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Ozet

Bitkilerin gevresel strese adaptasyonu yalmzca genetik gesitlilige degil, aymi
zamanda DNA dizisini degistirmeden gen ifadesini diizenleyen dinamik
epigenetik mekanizmalara da dayanir. Bu diizenlemenin temel katmanlari
arasinda DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar:, kromatin yeniden
modellenmesi, kiigilk RNAlar ve epitranskriptomik igaretler bulunur;
bunlarin tiimii stres tepkilerini ve gelisimsel esnekligi sekillendirmek igin
etkilesime girer. Bu mekanizmalar, bitkilerin kuraklik, tuzluluk, 1s1 ve agir
metal stresi sirasinda transkripsiyonel programlarini hassas bir sekilde
ayarlamasini ve bazi durumlarda nesiller i¢inde veya nesiller boyunca devam
edebilen stres hafizasi olusturmasini saglar.

Son kegifler, kiigiik RNAlarin ve N6-metiladenozin (m6A) gibi
RNA  modifikasyonlarinin  transkripsiyon ~ sonrasi  diizenlemedeki
roliinii  vurgulayarak bitki epigenetik aglarmm  karmagikhigini  daha
da genisletmektedir. Daha da oOnemlisi, Ozellikle DNA veya kromatin
degistiricileriyle birlestirilmiy CRISPR/dCas9 tabanli sistemler olmak tizere
epigenom diizenleme teknolojilerinin ortaya ¢ikisi, epigenetik durumlarin
hedefli ve geri doniigiimlii bir gekilde manipiile edilmesine olanak tanir. Bu tiir
yaklagimlar, kararl epialeller olusturabilir, epigenetik nicel 6zellik lokuslarini
(epiQTLler) belirleyebilir ve nihayetinde bitki 1slahi ve iklim direnci igin yeni
araglar saglayabilir.
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Umut verici ilerlemeye ragmen, bitkilere verimli uygulama, hedef dig1 etkilerin
en aza indirilmesi ve saha kogsullarinda indiiklenen epigenetik degisikliklerin
istikrarinin - saglanmasi gibi zorluklar devam etmektedir. Coklu omik
analizlerini epigenom diizenlemeyle entegre eden gelecekteki aragtirmalar,
temel epigenetik i¢goriilerin tarimsal uygulamalara doniistiiriilmesi igin
¢ok onemli olacakur. Genel olarak, mekanik anlayist yenilik¢i diizenleme
stratejileriyle birlestirmek, bitki epigenetigini iklim degisikligi ¢aginda
stirdiiriilebilir iiriin iyilestirmenin 6n saflarina yerlestirmektedir.

1. Giris

Kiiresel tarim, iklim degisikligi, toprak bozulmasi ve kuraklik, tuzluluk,
agirt sicakliklar ve agir metal kirliligi gibi artan abiyotik stresler nedeniyle
benzeri goriilmemis zorluklarla karsi karstyadir. Bu stres faktorleri bitki
biiyiimesini, verimi ve dayamiklihigr 6nemli olglide bozarak kiiresel gida
giivenligini tehdit etmektedir. Geleneksel 1slah programlar 6ncelikle genetik
gesitlilige dayanmaktadir; ancak, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari,
kodlamayan RNAlar ve kromatin yeniden modellenmesi gibi epigenetik
mekanizmalarin, strese yanit veren gen ifadesini modiile etmede ve bitki
plastisitesini artirmada 6nemli bir rol oynadigi giderek daha agik hale
gelmektedir (Abdulraheem, Fawehinmi ve Yun, 2024).

Bu mekanizmalar arasinda, DNA metilasyonu bitkilerde en kapsaml
sekilde incelenen epigenetik izdir ve CG, CHG ve CHH baglamlarinda
(burada H = A, T veya C) ortaya ¢ikar. DNA metilasyonu sadece gen
ckspresyonunu  diizenlemekle kalmaz, aym1 zamanda transpozonlari
susturur ve genom stabilitesini korur (Qiao et al., 2024). Stres kogullar1
alunda, DNA metilasyon manzaralariin dinamik olarak yeniden
programlanmasi gozlemlenmistir; promotor bolgelerinin hipermetilasyonu
veya hipometilasyonu, strese yamit veren genlerin transkripsiyonunu
dogrudan etkilemektedir. Ornegin, kuraklik, tuzluluk ve 1s1 streslerinin gesitli
mahsullerde farkli metilasyon modellerine neden oldugu gosterilmistir, bu da
metilomun adaptif yanitlarda 6nemli bir rol oynadigimi diigtindiirmektedir

(Abdulraheem ve ark., 2024; Qiao ve ark., 2024).

Ancak kritik bir soru hala ¢6ziilmemis durumda: Bu degisiklikler gegici
mi, yoksa geligim agamalar1 boyunca ve hatta sonraki nesillerde uzun vadeli
stres hafizas1 olusturabilirler mi? Transjenerasyonel epigenetik kalitim
kavrami, belirli DNA metilasyon isaretlerinin ve kromatin durumlarinin
mayoz boliinmeden sonra da devam edebilecegini ve bitkilere tekrarlayan
streslere kargi direnci artiran bir tiir “molekiiler hafiza” saglayabilecegini
gosteren kanitlarin artmasiyla birlikte ivme kazanmugtir (Trends in Plant

Science, 2024).
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Sonyillarda, CRISPR /dCas9 tabanli epigenom diizenlemedeki gelismeler,
bitkilerde DNA metilasyonu ve demetilasyonunun hassas bir sekilde
manipiile edilmesi i¢in yeni yollar agmugtir (Fadul, 2023). Geleneksel genetik
modifikasyondan farkli olarak, bu yaklagimlar DNA dizisini degistirmeden
epigenetik durumlar1 degistirir ve gen ifadesini tersine gevrilebilir ve
hedefe yonelik bir gekilde ince ayarlamak igin umut verici bir strateji sunar.
Metiltransferazlar1 veya demetilazlar1 belirli lokuslara yonlendirerek, strese
yanit veren yolaklart modiile etmek miimkiin hale gelir ve bu da yenilikgi,
transgenik olmayan 1slah stratejilerinin 6niinii agar (Seem et al., 2024).

Bununla birlikte, epigenom diizenlemesinin mahsullerde genis 6lgekli
olarak uygulanmasini engelleyen birka¢ zorluk bulunmaktadir: potansiyel
hedef dis1 etkiler, eklenen epigenetik isaretlerin stabilitesi, biiyiik ve karmagik
bitki genomlar1 igin dagitim sistemleri ve laboratuvar bulgularinin saha
kogullarina aktarilmasi. Bu smnirlamalarin agilmasi, epigenetik stratejilerin
stirdiirtilebilir mahsul iyilestirme programlarinin ayrilmaz bir pargasi haline
gelmesini saglayabilir.

Bu galisma, bitki stres tepkilerinde DNA metilasyonunun roliinii kapsamlt
bir sekilde ele alacak ve hedefli epigenom diizenlemenin ortaya ¢ikan
potansiyelini degerlendirecektir. Amacimiz, son gelismeleri vurgulamak,
mevcut aragtirma bogluklarini belirlemek ve epigenetik yaklagimlar1 bitki
1slahina entegre etmek igin gelecekteki perspektifleri tartigmaktir.

2. Stres Toleransinda DNA Metilasyonu ve Kromatin Bazli
Diizenleme

Bitkiler, gevresel stresler altinda gen ifadesini hizla ayarlamak igin
DNA metilasyonu ve kromatin yeniden yapilandirmasi gibi epigenetik
mekanizmalar kullanir. DNA metilasyonu (5-mC), CG, CHG ve CHH
sekans baglamlarinda meydana gelir ve DNA metiltransferazlar (6r. MET],
CMT’ler, DRM) tarafindan katalize edilir ve DNA demetilazlar (ROS1/
DML) tarafindan tersine gevrilir. Bu epigenetik katman, transpozonlari
susturmak ve genomik stabiliteyi korumakla kalmaz, ayn: zamanda strese
yanit veren genleri de diizenler (Miryeganeh, 2021; Nunez-Vazquez,
Desvoyes ve Gutierrez, 2022).

Kuraklik, tuzluluk veya sicaklik stresi altinda bitkiler genellikle DNA
metilasyon yapisini yeniden programlar. Ornegin, promotor hipometilasyonu
stresle indiiklenebilir genleri aktive edebilirken, hipermetilasyon kaynaklar
korumak igin genleri baskilayabilir. Bu tiir dinamik metilasyon degisiklikleri
piring, musir ve Arabidopsis dahil olmak tizere bir¢ok tiirde rapor edilmigtir
(Miryeganeh, 2021; Nunez-Vazquez et al., 2022).
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Histon modifikasyonlar;, DNA metilasyonunu tamamlar. H3K4me3
ve H3K9ac gibi aktif isaretler, agik kromatin ve stres yanit genlerinin
transkripsiyonel aktivasyonu ile iligkilidir, oysa H3K27me3 gibi baskilayic
isaretler, genlerin ihtiyag duyulana kadar sessiz durumda kalmasina yardimci
olur (Nunez-Vazquez ve ark., 2022). Ornegin, kuraklik veya tuz stresi
altindaki Arabidopsis’te, stresle iligkili gen promotorlerinde artan H3K4me3
seviyeleri, daha yiiksek transkripsiyon ile iligkilidir (Nunez-Vazquez et al.,
2022).

Modifikasyonlarin 6tesinde, kromatin yeniden modelleme kompleksleri,
stres sinyallerine yamit olarak niikleozomlar1 yeniden konumlandirir ve
kromatin yapisini ayarlar. ATP bagimli yeniden modelleyiciler de dahil
olmak tizere bu kompleksler, DNA erigilebilirligini modiile eder ve boylece
stres altinda transkripsiyonu diizenler (Limke ve Baurle, 2017).

Ozetle, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kromatin yeniden
modellenmesi arasindaki koordinasyon, bitkilere epigenetik plastisite saglar.
Bu plastisite, stres kargisinda esnek gen diizenlemesini miimkiin kilar ve bu
mekanizmalari, mahsullerde stres direncini mithendislik agisindan umut
verici hedefler haline getirir.

3. RNA Aracili ve Epitranskriptomik Diizenleme

DNA metilasyonu ve histon modifikasyonlarinin 6tesinde, RNA tabanl
diizenleme bitkilerde epigenetik kontroliin bir bagka kritik katmanini
temsil eder. 24-nt kii¢lik miidahaleci RNAlar1 (siRNAlar) i¢ceren RNA
yonlendirmeli DNA metilasyonu (RdDM) yolu, metilasyonu transpozonlara
ve tekrarlayan sekanslara yonlendirmede merkezi bir rol oynar ve boylece
stres altinda genom stabilitesini gii¢lendirir (Matzke & Mosher, 2014;
Zhang, Lang, & Zhu, 2018). Bu kiigitk RNA’lar ayrica strese duyarli genleri
de diizenler; ornegin, kuraklik ve tuzluluk altinda siRNA bollugundaki
degisiklikler, degisen promotor metilasyonu ve stres toleransi fenotipleri ile
iligkilendirilmigtir (Calarco et al., 2012; Zhang et al., 2018).

MikroRNAlar (miRNAlar), transkripsiyon faktorlerini ve sinyal
bilesenlerini hedefleyerek stres tepkilerini daha da iyilestirir. Oksidatif
stresde miR398, patojen savunmasinda miR393 ve kuraklikta miR166 gibi
stres tepkisine duyarli birkag¢ miRNA, hormon sinyallesmesi ve kromatin
diizenleyicileri ile kesiserek entegre bir diizenleyici ag olugturur (Song
ve ark., 2019). Onemli olarak, miRNA ekspresyonu epigenetik olarak
diizenlenebilir, bu da kromatin durumu ve kiigiik RNAlar arasinda kargilikl
kontrol oldugunu gosterir.
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Son yillarda, epitranskriptomik modifikasyonlar, 6zellikle N6-
metiladenozin (m6A), bitkilerde gen diizenlemesinin ek bir katmani olarak
ortaya ¢ikmistir. m6A, RNA stabilitesini, eklemeyi ve geviriyi etkiler ve 1s1
ve kuraklik gibi stres kogullart m6A yapisini 6nemli 6lgiide degistirir (Liu
& Pan, 2016; Anderson et al., 2018). Ornegin, mOA metiltransferazlarinda
kusurlu olan Arabidopsis mutantlari, stres toleransinda bozulma gosterir ve
bu da bu RNA modifikasyonunun iglevsel 6nemini vurgular (Anderson et
al., 2018).

Kiigiitk RNAlar ve RNA metilasyonu birlikte dinamik bir transkripsiyon
sonrast diizenleyici ger¢eve olugturur. Bu sistem, bitkilerin genom
biitiinliigiinii  korurken, gen ifadesini degisken ortamlara hizla adapte
etmelerini saglar. Kiigiik RNA biyolojisini epitranskriptomik diizenleme
ile entegre etmek, bitkilerin goklu diizenleyici katmanlarda karmagik stres
tepkilerini nasil koordine ettiklerini anlamak igin ¢ok 6nemli olacaktir.

4. Epigenetik Stres Hafizas1 ve Nesiller Aras1 Kalitim

Gegici  transkripsiyon tepkilerinin  aksine, bitkiler stres hafizasi
olusturabilirler, bu da onlarin tekrarlayan gevresel zorluklara daha verimli bir
sekilde tepki vermelerini saglar. Bu hafiza kisa siireli olabilir (tek bir yagam
dongiisii iginde korunur) veya nesiller arasi olabilir (yavrulara da geger). Bu
hatizanin molekiiler temeli, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve
kii¢iik RNAlar gibi epigenetik igaretlerin korunmasini igerir (Baulcombe &
Dean, 2014; Lamke & Biurle, 2017).

Nesiller arasi stres hafizasi, kuraklik veya 1s1 hazirlhgl yeniden maruz
kalindiginda stres tepkili genlerin daha hizli ve daha giiglii bir sekilde
indiiklenmesine yol agan Arabidopsis’te iyi belgelenmistir. Bu, stresin
ortadan kalkmasindan sonra bile stresle indiiklenebilir promotorlerde
H3K4me3 gibi siirdiiriilen histon isaretleriyle iligkilidir (Lamke & Baurle,
2017). Benzer gekilde, baskilayicr bir igaret olan H3K27me3{in birikmesi,
hiicre boliinmeleri boyunca stres kaynakli gen susturmay1 koruyarak, iyilesme
sirasinda gelisimsel veya metabolik durumlari muhafaza edebilir (Luo ve
ark., 2012).

Transgenerasyonel kalitim, epigenetik degisikliklerin gametogenez ve
embriyogenezin kapsamli yeniden programlama olaylarindan kagtigi zaman
meydana gelir. Kiigiik RNA’lar bu siirecte merkezi bir rol oynar. Ornegin
Arabidopsis poleninde, transpozonlardan tiiretilen kiigitk RN Allar bir sonraki
nesilde DNA metilasyon modellerini giiglendirerek genom stabilitesini
korur ve epigenetik durumlar aktarir (Calarco et al., 2012). Stres kaynakli
epialleller — DNA dizisi degisikligi olmaksizin gen ifadesinde kalitsal
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degisiklikler — piring, domates ve misir gibi mahsullerde gozlemlenmistir ve
bu mahsullerde ¢i¢eklenme zamanini, meyve gelisimini veya stres toleransini
etkileyebilirler (Quadrana & Colot, 2016).

Cok yillik tiirler ve agik tohumlu bitkiler, uzun vadeli stres hafizasinin
carpici Orneklerini sunar. Norveg ladininde, embriyogenez sirasinda degisen
sicakliklara maruz kalmak, tomurcuk fenolojisini on yillarca etkileyen kalict
epigenetik durumlar olugturur (Kvaalen & Johnsen, 2008). Bu ornekler,
epigenetik varyasyonun iklim degisikligi altinda ekolojik adaptasyona ve
uzun vadeli hayatta kalmaya nasil katkida bulunabilecegini gostermektedir.

Bununla birlikte, nesiller arast kalitimin kapsami ve istikrar1 hala tartiyma
konusudur. Baz1 epigenetik izler sadik bir sekilde aktarilirken, digerleri
sifirlanir ve istikrarin  belirleyicileri heniiz tam olarak anlagilamamistir
(Heard & Martienssen, 2014). Bu sorularin ¢oziilmesi, bitki 1slahinda ve
iklim direncinde epigenetik hafizadan yararlanmak igin ¢ok 6nemlidir.

5. Epigenom Diizenleme ve Uretimde Terciime Uygulamalari

Dogal epigenetik varyasyon stres toleranst ve gelisimsel plastisiteye
katkida bulunurken, epigenom diizenleme teknolojilerinin ortaya ¢ikmasi
artik mahsuliin iyilestirilmesi igin epigenetik durumlarin hassas bir gekilde
manipiile edilmesini miimkiin kilmaktadi. DNA dizisini degistiren
geleneksel transgenik teknolojinin aksine, epigenom diizenleme, altta yatan
genetik kodu degistirmeden kromatin veya DNA metilasyon modellerini
degistirerek, mahsuliin iyilestirilmesi igin potansiyel olarak geri doniigiimlii
ve transgenik olmayan bir yaklagim sunmaktadir (Gallego-Bartolomé, 2020).

Enyayginolarak aragtirilan sistem, katalitik olarak inaktif Cas9 (dCas9) ‘un
DNA metiltransferazlar (6rnegin DNMT3A), demetilazlar (6rnegin TETT),
histon asetiltransferazlar (HAT ler) veya histon deasetilazlar (HDACler)
gibi epigenetik efektorlerle birlestirildigi CRISPR/dCas9 tabanli platformlar:
igerir. Spesifik tek kilavuz RNAlar (sgRNAlar) tarafindan yonlendirilen bu
kompleksler, tanimlanmig genomik bolgeleri hedefleyebilir ve epigenetik
durumlarini modiile edebilir. Arabidopsis’te, dCas9-TET1 kullanilarak
FLOWERING WAGENINGEN (FWA) promotoriiniin hedeflenen DNA
demetilasyonu, gen ekspresyonunu geri kazandirdr ve gigeklenme zamanini
degistirdi, bu da bitkilerde lokus spesifik epigenom diizenlemesinin kavram
kanitin1 gosterdi (Gallego-Bartolomé et al., 2018).

Model tiirlerin Otesinde, epigenom diizenleme tarim iirtinlerinde umut
vaat etmektedir. Stresle indiiklenebilir promotorleri modiile etme yetenegi,
yabanct DNA eklemeden kuraklik veya tuzluluk toleransini artirabilir.
Dahas, hedefe yonelik epigenetik modifikasyonlar, nesiller boyunca kalitsal
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olabilen stabil epialleller olugturabilir ve bu da tarim {rtinleri yetigtiricileri
i¢in arag setini genisletebilir (Quadrana & Colot, 2016). Bu tiir yaklagimlar,
epigenetik varyasyonu verim, gigeklenme ve strese dayaniklilik gibi tarimsal
ozelliklerle iligkilendiren epiQTZTlerin kesfini tamamlar (Bewick ve Schmitz,
2017).

Bununla birlikte, 6nemli zorluklar devam etmektedir. Bunlar arasinda,
biiyiik veya karmagik genomlara sahip bitki tiirlerinde diizenleme yapilarinin
verimli bir gekilde iletilmesi, hedef dig1 epigenetik etkilerin en aza indirilmesi
ve saha kosullarinda indiiklenen epigenetik isaretlerin kararhliginin saglanmasi
yer almaktadir. Ayrica, belirli modifikasyonlarin geri doniisiimliligii, uzun
vadeli slah yararlarini smnurlayabilirken, epigenom diizenlemesi yapilmig
bitkilerin diizenleyici ve toplumsal kabulii hala tartiyma konusudur (Springer
& Schmitz, 2017).

Bu smirlamalara ragmen, epigenom diizenlemesinin 1slah stratejilerine
entegrasyonu heyecan verici firsatlar sunmaktadir. Genomik, transkriptomik
ve epigenomik bilimlerini CRISPR tabanli araglarla birlestirerek, bitki
bilimcileri DNA dizisinde kalici degisiklikler yapmadan iklime dayanikli
mahsuller gelistirmek igin yeni yollar yaratabilirler. Bu yaklagim, epigenetik
mekanizmalar tlizerine yapilan temel aragtirmalar siirdiiriilebilir tarimda
pratik uygulamalarla birlegtirir.

6. Sonug

Epigenetik diizenleme, bitkilere ¢evresel zorluklara hizli ve esnek yanitlar
verebilmelerini saglayan giiclii bir gen ekspresyonu kontrol katmani saglar.
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, kromatin yeniden modellenmesi,
kiigiik RNAlar ve epitranskriptomik isaretler birlikte stres toleransi ve
gelisimsel plastisiteyi diizenleyen dinamik bir diizenleyici ag olusturur.
Birden fazla model tiir ve mahsulden elde edilen kanitlar, bu mekanizmalarin
sadece kisa vadeli tepkileri sekillendirmekle kalmayip, ayni zamanda stres
hafizasini ve bazi durumlarda uzun vadeli adaptasyona katkida bulunabilecek
nesiller aras1 kaliimi da olugturdugunu gostermektedir (Limke & Baurle,
2017; Quadrana & Colot, 2016).

Epigenom diizenleme teknolojilerinin, 6zellikle CRISPR/dCas9
tabanli yaklagimlarin ortaya ¢ikisi, epigenetik diizenlemeyi hedefli bir
sekilde kullanmak igin yeni firsatlar yaratmistir. Altta yatan DNA dizisini
degistirmeden kromatin durumlarini degistiren bu araglar, istikrarli epialleller
olusturmak, stres toleransini iyilestirmek ve iklim degisikligi altinda mahsul
performansini artirmak i¢in potansiyel uygulamalar sunmaktadir. Bununla
birlikte, uygulama verimliligi, hedet dig1 etkiler, indiiklenen isaretlerin
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kararlihigr ve diizenleyici kurumlarin kabulii gibi 6nemli zorluklar devam
etmektedir (Gallego-Bartolomé, 2020; Springer & Schmitz, 2017).

Gelecekteki aragtirmalarin hedefleri sunlar olmalidir:

Stresin neden oldugu epigenetik izlerin stabilitesini ve kalitimini
agikliga kavusturmak.

Dogal epigenetik varyasyonlarin haritalandirilmasini ve bunlarin
tarimsal 6nemi hakkinda bilgiyi genisletmek.

Epigenetik  diizenlemeyi  fizyolojik  ve verim  Ozellikleriyle
iliskilendirmek igin ¢oklu omik yaklagimlar entegre etmek.

Bitkilerde epigenom diizenlemeyi uygulamak igin giivenli ve verimli
stratejiler gelistirmek.

Sonug olarak, bitki epigenetigi hakkindaki temel bilgileri yeni ortaya gikan
diizenleme teknolojileriyle birlestirmek, stirdiiriilebilir bitki 1slahi igin umut

verici bir yol sunmaktadir. Epigenetik bilgiler, bitkilerin adaptasyonuna iligkin
anlayigimizi derinlestirmekle kalmaz, ayn1 zamanda gevresel degisiklikler
kargisinda kiiresel gida giivenligini saglamak igin pratik stratejiler de sunar.
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