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Ozet

Bu boliim bitkilerde goriilen baskalasim siireci ve adaptasyonu sekillendiren
sistematik, ekoloji ve epigenetik arasindaki etkilesimi incelemektedir. Ilk

olarak, gevresel strese hizli ve geri doniisiimlii tepkiler verilmesini saglayan

epigenetik mekanizmalarin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve kisa RNA yolaklari) roliinii vurgulanmaktadir. Bu siiregler, fenotipik
plastisiteyi ve bazi durumlarda nesiller aras1 kaliumi destekleyerek, bitkilere
DNA dizisi degisikliklerinin 6tesinde bitkilerde goriilen degisimlerde esneklik
saglar. Tkinci olarak, epigenetik varyasyonun taksonomi ve filogenetigi nasil

etkiledigi incelenmektedir. Epigenetik farklihiklar, mangrovlar, Spartina

ve klonal karahindibalarda goriildiigii gibi, yakin akraba olan taksonlar:

ayirt edebilir ve 6nemli genetik varyasyon olmasa bile ekolojik farkliliklar:
ortaya cikarabilir. Bu, epigenetigin sistematik icin degerli bir tamamlayici
ara¢ oldugunu gostermektedir. Son olarak, 1slah ve monokiiltiir tarimin
genetik gesitliligi azalttigy tarimsal ekosistemlerdeki epigenetik cesitlilik ele
alinmaktadir. Buna ragmen etkisini siirdiiren epigenetik varyasyon tarimsal

baskilar altindaki stres toleransi, verim istikrar1 ve dayaniklihiga katkida
bulunmaktadir. Epigenetik belirtegler, epiQTL haritalama ve CRISPR/dCas9
gibi epigenom diizenlemeye dayali gelismeler, siirdiiriilebilir ve iklim dostu
tarim i¢in epigenetik ¢esitliligin potansiyelini ortaya koymaktadir. Sonug
olarak epigenetik; ekoloji, taksonomi ve bitki bilimi arasindaki boslugu
doldurarak, bitki evrimine yeni bakig agilari ve kiiresel iklim zorluklar:

kargisinda tarimsal iyilestirme i¢in pratik yollar sunmaktadir.
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1. Girig

Bitkilerin gelisim siireglerindeki farklilagma ve adaptasyonlar geleneksel
olarak genetik, morfoloji ve ekoloji agisindan incelenmisti. DNA dizi
varyasyonlar1 evrimsel biyolojinin temel tagpt olmaya devam ederken,
epigenetik mekanizmalarin (DNA dizisinde degisiklik igermeyen, gen
islevinde kalitsal degigiklikler) bitkilerin ¢evresel ve geligimsel ipuglarina
verdigi tepkileri sekillendirmede 6nemli bir rol oynadig giderek daha fazla
kabul gormektedir (Richards ve ark., 2017). DNA metilasyonu, histon
modifikasyonlart ve kisa RNA yolaklar1 gibi epigenetik modifikasyonlar,
bitkilere gen ifadesini diizenlemede hizli, esnek ve genellikle geri doniigiimli
imkanlar saglar. Bu siiregler fenotipik plastisiteyi destekleyerek bitkilerin
kuraklik, tuzluluk ve sicaklik gibi abiyotik streslerin yaninda patojen ve
otobur saldirilar1 gibi biyotik baskilarla baga ¢tkmasini saglar (Ashapkin ve
ark., 2020). Onemli olarak, bazi durumlarda epigenetik olugumlar nesiller
arasinda aktarilir, uzun vadeli adaptasyona katkida bulunur ve hatta evrimsel
yoriingeleri etkiler (Cao ve Chen, 2024; Van Winkle ve ark., 2025). Bireysel
adaptasyonun Otesinde, epigenetik varyasyonlar taksonomik ve ekolojik
farklilasmaya katkida bulunur. Yakin akraba tiirler veya popiilasyonlar,
sirl  genetik  farkhiliklar  sergileyebilir, ancak oOnemli epigenetik
tarkliliklar genellikle ekolojik nigler veya habitat gradyanlar ile uyumluluk
gostermektedir (Lira-Medeiros ve ark., 2010). Bu, epigenetigi sistematik ve
filogenetik alanlarinda umut verici bir tamamlayici arag olarak 6ne ¢ikarir ve
tamamen genetik belirteglerin cevap veremedigi evrimsel sorular1 ¢6zmeye
yardimci olur. Islah etme ve monokiiltiir uygulamalarinin genellikle genetik
cesitliligi azalttigr tarimsal ekosistemlerde, epigenetik cesitlilik cevresel
istikrarsizliga karst onemli bir tampon gorevi goriir. Epigenetik belirtegler,
epiQTZLler ve epigenom diizenleme teknolojilerinden yararlanmak, kiiresel
iklim degisikligi karsisinda dayanikliik saglayarak siirdiirtilebilir Griinler
tyilestirme igin umut vaat etmektedir (Springer & Schmitz, 2017).

Bu boliimde epigenetigin agagidaki alanlardaki rolii incelenmektedir:

* Bitkilerin evrimsel adaptasyonu — epigenetik temelli adaptasyonun
mekanizmalar ve vaka ¢aligmalari.

e Taksonomik ayrimlar — epigenetik varyasyonun sistematik ve tiir
tarklilagmasina nasil bilgi sagladig:.

* Tarimsal ekosistemler — epigenetik ¢esitliligin dayanikliligs ile 1slah ve
stirdiiriilebilir tarim i¢in 6nemi.
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Sistematik, ekoloji ve epigenetigi entegre ederek, genetik olmayan kalitim
ve plastisitenin Antroposen’de bitki evrimini ve tarimsal potansiyeli nasil
sekillendirdigine dair biitiinsel bir bakig agis1 sunmay1 amaglamaktayiz.

2. Adaptasyonun Itici Giicii Olarak Epigenetik Mekanizmalar

Dayanaksiz organizmalar olan bitkiler, genetik mutasyonlara gerek
kalmadan esneklik saglayan mekanizmalar aracihigyla gevresel dalgalanmalarla
baga ¢ikmak zorundadir. Epigenetik diizenleme, bitkilerin gen ifadesini hizl
ve tersine Gevrilebilir bir gekilde yeniden sekillendirmesine olanak tanir ve
evrimsel adaptasyon igin gerekli olan fenotipik plastisiteyi saglar (Sekil 1).
Bu epigenetik plastisite, bazen hiicre boliinmelerinde ve hatta jenerasyonlar
boyunca devam eden strese hizli tepki verilmesini saglar ve boylece kisa
vadeli iklimlendirme ile uzun vadeli adaptasyonu birbirine baglar (Ashapkin
et al., 2020; Miryeganeh, 2025).
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Sekil 1. Bithi adaptasyonunu yonlendiven epigenetik mekanizmalava ornekler (Dubin
et al., 2014, Wanyg et al., 2021, Jin et al., 2024, He et al., 2024, Shen et al., 2017,
Miryeganeh, 2025)
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a) DNA Metilasyonu

DNA metilasyonu, bitkilerde en kapsaml sekilde incelenen epigenetik
isaretlerden biridir ve genellikle CG, CHG ve CHH baglamlarinda
goriiliir. Transpozon (TE) bolgelerinde, metilasyon TE aktivitesini bastirir
ve genomu stabilize eder. Stres altinda, metilasyon kaliplar1 degisebilir ve
adaptasyonda rol oynayan 6nemli genleri susturabilir veya aktive edebilir.
Ornegin, piringte kuraklik stresi, su tagima verimliligini dogrudan etkileyen
aquaporin genlerinin promotorlerinde dinamik metilasyon degisiklikleriyle
iliskilendirilmigtir (Wang et al., 2021). Ayrica poliamin uygulamalari,
bugdayda DNA metilasyon desenlerini modiile edebilmekte ve hiicresel
stabiliteyi etkilemektedir (Eren et al., 2023)

b) Histon Modifikasyonlar:

Histon kuyruklari, ¢ok sayida translasyon sonrasi modifikasyona maruz
kalir. ~ Ornegin: Histon asetilasyonu (H3K9ac, H3K27ac) genellikle
kromatini agarak strese yanit veren genlerin transkripsiyonunu kolaylagtirir.
Histon metilasyonu, kalintiya ve igerige bagli olarak ya aktive edilebilir
(H3K4me3) ya da baskilanabilir (H3K27me3, H3K9me2). Arabidopsis
thalianw’da, 151 soku gen promotorlerinde H3K4me3 birikimi, bitkilerin
onceki maruziyeti “hatirlamasini” saglar; bu fenomen stres hafizas1 olarak
tanimlanir (Jin et al., 2024).

¢) Kiiciitk RNAlar ve RADM Yolaklar:

Kiigiik miidahaleci RNAlar (siRNAlar), RNA yonlendirmeli DNA
metilasyonunu  (RdDM) yonlendirerek, tekrarlayan dizileri ve TE’leri
susturmak igin hedef alir.  Bu yolaklar, genom stabilitesine katkida
bulunur, ancak adaptif yanitlari da etkiler. Ornegin, tuz stresi altinda
siRNA popiilasyonlarindaki degisikliklerin, belirli lokuslarda metilasyonu
yeniden yonlendirdigi ve boylece musirda iyon homeostazisiyle baglantili
transkripsiyon programlarini degistirdigi gosterilmistir (Shen et al., 2017).

3. Cevresel Stres Altinda Epigenetik Plastisite

Epigenetik plastisite, cevresel baskilar altinda bitkilerdeki epigenetik
durumlarin dinamik olarak ayarlanmasini ifade eder. Yavag bir sekilde
meydana gelen DNA mutasyonlarinin aksine, DNA metilasyonunun yeniden
programlanmasi, histon modifikasyonlar1 ve kiigiik RNA aktivitesi gibi
epigenetik degisiklikler saatler veya giinler iginde gergeklesebilir ve bitkilerin
hizla iklimlendirilmesini saglar (Tablo 1). Bu modifikasyonlar kisa vadeli
iklimlendirme ile uzun vadeli adaptasyon arasinda bir koprii olusturaracak
sekilde geri dontistimlii olabilir veya bazi durumlarda istikrarli bir halde
kalitsal olarak aktarilabilir (Ashapkin et al., 2020).
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a)
DNA metilasyonu, stres altinda Ozellikle dinamiktir. Ornegin,

piringte kuraklik stresi, DREB transkripsiyon faktorlerinin promotor
hipometilasyonu ile bunlarin ekspresyonunun artirmasina ve kurakliga karst

DNA Metilasyon Degisiklikleri

tolerans kazanmasina yol agar (Wang et al., 2021). Tersine, tuzluluk stresi
altinda, musirdaki belirli lokuslar, enerji maliyetli yolaklar1 susturmak igin
hipermetilasyon sergiler ve kaynaklar: stres savunmasina yeniden tahsis eder
(Shen ve ark., 2017).

b) Histon Modifikasyonu Yeniden Yapilandirmasi

Histon igaretleri ayrica stres tepkilerinin kritik aracilaridir. Arabidopsis
thaliana’da, 151 stresine maruz kalmak, 1s1 goku genlerinde H3K4me3
birikimini tetikler ve yeniden maruz kalindiginda daha hizli yeniden
aktivasyonu saglayan bir “stres hafizas1” olugturur (Jin et al., 2024). Buna
kargilik, soguk stresi gigeklenme baskilayicilarinda H3K27me3 birikimini
artirarak, uygun kosullar geri donene kadar ciceklenmeyi geciktirir (Pan et

al., 2025).

Tablo 1. Bitkilevin stves tepkisinde epigenetik plastisite

Bitki

Stres Tiirii Ornegi Epigenetik Mekanizma Adaptif Sonug
Piring (Oryza  DREB TF genlerinin Geligmis kuraklik tolerans:
Kuraklik . 0 . .
sativa) promotor hipometilasyonu  ve su kullanim verimliligi
Srcaklik Arabidopsis HSP promotorlerinde 22{1; T:l;iin (stres
< thaliana H3K4me3 birikimi CHvasy
hafizas1)
Tuzluluk Misir (Zea  siRNA rehberliginde Iyon homeostaz ve tuz
mays) RdADM degisiklikleri toleransi
Sosuk Arabidopsis  FLC lokusunda Soguk kosullarda
ogt thalinna H3K27me3 zenginlesmesi  ¢igeklenmenin gecikmesi
Domates Savunma geni Botrvtis cinerea’va ka
Patojen (Solanum promotorlerinde H3K9ac rytis cinerea ya karst
. . . daha giiglii bagigiklik yanitt
lycopersicum)  zenginlesmesi
Virtis Domates (S.  Viriis kaynakli siRNA Viriis DNAsinin epigenetik
Enfeksiyonu  lycopersicum)  aracili RADM olarak susturulmast
L Bugday DNA metilasyon Embriyo kiiltiirii bagarist
Poliaminler  (Triticum . .
. degisiklikleri ve stres toleransi
aestivum)
Memeli Bugday DNA metl.lasyon Genomik stabilitede
o > degisimleri, e . .
cinsiyet (Triticum degisim, epigenetik
‘ . retrotranspozon . ‘
hormonlart  aestivum) yeniden programlama

polimorfizmleri
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DNA metilasyonu

Mutajen Bugc'iay degisimleri (hiper / Ge'netlk ?qlthl.lk’
(Triticum . . .. epigenetik yeniden
(EMS) . hipometilasyon), genomik
aestivum) . 1 programlama
instabilite
Bugday Sitozin metilasyonu Mutajen etkisi ile
NaN; (Triticum degisimleri, genomik epigenetik yeniden
aestivum) instabilite programlama

*Wany et al., 2021, Jin et al., 2024, Shen et al., 2017, Pan et al., 2025, Dinyg et al.,
2022, Wany et al., 2019, Even ve ark., 2023, Demivel et al., 2023, Tiivkoglu et al.,
2023a, Tiivkogln et al., 2023b

¢) Kiiciik RNAlar ve RdADM

Kiigiitk RNAlar stres altinda transkripsiyon programlarini yeniden
yapilandirir. Misirda tuz stresi, sSiRNA popiilasyonlarini yeniden sekillendirir
ve RADM vyolaklarini, iyon dengesi ve tuz toleranst ile ilgili belirli lokuslar:
susturmak veya aktive etmek igin yeniden yonlendirir (Shen et al., 2017).
Domateste viriis enfeksiyonu, viriis kaynakli siRNAlar iiretir ve RADM’yi
viral DNAya yonlendirerek epigenetik antiviral bagigikhik saglar (Wang et
al., 2019).

3.1. Yapilan calismalar

Kurakhk stresi altindaki piring: Genom ¢apinda bisiilfit dizileme,
kuraklikla iligkili promotorlerde hipometilasyon tespit ederek transkripsiyon
taktori ekspresyonunu ve su kullanim verimliligini artirmigtir (Wang et al.,
2021). Kuraklik, DNA metilasyon desenlerini degistirir; 6rnegin putresin
uygulamasi ile metilasyon diigmiiy ve bazi koruyucu enzim aktiviteleri
artmugtir (Demirel et al., 2025)

Isistresi altindaki Arabidopsis: H3K4me3 aracili stres hafizasi, tekrarlanan
stres izerine HSP gen ekspresyonunu hizlandirir (Jin et al., 2024).

Tuzluluk stresi altindaki musir: Degisen siRNA profilleri, tuza duyarh
lokuslarda metilasyon modellerini yeniden sekillendirerek iyon diizenlemesini
tyilestirir (Shen et al., 2017).

Domates patojen savunmasi: Botrytis cinerea enfeksiyonu, savunma
gen promotorlerinde lokal H3K9ac zenginlesmesine yol agarak bagigiklik
aktivasyonunu artirir (Ding et al., 2022).
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4. Epigenetik Hafiza ve Nesiller Aras1 Kalitim

4.1. Kavramsal Cerceve

Epigenetik hafiza, strese veya gelisgimsel ipuglarina maruz kaldiktan
sonra epigenetik izlerin (DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kiigiik
RNAlar) kararli bir sekilde korunmasini ifade eder.

Bu hafiza iki diizeyde ortaya ¢ikabilir:

a) Somatik hafiza — epigenetik belirtegler, bireyin yagami boyunca mitotik
boliinmeler yoluyla korunur (6rnegin, Arabidopsis’te stres hazirligy).

b) Nesiller aras1 hafiza — belirtegler, orijinal stresin yoklugunda bile mayoz
boliinme yoluyla sonraki nesillere aktarilir (Cao ve Chen, 2024).

Bu kalitim, yalnizca DNA dizisinin kalitsal bilgi sagladigina dair klasik
goriise meydan okumaktadir. Ancak bunun ile birlikte Bird (2024) tarafindan
vurgulandig: gibi, yeniden maruz kalma olmaksizin iki veya daha fazla nesil
boyunca kalicihigin olduguna dair saglam kanitlar mevcuttur (Tablo 2).

4.2. Epigenetik Hafizanin Mekanizmalar1

DNA Metilasyonunun Korunmasi: Koruma metiltransferazlar1 (MET],
CMT3) DNA replikasyonu sirasinda sitozin metilasyonunu korur. Bazi
stres kaynakli metilasyon durumlari nesiller boyunca devam edebilir. Histon
Isaretinin Kararhligi: H3K4me3 gibi isaretler, yeniden stres durumunda
hizli bir sekilde yeniden aktivasyonun saglanabilecegi sekilde strese yanit
veren genlerin promotorlerinde kalabilir. RNA Aracili Kalitim: siRNAar ve
IncRNAlar, RADM’yi gelecek kugaklarada yonlendirerek, susturulmug veya
aktive edilmis durumlari siirdiirebilir (Matzke & Mosher, 2014).

4.3. Yapilan Caligmalar

Arabidopsis’te Is1 Stresi Hafizas1: Istyamaruz kalma, HSP promotorlerinde
H3K4me3 tutulmasim tetikler ve tekrarlayan stres sirasinda daha hizh
aktivasyon saglar. Bu somatik hafizadir, ancak gamet epigenomlarini da
etkileyebilir (Jin et al., 2024).

Arabidopsis’te Vernalizasyon ve Cigeklenme: Soguga maruz kalma,
mitotik olarak stabil olan FLCde (gigeklenme baskilayic1) H3K27me3
birikimine neden olur ve kisin ardindan ¢i¢eklenmeyi saglar. Ancak, izler
germ hattinda sifirlanir, bu nedenle bu durum nesiller arasi1 degildir (Ibrar

etal., 2023).
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Misirda (Zea mays) Paramutasyon: bl lokusunda, susturulmus bir alel,
kiigitk RNAlar aracihigiyla durumunu aktif bir alele aktarabilir, bu da DNA
dizisi degigikliginden bagimsiz olarak, birden fazla nesil boyunca kalitsal
susturma ile sonuglanir (Arteaga-Vazquez & Chandler, 2010).

Arabidopsis’te Stresin Neden Oldugu Epimutasyonlar: Deneysel kanitlar,
kuraklik veya patojenlerin neden oldugu metilasyon degisikliklerinin,
genellikle degisken bir stabilite ile de olsa, F2 ve F3 nesillerinde de devam
edebilecegini gostermektedir (Van Winkle ve ark., 2025).

Tablo 2. Bitkilerde epigenctik hafiza ve nesiller arass kalitun

-~ . o — Nesiller Arasi
Ornek Epigenetik Isaret Hafiza Tiiri Kararhlk
. HSP’deki Birey iginde,
Slcakh.k StFCM H3K4me3 Somatik hafiza yeniden maruz
(Arabidopsis)
tutulumu kalma yaniti
Vernalizasyon FLCdeki . Gametlerde
(Arabidopsis) H3K27me3 Somatik hafiza sifirlanma,
P kalitimsal degil
bl’deki siRNA

Paramiitasyon (Zea
mays)

rehberliginde DNA  Nesiller aras:
metilasyonu

Birkag nesil boyunca
kararli

Kuraklik Stresi DNA metilasyonu  Nesiller arasi F2/F3’te tarlada
(Arabidopsis) degisiklikleri (kismi) gozlemlendi
Patojen Stresi siRNAlar tarafindan .

. .. . . Hemen sonraki
(Lycopersicum/ yonlendirilen Nesiller arasi nesillere akearthr
Arabidopsis) RdDM degisiklikleri

Jin et al., 2024, Ibrar et al., 2023, Avteaga-Vizquez & Chandler, 2010, Van Winkle et
al., 2025, Matzke & Mosher, 2014

5. Epigenetik ile Taksonomik Ayrimlar

5.1. Taksonomide Bir Arag¢ Olarak Epigenetik Varyasyon

Klasik taksonomi, biiyiik 6l¢iide morfolojik 6zelliklere ve son zamanlarda
DNA dizisi verilerine dayanmaktadir. Ancak, yakindan iligkili tiirler veya
alt tiirler genellikle minimum genetik farkhiliklar gosterirken, belirgin
tenotipik farkhiliklar sergilerler (Tablo 3). Epigenetik varyasyon, dizilime
dayali olmayan ek bir biyolojik gesitlilik katmani saglayarak, ince olgekli
taksonomik ayrimlarin ¢oziilmesine yardimci olur (Richards et al., 2017).

Metilasyona duyarhi amplifiye polimorfizm (MSAP) ve epiGBS

(sekanslama yoluyla epigenotipleme) gibi teknikler, bitki taksonlari iginde ve
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arasinda, bazen genetik gesitliligi agan 6nemli epigenetik gesitlilik oldugunu
ortaya ¢ikarmistir. Bu farkliliklar, 6zellikle morfolojik plastisite geleneksel
yaklagimlar1 karmagiklagtirdiginda, simiflandirmaya bilgi saglayabilir (Heer
etal., 2018).

5.2. Epigenetik Isaretler ve Tiirlerin Farklilagmast

Gen govdesi metilasyonu (GBM): Farkli GBM modelleri, tiirlere 6zgii
gelisimsel ve fizyolojik Ozelliklerle iligkilendirilmigtir (Bewick & Schmitz,
2017). Histon modifikasyonlari: Taksonomide daha az ¢alisilmig olsa da,
tiirlere 6zgii kromatin imzalar1 morfolojik farklilagmaya katkida bulunabilir.
Kiigiitk RNAlar: bazi bitki tiirlerinde siRNA popiilasyonlar, tiirler arasinda
transpozon aktivitesini farkli gekilde diizenleyerek genomik farklilagmaya
katkida bulunabilir. Ornegin, Spartina tiirlerinde hibritlesmeye baglt yakin
transpozon ¢evresi metilasyon reorganizasyonu gosterilmigtir (Parisod et al.,

2009)

5.3. Epigenetik ve Filogenetik

Epigenetik verileri filogenetige entegre etmek yeni ancak biitiinciil agrya
umut verici bir yaklagimdir. DNA dizileri filogenetik agaglarin omurgasini
olustururken, epigenetik isaretler ¢evresel faktorlerin neden oldugu
farkhlagmay1 ve adaptif farklilagsmay1 yakalayabilir. Epigenomik modeller,
bazi yakin akraba taksonlarin neredeyse ayni genomlara sahip olmalarina
ragmen neden farkli ekolojik nisleri isgal ettiklerini de agiklayabilir. Ornegin,
mangrovlarda, tuzluluk gradyanlar1 boyunca epigenetik farklilagma ekolojik
uzmanlagma ile korelasyon gosterir, bu da filogeografik modellere epigenetik
katkiyr diistindiiriir (Lira-Medeiros et al., 2010).

5.4. Yapilan Caligmalar

Mangrovlar (Laguncularia racemosa): Zit habitatlardaki (tuzlu bataklik
ve nehir kenari) popiilasyonlar, ekolojik adaptasyonla uyumlu olarak,
genetik farklilik gostermezken, epigenetik farkliiklar (DNA metilasyon
polimorfizmleri) agisindan garpici farkliliklar sergilemistir (Lira-Medeiros ve

ark., 2010).

Spartina melezleri: Allopoliploid melez Spartina anglica, ebeveynlerinde
bulunmayan vyeni epigenetik durumlar sergilemis ve hizli ekolojik
kolonizasyona yardimcr olmugtur (Parisod ve ark., 2009).

Karahindiba (Taraxacum officinale): Klonal soylar, genetik degisiklik
olmadan fenotipik gesitlilige katkida bulunan genis epigenetik varyasyonlar
gostermigstir (Verhoeven ve ark., 2010).
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Tablo 3. Taksonomik ve tiiv farkldasmasma epigenetik katkidar

Takson / Tiir Epigenetik Ozellik Taksonomik / Adaptif
Sonug
Laguncularia vacemosn DNA metilasyon Genetk farkl¥la§ma .
olmadan habitat spesifik
(mangrovlar) farklilagmast
adaptasyon
Spartina anglica Hibritlerde yeni epigenetik  Hizli kolonizasyon ve
(allopoliploid) durumlar ekolojik farklilagma
Tavaxacum officinale Klonal hatlarda metilasyon Fenotipik plastiklik ve
(karahindiba) polimorfizmleri ckolojik bagar1
Bircok aniivosperm Gen viicut metilasyonu Tiir-spesifik 6zellikler ve
SO AMOsp (GBM) varyasyonu evrimsel yollar
. Epigenetik ¢esitlilik Sistematik igin ek
Birgok takson (MSAP/epiGBS) isaretleyici

Lira-Medeivos et al., 2010, Parisod ve ark., 2009, Verhoeven et al., 2010, Bewick &
Schmitz, 2017, Richards et al., 2017

6. Tarim Ekosistemlerinde Epigenetik Cesitlilik

6.1. Kiiltiir ve Yabani Popiilasyonlarda Epigenetik Varyasyon

Evcillestirme ve segici 1slah genellikle genetik ¢esitliligi azaltir, ancak
epigenetik ¢esitlilik nispeten yiiksek kalabilir ve ek bir adaptasyon potansiyeli
saglar (Richards ve ark., 2017). Calismalar, mahsullerin yabani akrabalarinin
genellikle daha fazla epigenetik varyasyon barindirdigint ve bunun da onlar1
cevresel streslere kargi koruyabilecegini gostermektedir (Tablo 4). Ornegin,
yabani arpa tiirleri, yetistirilen tiirlere kiyasla kurakhiga karsi daha genig
epigenetik tepkiler sergiler (Rodriguez Lépez & Wilkinson, 2015).

6.2. Tarimsal Streslere Epigenetik Cevaplar

Tarimsal ekosistemler bitkileri benzersiz = streslere maruz birakar:
Monokiiltiir kogullar1 genetik ve mikrobiyal gesitliligi azaltir, ancak epigenetik
esneklik fenotipik varyasyonu miimkiin kilarak tekdiizeligi azaltabilir. Giibre
ve pestisit maruziyeti DNA metilasyonu ve histon belirtegleri degisikliklere
neden olabilir ve bazen besin alimini veya savunma yollarini degistirebilir
(Kooke ve ark., 2015).

Iklim degisikligi faktorleri (sicak dalgalari, tuzluluk, diizensiz yagislar)
bitkilerin hayatta kalmasini ve verimini gekillendiren epigenetik yeniden
programlamayi tetikler. Ornek: Misirda, yogun tarimsal yonetim genetik
gesitliligi azaltmugtir, ancak metilasyona duyarli belirteglerle tespit edilebilen
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epigenetik polimorfizmleri korumustur ve bu da yerel adaptasyonla
iliskilendirilmistir (Eichten ve ark., 2013).

6.3. Ureme igin Epigenetik Cesitliligin Kullanilmas1

Epigenetik gesitlilik, agagidaki sekillerde tireme programlara entegre
edilebilir: Epigenetik belirtegler (epi-belirtegler): Verim veya stres toleransi
ile iligkili, tespit edilebilir metilasyon modelleri. Epigenetik kantitatif 6zellik
lokuslar1 (epiQTZTler): Tarim 6zellikleriyle baglantili epigenetik varyantlarin
haritalandirilmas: (Springer & Schmitz, 2017). Epigenom diizenleme:
Epigenetik durumlar1 manipiile etmek ve direnci artirmak igin DNA
metiltransferazlar, demetilazlar veya histon modifiye edicilerle birlegtirilmig
CRISPR/dCas9 araglarinin kullanilmasi.

6.4. Siirdiiriilebilir Tarimda Gelecek Perspektifleri

Epigenetik gesitliligin - kullanilmasi, genetik modifikasyon olmadan
degisen ortamlara hizla uyum saglayan mahsuller gelistirerek iklim dostu
tarima katkida bulunabilir. Uzun vadeli hedefler sunlardir: Epigenetik direng
belirtegleri igin mahsul germplazmasinin taranmasi. Yararli epimiitasyonlar:
koruyan veya hatta indiikleyen 1slah stratejilerinin tasarlanmasi. Epigenetik
profillemenin gen bankas: yonetimine entegre edilmesi, hem genetik hem de
epigenetik kaynaklarin korunmasinin saglanmasi.

Tablo 4. Tarumsal ekosistemlerde epigenetik cesitlilik

Tarla Bitkisi / Epigenetik

Sistem Mekanizma Gozlem Tarmmsal Tlgililik
DNA Y?bz.l.n kayne.llkl L Yaban akrabalar1
Arpa (Hordeum 1 kiiltiirlere gore daha . L |
vulgare) metilasyonu genis kuraklik yanitlart epigencnik rezervuariar
polimorfizmleri oS olarak kullanilabilir
gosteriyor
MSAP tabanh Eplge.netlk cesitlilik, )
. genetik varyasyonun Yogun tarim altinda
Misir (Zea mays) metilasyon b
el azalmasina ragmen yerel adaptasyon
gesitliligi d .
evam etti
DNA Giibre ve besin
Arabidopsis metilasyonu stresinin neden oldugu  Besin yonetimi igin
(model) ve histon kararli epigenetik etkiler

modifikasyonlar1 degisiklikler

Verim ve stres toleransi
ile iligkili epigenetik
varyasyon

Piring (Oryza epiQTL
sativa) haritalamasi

Iklime dayanikl bitkiler
igin 1slah potansiyeli

Rodriguez Lopez & Wilkinson, 2015, Eichten et al., 2013, Kooke et al., 2015, Springer
& Schmitz, 2017
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7. Sonug

Epigenetik siiregler, bitki evrimini geleneksel evrim anlayigindan uzak
bir gekilde, tiir sinirlar1 koruyucu sekilde taksonomiyi ve tarimsal direnci
anlamak igin giiglii bir ¢ergeve saglar. DNA dizisi mutasyonlarinin aksine,
epigenetik modifikasyonlar dinamik, geri doniigiimlii ve gevresel isaretlere
duyarlidir, bu da bitkilerin degisken kosullara hizla uyum saglamasina olanak
tanir. Evrimsel adaptasyonda, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar: ve
kii¢iik RNA aracili susturma gibi mekanizmalar, bitkilerin hem kisa vadeli
stres tepkileri hem de uzun vadeli adaptif hafiza olugturmalarini saglar.
Arabidopsis, piring, misir ve bugdayda yapilan galigmalar, stresin neden
oldugu epigenetik degisikliklerin biyolojik baglama bagl olarak istikrarl bir
sekilde kalitsal olabilecegini veya sifirlanabilecegini gostermektedir (Jin ve
ark., 2024; Van Winkle ve ark., 2025). Bu durum geleneksel bitki evrimine
meydan okumaktadir. Taksonomi ve sistematikte, epigenetik varyasyon
genetik ve morfolojik belirtegleri tamamlayarak, DNA dizisi farkliliginin
minimum oldugu durumlarda tiirlerin farkhilasmas: hakkinda bilgi saglar.
Mangrov (Laguncularia), Spartina ve Klonal Taraxacum soylari, epigenetik
farklilagsmanin ekolojik uzmanlagma ile nasil uyumlu oldugunu gostererek,
filogenetik gercevelere entegrasyonunu desteklemektedir (Lira-Medeiros
et al., 2010; Parisod ve ark., 2009). Tarim ekosistemlerinde, epigenetik
gesitlilik, chillestirme ve monokiiltiir tarimi nedeniyle genetik ¢esitliligin
azaldig1 durumlarda bile ¢evresel strese kargt kritik bir tampon gorevi
gormeye devam etmektedir. Epigenetik belirtegler, epiQTLler ve epigenom
diizenleme, iklim dostu ve siirdiiriilebilir tarim igin bu ¢esitliligi kullanmak
adina umut vaat eden araglardir (Springer & Schmitz, 2017; Rodriguez
Lépez & Wilkinson, 2015). Benzer sekilde, CRISPR/Cas teknolojisinin
bitkisel ozellikleri degistirme kapasitesi de siirdiiriilebilir tarim igin 6nemli
bir uygulama alan1 sunmaktadir (Eren, 2021). Gelecekte, epigenetik isaretler
ve adaptif fenotipler arasindaki nedensel iligkileri ¢6zmek igin ¢oklu omik
yaklagimlar1 (genomik, epigenomik, transkriptomik, fenomik) hesaplamali
modelleme ile birlestirmek ¢ok Onemli olacaktir. Nesiller arasi kalitimi
Olgmek ve kararli epimiitasyonlart tamimlamak igin standartlagtirilmig
yontemlerin gelistirilmesi ayni derecede 6neme sahiptir. Sonug olarak,
epigenetik, bitki bilimcilerin kullanabilecegi evrimsel ve ekolojik araglarin
saywisini arttirmaktadir. Buda epigenetigin; gelenksel evrim anlayigindan
uzak bir gekilde tiir siurlari iginde sistematik, ekoloji ve tarimi birbirine
baglayarak, iklim degisikligi ¢aginda bitkilerin adaptasyonunu anlamaya ve
sekillendirmeye yonelik bir arag olabilecegini ortaya koyar.
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