vadeli adaptasyon
arasinda koprii kurarak degisim siireglerini hizlandirabilmektedir. Stres
kaynakli epigenetik durumlar nesiller boyunca devam ederek popiilasyon
yapisini ve segici dinamikleri etkileyebilmektedir. Zamanla, epigenetik olarak
hazirlanmig fenotipler, tarimsal baskilar altinda hayatta kalma oranlarini
artirabilmekte ve dolayli olarak faydali genetik mutasyonlarin sabitlenmesini
kolaylasgtirabilmektedir. Genetik ve epigenetik mekanizmalar arasindaki bu
etkilesim, epigenetik isaretlerin yabanci otlarin kaliciligy ve gesitlenmesi igin
katalizor gorevi gordiigii katmanl bir degisim modeliyle sonu¢lanmaktadir
(Bossdorf ve ark., 2008).

7.4 Tarmmsal Ekosistemlerde Ekolojik Sonuglar

Epigenetigin ekolojik rolii, bireysel tiirlerin Gtesine uzanmaktadir.
Epigenetikolarakyonlendirilenyabanciotdayaniklihigy, toplulukdinamiklerini
degistirebilmekte, yabanci otlar ve Kkiiltiir bitkileri arasindaki rekabet
dengelerini bozabilmekte ve kontrol stratejilerini karmagiklagtirabilmektadir.
Ornegin, stres hafizasi, belirli yabanci ot popiilasyonlarinin tekrarlayan
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kuraklik veya herbisit rejimleri altinda baskin hale gelmesine ve tek tip
yonetim uygulamalarinin etkinligini azaltmasina neden olabilmektedir.
Tarimsal ekosistem diizeyinde bu, yabanci ot topluluklarinin daha fazla
ongoriilemezligine ve dayanikhligina doniigmekte ve giftgilerden daha
uyarlanabilir ve c¢egitlendirilmis yonetim yaklagimlart talep etmektedir
(Richards ve ark., 2017).

8. Yabanci Ot Yonetimi Perspektifleri

Geleneksel yabanci ot kontrol stratejileri genellikle tekrarlayan herbisit
uygulamalarina ve monokiiltiir tarimsal uygulamalara dayanmaktadir. Kisa
vadede etkili olsalar da, bu uygulamalar yabanci ot popiilasyonlarinda
epigenetik stres hafizasini istemeden de olsa giiglendirebilmektedir. Ayni stres
faktorlerine tekrar tekrar maruz kalmak, yabanci otlari sonraki uygulamalara
hazirlayan DNA metilasyonisaretleriniveyahistonmodifikasyonlarinistabilize
ederek onlar hayatta kalma konusunda etkili bir sekilde egitebilmektedir. Bu
tiir yonetim stratejileri, yalnizca genetik olarak direngli degil, ayn1 zamanda
kontrol onlemlerine dayanacak sekilde epigenetik olarak sartlandirilmig
popiilasyonlar olugturma riskini de tagir ve direng direng kazanim siireglerini
hizlandirmaktadir (Délye, 2013; Richards ve ark., 2017). Ayni zamanda,
epigenetik mekanizmalarin anlagilmasi, yenilikgi yonetim igin yeni olanaklar
sunmaktadir. Ortaya ¢ikan kavramlardan biri, metilasyon yollarini, kromatin
yeniden gekillenmesini veya RNA yonlendirmeli DNA metilasyonunu
bozan epigenetik herbisitler veya inhibitorleri tasarlama potansiyelidir.
Bu tiir yaklagimlar, stres hafizasinin altinda yatan molekiiler mekanizmaya
miidahale ederek yabanci ot direncini zayiflatabilmektedir. Her ne kadar
hala biiyiik Olgiide teorik olsa da, epigenom diizenleme teknolojilerindeki
gelismeler, bitkileri etkilemeden yabanci otlardaki stres tepkisi yollarini
secici  olarak  degistirmek i¢in araglar saglayabilmektedir(Gallego-
Bartolomé, 2020; Papikian ve ark., 2019). Kimyasal yaklagimlarin 6tesinde,
agronomik uygulamalar da stres hafizasinin olusumuna miidahale edecek
sekilde yapilandirilabilir. Uriin rotasyonu, ara ekim ve farkli toprak isleme
teknikleri, stres ortamini degistirerek yabanci otlarin siirekli olarak ayni
epigenetik isaretleri gii¢lendirmesini engelleyebilmektedir. Benzer sekilde,
genellikle stres tetikleyicisi olan lethal olmayan herbisit maruziyetlerinin
azaltilmasi, epigenetik olarak kosullandirilmig toleransin ortaya ¢ikmasini
sinirlayabilmektedir. Kiiltiire]l ve mekanik kontrol yontemlerinin dahil
edilmesi, segilim baskilarini ¢esitlendirerek stres hafizast dongiilerini bozma
olasiligini artirmaktadir (Cusser ve ark., 202; Lamke ve Baurle, 2017). Bir
diger umut verici yol ise yabanci ot popiilasyonlarinda izlenebilen epigenetik
biyobelirteglerin gelistirilmesidir. DNA metilasyon imzalarini veya kiigiik
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RNA oriintiilerini profilleyerek, aragtirmacilar hangi popiilasyonlarin belirli
yonetim rejimleri altinda direng veya tolerans gelistirme olasihiginin yiiksek
oldugunu tahmin edebilirler. Bu tiir 6ngoriicii izleme, erken uyari sistemi
gorevi gorerek, ¢iftcilerin direngli veya strese dayanikli popiilasyonlar baskin
hale gelmeden 6nce uygulamalarini ayarlamalarina olanak taniyabilmektedir.
Epigenom izlemenin hassas tarim gergevelerine entegre edilmesi, proaktif
yabanct ot yonetimine dogru bir paradigma degisimini temsil edecektir
(Springer ve Schmitz, 2017).

9. Gelecekteki Arastirma Yonleri

Bitki epigenetiginin anlagilmasinda 6nemli ilerlemeler kaydedilmis olsa
da, yabanci ot bilimindeki uygulamasi heniiz baglangi¢ asamasindadir.
Gelecekteki aragtirmalar, epigenetik plastisitenin kalicilik, herbisitlere direng
ve istila dinamiklerine nasil katkida bulundugunu belirlemek igin molekiiler
uygulamalar1 yabanci ot biyolojisiyle birlestirmeye odaklanmalidir. Daha
giicli bir disiplinleraras1 gergeve olusturmak, yabanci ot bilimcilerinin,
molekiiler biyologlarin ve agronomistlerin, tarimsal ekosistemlerde epigenetik
olarak yonlendirilen adaptasyonun karmagikligini birlikte ele almalarina
olanak taniyacaktir (Richards ve ark., 2017). Epigenetik tek bagina hareket
etmedigi ve genetik, transkriptomik, proteomik ve metabolomik siireglerle
kesigtigi igin, ¢oklu omik yaklagimlar, yabanci otlarin gesitli biyolojik
diizeylerde strese nasil tepki verdigine dair biitiinsel bir bakig agisi saglayabilir.
Ornegin, epigenomik profillemeyi transkriptom analizleriyle birlestirmek,
stres kaynakli DNA metilasyonunu detoksifikasyon yollartyla baglayan
temel diizenleyici aglar1 belirleyebilirken, proteomik ve metabolomiklerin
entegrasyonu, bu molekiiler degisikliklerin herbisit toleransi, kuraklik
dayanikliigr veya allelopatik etkilesimler gibi islevsel ozelliklere nasil
doniistiigiinii ortaya ¢ikarabilmektedir (Springer ve Schmitz, 2017).
Yabanci ot epigenetigindeki temel zorluklardan biri, genetik mutasyonlar1
epigenetik modifikasyonlardan ayirmaktir, ¢linkii direng veya stres toleransi
ile iligkili birgok 6zellik her iki mekanizma tarafindan da yonetilebilmekte
ve bu da nedenselligi atfetmeyi zorlagtirmaktadir. Gelecekteki aragtirmalar,
genetik katkilar1 epigenetik katkilardan agik¢a ayirmak igin izogenik hatlar,
klonal ¢ogalum ve epimutant popiilasyonlar gibi deneysel tasarimlari
gelistirmelidir. Cegsitli yabanci ot tiirlerinde epigenetik isaretleri analiz
etmek igin standartlagtirilmig yontemler gelistirmek de 6nemli olacaktir
(Bossdorf ve ark., 2008). Yeni ortaya ¢ikan genom diizenleme araglari,
ozellikle CRISPR/dCas9 tabanl epigenom diizenleme, spesifik epigenetik
isaretler ile stres adaptasyonu arasindaki nedensel baglantilari aragtirmak
i¢in yeni firsatlar sunmaktadir. CRISPR/Cas teknolojilerinin epigenetik
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miihendislikte kullanimi, yalnizca kiiltiir bitkilerinde degil yabanci ot
biyolojisinde de potansiyel uygulamalara sahiptir (Eren, 2021). Hedeflenen
lokuslarda  DNA metilasyonunu veya histon isaretlerini segici olarak
ckleyerek, cikararak veya degistirerek aragtirmacilar, epigenetigin herbisit
direnci veya stres hafizasindaki rolii hakkindaki hipotezleri dogrudan test
edebilirler. Cogu uygulama yabanci otlar1 ve kiiltiir bitkilerini modellemekle
sinirli olsa da, bu tekniklerin yabanci otlara genigletilmesi, onlarin adaptasyon
potansiyellerine dair anlayisimizi kokten degistirebilir (Gallego-Bartolomé,
2020; Papikian ve ark., 2019). Sonug olarak, yabanc1 ot epigenetigi lizerine
yapilan aragtirmalarin ilerlemesi, siirdiirtilebilir tarim igin son derece 6nemli
sonuglar doguracaktir. Epigenetik stres hafizasinin ve kalitiminin yabanci ot
dinamiklerini nasil gekillendirdigini agiklayarak, bilim insanlar1 bu siiregleri
ongoren ve bozan yonetim stratejileri tasarlayabilirler. Bu bilgi, epigenetik
olarak adapte olabilen yabanci otlara karsi rekabet avantaji saglayarak,
dayaniklihigr artirilmig riinler igin yetistirme programlarina da rehberlik
edebilmektedir (Richards ve digerleri, 2017).

10. SONUC

Yabanci otlar, yalnizca genetik gesitlilikleri nedeniyle degil, ayn1 zamanda
sonderece 6nemli epigenetik esneklik kapasiteleri nedeniyle de kiiresel tarimsal
iretkenlige yonelik siiregelen en 6nemli tehditlerden birini olusturmaya
devam etmektedir. Bu ¢aliymada, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1
ve kiigik RNAlar gibi mekanizmalarin, yabanci otlarin gevresel stresleri
algilamasini, bunlara tepki vermesini ve hatta hatirlamasini saglayan
dinamik bir diizenleyici katman sagladig1 agik¢a ortaya ¢ikmugtir. Yavag ve
geri dondiiriilemez bir gekilde ortaya ¢ikan genetik mutasyonlarin aksine,
epigenetik modifikasyonlar hizh, geri dondiiriilebilir ve bazi durumlarda
kalitsal olup, yabanct otlara hem kisa vadeli esneklik hem de uzun vadeli
adaptasyon potansiyeli sunmaktadir. Epigenetik stres hafizas1 kavramu, ister
herbisitlerden, ister kurakliktan veya besin kisitlamalarindan kaynaklansin,
onceki stres deneyimlerinin, yabanci otlar1 gelecekte daha hizli ve daha
giiglii tepkiler vermeye hazirlayan kalici molekiiler izler birakabileceginin
altin1 gizmektedir. Daha da Onemlisi, bu izler yavrulara aktarildiginda,
nesiller arasi adaptasyon mekanizmasi olusturarak, evrimsel stiregleri klasik
modellerin 6ngordiigiiniin 6tesinde hizlandirir. Bu ikili kapasite -hem aninda
uyum saglama hem de kalitsal degisim- epigenetigi yabanci ot ekolojisi,
direnci ve istila dinamiklerinin merkezine yerlestirmektedir. Yabanci ot
kontrol perspektifinden bakildiginda, bu olgular, diren¢ ve kalicihigr salt
genetik olgular olarak ele alan mevcut ger¢evelere meydan okumaktadir.
Epigenetigin roliiniin kabul edilmesi, stres hafizasi, esnekligi ve kalitimi
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hesaba katan biitiinlegik stratejilere dogru bir gegisi zorunlu kilmaktadir.
Gelecekteki yaklagimlar arasinda, stres hazirlamayr bozmak i¢in agronomik
uygulamalarin  ¢esitlendirilmesi, epigenetik biyobelirteglerin - 6ngoriicii
araglar olarak izlenmesi ve potansiyel olarak epigenetik diizenleyicilerin
kendilerinin hedeflenmesi yer alabilmektedir. Sonug olarak, yabanci otlarda
epigenetik galigmalari, yabanci ot biliminde bir paradigma degisimine igaret
etmektedir. Gen merkezli adaptasyon modellerinden epigenetik-genetik
modellere gegisle, aragtirmacilar ve uygulayicilar yabanci ot popiilasyonlarinin
dayanikliigini daha iyi anlayabilir ve daha siirdiirtilebilir kontrol 6nlemleri
gelistirebilirler. Yabanci otlar, pasif rakipler olmaktan ¢ok, epigenetik hayatta
kalma araglariyla donatilmig olduk¢a dinamik organizmalar olarak ortaya
¢tkmaktadir; bu, modern tarimin zorluklarinin istesinden gelmek igin
olmazsa olmaz bir farkindaliktir.
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