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Ozet

Gegmisten giinlimiize yapilan arastirmalar bitkilerde bilinen genetik ¢oziimlemelerin yetersiz kaldig, genetigin daha 6tesindeki mekanizmalarla
agiklanabilen birgok olgunun oldugunu ortaya koymustur. Ozellikle son yirmi yilda bitkilerde gergeklesen molekiiler regiilasyonlarin gogunda
epigenetigin onemli rol oynadigi ileri siiriilmiistiir. Giiniimiizde teknolojinin ilerlemesi ve yeni metodolojilerin gelistirilmesiyle DNA dizisi
tizerindeki kimyasal modifikasyonlar, histon ve histon olmayan proteinlerdeki modifikasyonlar ile kromatin yapisindaki degisiklikler veya
her ikisinin bir arada gerceklesmesiyle olusan epigenomik kalitsal degisikliklerin genetik kaliim yaninda 6nemi giderek artmaktadir. Bu
derlemede epigenetik mekanizmalar ve epigenetigin tarimsal iretimde uygulama alanlari tanitilarak derlemenin gelecekte bitkilerde epigenetik
iizerine yapilacak yeni ¢alismalar i¢in bir kaynak niteligini tagimas1 amaglanmistir.

Anahtar Kelimeler: DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, RNA tabanli kontrol mekanizmalar1

Epigenetic Mechanisms and Epigenetic Approaches in Agricultural Production

Abstract

Research from the past to the present day revealed that there are many phenomena that are known to be insufficient in the genetic analysis
of plants and that can be explained by mechanisms beyond genetics. Epigenetics has been suggested to play an important role in most of the
molecular regulation in plants, especially in the last two decades. Nowadays, with the advancement of technology and the development of
new methodologies, chemical modifications on the DNA sequence, modifications in histone and non-histone proteins, changes in chromatin
structure, or the combination of both, the importance of epigenomic hereditary changes is becoming increasingly important as well as genetic
inheritance. In this review, epigenetic mechanisms and application areas of epigenetics in agricultural production are introduced and it is aimed

that the review will be a resource for future studies on epigenetics in plants.
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GIRIiS

Epigenetigin epigenesis kavrami olarak antik Yunan
donemlerinde  Aristotales, Democritus ve Leucippus
gibi filozoflarca yeni bir canlinin gelisimini agiklamak
icin ortaya atildigi bilinmekle birlikte bilim alani olarak
ortaya ¢ikigi yaklasik olarak son 20 yil gibi kisa bir zaman
dilimini kapsamaktadir [1]. Farkli bilim adamlarinca farkl
anlamlarda kullanilmis olan epigenetik molekiiler biyologlar
icin DNA dizi degisimi olmaksizin gen fonksiyonundaki
kalitsal degisiklikler olarak tanimlanmaktadir.

Kelime anlami olarak eski Yunancada “epi” on eki
“Ustli”, “Otesi” anlamlarini tasirken “genesis” kelimesi
“dogus”, koken”, “olusum” anlamlarini kapsamaktadir.
Epigenesis kelimesinin ilk kullanildig1 dénemlerde “olusum/
gelisim Oncesi” tabiriyle agama asama gelisme donemleri
kastedilmistir. Epigenetik terimi bir bilim alanmi olarak ilk
kez 1942’de Conrad Waddington tarafindan kullanilmig olup
fenotip ve genotip arasinda bir ara faktor oldugu belirtmis
olsa da 1940’lardan 1990’11 yillara kadar DNA dizi degisimi
olmaksizin meydana gelen kalitimsal degisikliklerden
bahsedilmemistir [2].

1990 yilinda Holiday tarafindan organizmalarda
farklilagmus hiicreler ve gen ekspresyon paternlerinin mitotik
kalitimiyla olusan gen ekspresyon degisiklikleri epigenetik
olarak tarif edilmistir [1]. Ardindan Wu ve Morris, [3]
epigenetik mekanizmalarin gen fonksiyon degisikliklerine
onciiliik ettigini belirtmisler ve DNA dizi degisimi olmaksizin

sadece mitotik degil mayotik kalitimla da meydana gelen
gen ekspresyonunda ki degisiklikler olarak epigenetigi
tarif etmislerdir. ilerleyen yillarda bilim dallarimin ¢alisma
konularma iliskin goriislerde ise molekiiler biyologlarin
bilinen bir gen, bilinen bir iiriin; genetikg¢ilerin bilinen bir
gen, bilinmeyen bir {iriin; biyokimyacilarin bilinmeyen bir
gen bilinen bir {irlin; epigenetik¢ilerin ise bilinmeyen bir gen
ve bilinmeyen bir {iriin izerinde yogunlastiklar1 fikri ortaya
atilmistir [4].

Giintimiizde epigenetik terimi DNA  dizisindeki
degisikliklerden kaynaklanmayan kalitsal gen ifadesindeki
varyasyonlari inceleyen bilim dali olarak tanimlanmaktadir
[5]. Epigenetigin ana hedef molekiilleri DNA, RNA ve
kromatin (niikleozomlar)’dir. Bu molekiillerdeki dizi
disindaki kalitsal o6zellikler epigenetigin ilgi alanindadir.
Epigenetik ile birlikte epizom, epigenomik, epiallel, EpiRIL
(epigenetic recombinant inbred lines) kavramlarinin da
kullanimi son yillarda yaygimlasmaya baslamistir. Epiallel
dizi farki olmadan, DNA, RNA, kromatin (histon) ve
niikleusun uzaysal konumundan kaynakli diizenli ve
kalitsal fenotipik veya fizyolojik varyasyonu olusturan
allelleri ifade etmektedir. Epiallellerin varlig1 epigenetigi
modifikasyonlardan ayiran temel farktir [5].

Epigenetik basta kliniksel tip olmak {izere aralarinda
eczacilik, adli tip, bitkisel ve hayvansal iretim (tarim) ve
temel bilimlerde calisan bilim adamlar1 arasinda biiyiik
yanki uyandirmistir. Bunun temel nedeni molekiiler
biyolojinin ana kuralinda belirtilen ve hiicredeki biitiin
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fizyolojik ve fenotipsel olaylarin salt DNA dizisinden
sifrelenmediginin epigenetik bilim dali ile ortaya konmus
olmasidir. Organizmanin farkli organlarinda bulunan
tamamen aynt DNA dizisine sahip hiicrelerin nasil
birbirinden bagimsiz fonksiyonlara sahip olabildikleri,
ornegin insanda lenfositlerin nasil hiicre bolinmesi yoluyla
fenotiplerini stabil bir sekilde koruyabildikleri, ayni
niikleoplazma iginde bulunan ve neredeyse 6zdes DNA
dizinlerine sahip XX kromozomundan hangisinin inaktive
edileceginin nasil belirlendigi, ayn1 genetik materyale sahip
tek yumurta ikizlerinin nasil hastaliklara yatkimliklarinin
farkli olabildigi, birbiriyle ayni genetik materyale sahip
iki hiicrenin nasil birbirinden farkli gelisim gosterebildigi,
bir bitkide bulunan yapraklarin neden birbirlerinden farkli
olabildigi gibi olaylarin bir kismimin modern molekiiler
biyolojik yaklasim ve teknikler ile ortaya konulamamasi
iizerine epigenetik ve epiallel kavramlar: ortaya ¢ikmistir.
En basit yaklagimla tek yumurta ikizi genomik analiz ile
ayirt edilemezken basit parmak iziyle ayirt edilebilmektedir.
Canlilar alemi igerisinde bitkiler dogada var olduklari
cevreyi degistiremedikleri, i¢inde bulunduklart degisken
ve ¢ogunlukla da olumsuz iklim kosullariyla basa ¢ikmak
zorunda kaldiklar1 i¢in sahip olduklart epigenom ve
epigenetik mekanizmalar sayesinde bitkiler tarafindan
gen aktivitesinde Onemli degisiklikler yapabildigi ve
ongoriilemeyen ortamlarda bagarili bir sekilde hayatta
kaldiklar1 ve bu epigenetiksel Ozellikleri kalitim yoluyla
aktararak nesillerini devam ettirebildikleri diigiiniilmektedir.
Glinlimiizde epigenetik varyasyonun ve regiilasyonun
DNA ve kromatin yapisinda gerceklesen enzim-destekli
kimyasal modifikasyonlarin sonucu olustugu bilinmektedir
[5]. Bu durum epigenetik mekanizma kontrolliiniin (6rnegin
inhibisyonunun) anlasilmast ile epigenetik regiilasyonlarin
tipta tanm1 ve tedavide kullaniminin, tarimda verim ve
kalitenin artirilmasinda kullaniminin, temel bilimlerde
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hiicresel olaylarmin sifrelerinin ¢6ziimiinde kullaniminin
6nemli rol istlenebilecegini gostermektedir. Bu derlemede
bitkilerde gen ifadesinde anahtar rol oynayan epigenetik
mekanizmalar tanitilarak tarimsal iiretimde epigenetigin
uygulama alanlari ile ilgili bilgiler verilmesi hedeflenmistir.

MOLEKULER EPIGENETIK
MEKANIZMALAR

Epigenez olarakta ifade edilen epigenetik mekanizmanin
isleyisinde ¢evresel ve/veya icsel bir sinyalin olusumu, bu
sinyalin hiicre veya doku tarafindan algilanmasi ve yanit
verilmesi sonucu niikleusta veya organel genomlarinda
basta sitozin olmak iizere DNA dizisi iizerindeki kimyasal
modifikasyonlar, histon ve histon olmayan proteinlerdeki
modifikasyonlar ile kromatin yapisindaki degisiklikler
veya her ikisinin (DNA dizi modifikasyonu ve histon
modifikasyonlari) birden olusumu ile yeni bir fenotip veya
hiicresel fizyolojik olay meydana gelmektedir [5-11].

Bazi epigenetiksel varyasyonlar organizmalar arasinda
farkliliklar ~ gostermektedir. Okaryotlarda, prokaryotlara
oranla daha etkili olan epigenetik mekanizmanin isleyisi
ayn: zamanda bitkiler ve hayvanlar aleminde de farklilik
gostermektedir. Okaryotlarda epigenetik mekanizmalar
DNA diizeyinde genellikle adenin ve sitozin metilasyon
modifikasyonlari, RNA diizeyinde adenin deaminasyonu
ve diger RNA diizenleme olaylarindan kaynaklanirken
kromatin yapisinda histon ve histon olmayan proteinlerin
asetilasyonu, deasetilasyonu, metilasyonu, fosforilasyonu,
SUMOylasyonu,  ubikitinasyonu, = ADP-ribozilasyonu,
prolin izomerizasyonu ve deiminizasyonu, glikosilasyonu
veya sitriilinasyonu gibi olaylarin ya tek baslarina ya da
birlikte olugarak DNA’nin niikleusdaki uzaysal konumunun
degistirilmesi ve kromatinin tekrar diizenlenmesi ile de
ortaya ¢ikmaktadir (Sekil 1) ve bunlar ana bagliklar halinde
tanitilmaya ¢alisilmustir [8, 12-14].

« DNA Sitozin Metilasyonu
* DNA Adenin Metilasyonu

Sekil 1. Epigenetik mekanizmalar. Metilasyon: CH, grubunun enzimsel eklenmesi; Asetilasyon: bir hidrojen atomunun yerine bir
asetilin (COCH,) eklenmesi; Deasetilasyon: asetil grubunun aminoasitten uzaklastirilmasi; Fosforilasyon: uygun bir kinaz enzimi ile
bir fosfat grubunun bir proteindeki aminoasite eklenmesi; SUMOylasyon: SUMO proteinlerin (kiigiik ubikutin benzeri proteinler) diger
proteinlerdeki amino asitlere eklenmesidir; Ubikitinasyon: bir veya daha fazla ubikutinin bir proteindeki aminoasite eklenmesi iglemidir;
ADP-ribozilasyonu: bir proteine ADP-riboz molekiiliiniin eklenmesi iglemi; Prolin izomerizasyonu: bir izomerin konformasyonel
doniistimii; Glikosilasyon: riboz/deoksiriboz molekiilii ile baz arasindaki kovalent bagin koparilmasi islemi; Sitriilinasyon: post translasyon
modifikasyonu ile arginin amino asitinin sitriilin aminoasitine donustiiriilmesi.
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1. DNA Tabanh Kontrol Mekanizmasi: “DNA Meti-
lasyonu”

OKkaryotik organizmalarda metilasyonun epigenetik
varyasyonun ana kaynagi oldugu bilinmektedir. DNA
metilasyon seviyesinin ¢ok yiiksek (hipermetilasyon)
veya ¢ok diisik (hipometilasyon) olusu aralarinda
DNA replikasyonu ve onarimi, gen transpozisyonu ve
transkripsiyonu, hiicre farklilasmasi ve gen suskunlugu,
imprinting, biyo-savunma, transgen ifadesi, hiicrede yabanci
gen ifadesinin de yer aldigi bircok genetik fonksiyonu
etkilemektedir. Arastirmalarda sitozin metilasyonu, ¢ogu
organizmada embriyonik ve dogum o6ncesi gelisim, kanser,
bakteriyel konuk savunmasi, transgen suskunlugu, hormon
regililasyonu, biyotik ve abiyotik stres, genom katlanmasi
ve tiirlesme, heterosiz, imprinting olaylar1 iizerine etkili
olmasindan dolay1 kullanilmaktadir [7-14].

Kimya biliminde metilasyon bir kimyasal bilesige bir
metil (CH,) grubunun baglanmasi veya transfer edilmesidir.
Biyokimya biliminde ise spesifik olarak bir hidrojen
atomunun bir metil grubuyla yer degistirmesi anlaminda
kullanilmaktadir. Metilasyon DNA molekiilii tizerinde bilinen
ender kovalent modifikasyonlardan olup 6zellikle Sitozinin
5 nolu karbonunda gergeklesmektedir. Metilasyon primidin-
dimerlerin olusumuna neden oldugu gibi, transkripsiyonun
baskilanmasi, transpozonlarin hareketlerinin kisitlanmasi,
genomik imprinting, X kromozom inaktivasyonu, doku ve
organ spesifik gen ekspresyonunda da etkilidir [15-18].

Canli genomlarinda DNA metilasyonlar1 farkli tipte ve
siiftaki DNA metiltransferazlar tarafindan S-adenosilmeti-
onin (SAM) molekiiliinii substrat olarak kullanmakta ve ade-
nin veya sitozin niikleotitini 6-metiladenin (m°A), 4-metilsi-
tozin (m*C) ve 5-metilsitozine (m°C) donistiirebilmektedir.
DNA metilasyon paterninin olusturulmasi ve siirdiiriilmesin-
de DNMT1, DNMT3a ve DNMT3b ile birlikte DNMT2 ve
DNMT3L de gorev aldigr bilinmektedir. Adenin niikleotit
metilasyonunun ilk olarak bitkilerde TGATCA dizisindeki
ilk adeninin alt1 nolu azotunda olustugu bildirilmektedir. Bu
tip metilasyonun daha ¢ok mRNA ve diger RNA tiplerinde
yaygin olduguna dair caligmalar mevcuttur. Ancak arastir-
malarda DNA’daki adenin metilasyonunun epigenetik etki-
leri izerine yapilmis olan ¢aligmalarin sayisi sinirlidir. Metil
grubu eklemesi (transferi) m*A ve m*C’de C-N’a gergekle-
sitken m°C’de C-C’a gergeklesmektedir [17-20]. Niiklear
DNA (nDNA) metilasyonu bitki genomlarmin spesifik bir
6zelligi olup bazi durumlarda tiire, dokuya, organa, organele
ve gelisme donemine 6zgii olabilmektedir. Bitkilerde niik-
leotit metilasyonu olarak sitozinin 5-metilsitozine ("5C) ve
adeninin N6-metiladenine ("6A) doniisiimiiniin yaygin oldu-
gu bilinmektedir. Metilasyon islemi ¢ok sayida ve farkli me-
tiltransferaz enzimleri tarafindan gergeklestirilmekte olup
bu enzimler bazi durumlarda epigenetik enzimleri olarak
adlandirilmaktadir.

Bitki genomlarinda 6zellikle sitozin bazinda bulunan
metilasyonun oldukg¢a yiiksek siklikta olmasi nedeni ile
S-metilsitozin ("5C) A, T, G, C’nin disinda besinci baz
olarak adlandirilmaktadir. Metilasyon CG zengin dizilerde
daha etkin olmaktadir. Bu CG zengin bolgeler CG adaciklari
olarak isimlendirilir. CG zenginligi genellikle hiicre islevinde
gorev alan (housekeeping) genlerinin transkripsiyon baglama
kisimlarinda veya bu bdlgelerin promotérlerinde (%60)
goriilmekle birlikte farklilasmis dokularda daha az, timor
hiicrelerinde ise farkli metilasyon paternleri goriilmektedir.
Giintimiizde CG adaciklartyla birlikte arttk CHH ve CHG
adaciklar1 kavrami da daha sik kullanilmaya baglamistir [15-
18].

Giintimiize degin yapilan arastirmalarda sitozin
metilasyonunun, ¢ogu organizmada embriyonik ve dogum
oncesi gelisim, kanser, bakteriyel konuk savunmasi, transgen
suskunlugu, hormon regiilasyonu, biyotik ve abiyotik stres,
genom katlanmasi ve tiirlesme, heterosiz, imprinting olaylari

tizerine etkili oldugu belirlenmistir [7-14].

Sitozin metilasyonu kadar dnemli olan diger bir islem
demetilasyondur. Demetilasyon islemi sitozindeki metil
grubu On-onbir translokasyon ailesi (TET) enzimleri
tarafindan gergeklestirilmektedir. Demetillenme olay1 aktif
veya pasif veya her ikisi birden olarak gerceklesebilmektedir.
Pasif DNA demetilasyonu genellikle yeni sentezlenmis olan
DNA sarmalinda DNMT1 enzimi tarafindan replikasyon
sirasinda, aktif DNA demetilasyonu ise TET enziminin
oksidasyonundan sonra 5-meC’nin uzaklastirilmasi seklinde
gerceklestirilmektedir.  On-onbir  translokasyon ailesi
TETI1, TET2 ve TET3 olup bu proteinler genellikle CHG
bolgelerinde etkin olup 5-mC 6nce 5-HmC, sonra 5-formil
sitozine (5-fC) ve 5-karboksisitozine (5-caC) hidrolisilaz
aktiviteleri ile doniistiriilmektedir. 5-fC dogrudan sitozine
Timin DNA glikolaz (TDG) ile baz kesim onarim (BER)
islemi ile dontistiiriilebilmektedir [2, 12].

5-hidroksimetilsitozin  (5-hmC) ise 5-mC’in
hidroksilli ~ formudur.  5-mC’in  oksidasyonu ile
olusturulmaktadir. TET ailesi enzimleri ve DNMT proteinleri
bu reaksiyonda gorev almaktadir. Hidroksimetilsitozinin
(5-hmC) bitkilerde epigenetik fonksiyonu tam olarak
bilinmemekle birlikte ¢ogunlukla promotdr kisminda yer
aldig1 ve transkripsiyonun aktivasyonu, DNA demetilasyonu,
kromatinin yeniden diizenlenmesi ve bazi spesifik genlerin
regiilasyonunda énemli oldugu bilinmektedir [21].

2. RNA Tabanh Kontrol Mekanizmalari

RNA uzun yillardir DNA ve proteinlerin golgesinde
kalmistir. Bu durum son yillarda 6zellikle kiigiik RNA’larin
(“small RNA”, siRNA) 6neminin kesfinden sonra degigmistir.
RNA interferens (RNA1) organizmalarin gen aktivitelerini,
(hangi genin ve nasil aktivasyonunu veya inaktivasyonunu)
kontrol eden bir sistemdir. Bu sistemde miRNA ve siRNA
olmak {tizere iki farkli kontrol sistemi bulunmaktadir.
miRNA ve siRNA diger RNA’lara ve/veya mRNA’ya
baglanarak gen aktivasyonu veya susturmay: (silensini)
kontrol etmektedir [22-26]. miRNA’lar iiretildikten sonra
DNA bagimli RNA polimeraz II, DICER-LIKE1 (DCL1) ve
ARGONAUTE1 (AGO1)’nin kombinasyonel etkisiyle islev
gormektedir. siRNA’lar ise ¢cogunlukla DNA bagimli RNA
polimeraz IV ve V, RNA bagimli RNA polimeraz 2 (RDR2),
DICER-LIKE3 (DCL3), ve ARGONAUTE4 (AGO4)’iin
kombinasyonel etkileriyle islevsel olmaktadir [27]. Bu
islemler niikleusta ve sitoplazmada gergeklesebilmektedir.
En kisa tanimlama ile kisa bir RNA molekiiliiniin kendisine
tamamlayic1 sekanst bulunan bir mRNA’ya baglanarak
bu mRNA’nin ekspresyonunu baskilamasidir. Baskilama
olay1 niikleusta mRNA’nin yikimi seklinde olabilecegi gibi
sitoplazmada mRNA’nin translasyonunu dnleme seklinde de
gergeklesebilmektedir [27].

DNA ve RNA’da niikleobazlarin deaminasyonu,
kendiliginden hidroliz, endojen veya cevresel faktorlerin
yani sira deaminaz enzimlerinin bir sonucudur. Adenosin,
yanlis kodlama yapan ve tercihen sitozin ile ¢iftlenen baz
olan inosine deamine edilir. DNA durumunda, bu 6zellikle
inosinin taninmasi ve uzaklastirilmastyla ilgili DNA onarim
enzimleriyle karsilanan premutagenik bir olaydir. Bununla
birlikte, RNA’da, inosin, transkriptom ¢esitliligini iiretmek
icin 6zel enzimler tarafindan yiiksek oranda diizenlenmis
bir sekilde sunulan temel bir modifikasyondur ve iclerinde
kanser, viral enfeksiyonlar ve norolojik ve psikiyatrik
bozukluklar dahil olmak iizere ¢esitli insan hastaliklarinda
etkin oldugu saptanmistir. Deaminaz reaksiyonunu katalize
eden enzimlerden 6zellikle Endoniikleaz V enzimleri, DNA
tamir enzimleri olarak smiflandirilsa da, bu enzimlerin
RNA’da inosinin islenmesinde rol oynadig1 anlagilmaktadir.
Bu, DNA ve RNA isleme arasinda ilging ancak kesfedilmemis
bir baglanti saglamaktadir. Fizyolojik ve molekiiler diizeyde
inosinin DNA ve RNA’daki etkisinin anlasilmasi i¢in daha
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fazla ¢alismaya ihtiya¢ duyulmaktadir [28].

Ayni genomda (endogenik) veya baska bir genomdan
(eksogenik) sentezlenen kiigiik boyutlardaki RNA
molekiillerinin hedef mRNA’nin transkripsiyon sirasinda,
hemen transkripsiyon sonrasi veya translasyon sirasinda
cok ozel bir sekilde yikilmasi veya bozulmasi (degradation)
islemler siireci RNAi olarak isimlendirilmektedir [23].
RNAi kromatin yapisinin degistirilmesi ile Okromatin
heterokromatin doniisiimlerinde, metilasyon, asetilasyon
olaylart ile de ilgili siireclerde gorev almasi nedeni ile
epigenetik etkiye de sahiptir. Ayrica transpozon (hareketli
DNA bolgeleri) hareketini kisitladigr ve boylece genomda
énemli islevi oldugu diisiiniilmektedir. Interferens RNA
biyosentezi tam olarak anlagilmis olmamasina kargin
patojenik hastaliklarla savasimda, parazitik veya istenmeyen
genlerin  susturulmasinda, kalite ve verim Ozelliklerinin
artirnlmasinda ileride etkin bir sekilde kullanilabilecek
niteliktedir. Heterokromatik ~siRNA’lar  transpozonlar
ve tekrarli DNA dizilerinden iiretilme egiliminde olup
transpozonlarin RNA yonlendirmeli DNA metilasyonu
(RdADM) ile susturulmasi ve genom stabilitesinin
korunmasinda nemli rol tistlenmektedirler [27].

3. Histon ve Histon Olmayan Protein Tabanh
Mekanizmalar

Histonlar, kromatinlerin baslica protein bilesenleri olup
okaryotlarda, her bir niikkleozom yapisi, Histon 2A (H2A),
Histon 2B (H2B), Histon 3 ve Histon 4 (H4)’den olusan
ve herbirinden iki kopya iceren ana histon oktomeri ile
bunu cevreyen 147 bp uzunlugundaki DNA’dan meydana
gelmektedir. Elektron mikroskobu ile goriintiilendigi zaman
niikleozom yapilar1 «beads on a string» adi verilen tespih
taneleri seklinde yan yana yer almakta ve bu yapida “boncuk”
niikleozomlar1 “iplik” ise DNA’y1 betimlemektedir. Her
niikleozom yapis1 ise paketlenmede histon adi verilen
baglayict proteinlerle birbirlerine baglanmaktadir. Histon
proteinleri, basitge “DNA  paketlenme” proteinleri
olmayip, bu proteinler ayn1 zamanda kromatin dinamiginin
diizenleyicileri  olarak  tanimlanmaktadir.  Histonlarin
N-terminal kuyruklarinda goriilen modifikasyonlarin
kromatin  fonksiyonunu  degistirdigi aralarinda  gen
diizenlenmesi, DNA tamiri ve kromozom kondensasyonu
gibi ¢esitli mekanizmalarinda bulundugu ¢ogu biyolojik
aktivitede Onemli rol istlendigi bilinmektedir. Histonlar
DNA ve niiklear proteinlerle etkilesimlerini degistirmek i¢in
posttranskripsiyonel modifikasyonlara ugramaktadir. Histon
kuyruklarinda goriilen modifikasyonlar 1) Asetilasyon
(Transkripsiyon aktivasyonu, telomerlerin baskilanmasi
ve DNA tamirinde), ii) Metilasyon (Transkripsiyon
baskilanmasi ve gen regiilasyonunda), iii) Fosforilasyon
(DNA tamiri ve mitozda), iv) Ubikitilasyon (Transkripsiyon
aktivasyonunda), v) SUMOylasyon (Transkripsiyon
baskilamas1 ve gen regiilasyonu), vi) ADP-Ribozilasyon
(DNA onarmm ve hiicresel sinyallesme), vii) izomerizasyon
(Transkripsiyon), viii) Deiminasyon (Sitriilinasyon) ve
ix) Glikosilasyon 6nemli olup hepsi geriye doniistimliidiir
ve spesifik bir enzimle gerceklesmektedir [2, 29]. Bu
modifikasyonlar primer olarak, histon proteinlerinin
N-terminal kuyruklarinda meydana gelmekte ve kromozom
fonksiyonunu en az iki sekilde etkiledigi bilinmektedir. Tlk
mekanizmada histon proteinlerinin yiikii degismektedir.
Bunun sonucunda histon yapisi veya DNA’ya baglanma
afiniteleri degismekteyken ikinci mekanizmada ise bu
modifikasyonlar protein tanima bdlgeleri i¢in baglanma
bolgesi olusturarak  Ornegin, bromadomainler veya
kromodomainler sirastyla asetillenmis lisin veya metillenmis
lisini taniyarak baglanmaktadir. N-terminal kuyruklarda
lisinler asetil ya da metil gruplar tarafindan modifiye
edilmektedir. Lisinlere asetil grubu Histon asetil transferaz
(HAT) ile eklenirken asetil gruplarii uzaklastirmak igin

bir dizi histon deasetilaz (HDAC) enzimi kullanilmaktadir.
Asectilasyon histonlarin  ayrilmasima deasetilasyon ise
histonlarin tekrar olusmasinda gorev yapmaktadir. Okromatin
histonlar1 heterokromatin histonlarina oranla daha fazla
asetilasyona tabi tutulmuslardir. Asetilasyonun tersine,
N-terminal kuyruklarm farkli kisimlarinin metilasyonu belli
amino asitlere bagli olarak hem baskilanmis hem de aktive
kromatin ile iligkilidir. Serin amino asitleri fosfat molekiilleri
ile modifiye olmaktadir. Histon H3’iin N-terminal
kuyrugunun fosforilasyonu 6zellikle mitotik kromozomlarin
sikica paketlenmis kromatinlerinde goriilmekte olup bu
modifikasyonlar gen ekspresyonlarinda rol alan proteinler
tarafindan okunabilecek bir “kod” ile sonuglanmaktadir.
Negatif yliklii fosfat gruplarinin histon kuyruguna eklenmesi,
histonun DNA’ya afinitesini azaltmaktadir. Ornegin, H3’{in
serin10’un fosforilasyonu gen aktivasyonu ile iligkilidir [2,
30-31].

Asctilasyon ve deasetilasyon temel histon proteinleri
iizerinde etkilidir. Cok tiniteli protein kompleksinden olugan
Histon Asetil Transferaz (HAT) histonlardaki lisin amino
asitine asetil grubu ekleyerek (negatif yiik) histonlarin pozitif
yiikiinii azaltmakta ve dolayisiyla DNA-Histon bagliligini
(afinitesini) azaltmaktadir. Asetillenmis kromatin 30 nm
fiber yapidan 10 nm fiber yapisma inmekte (¢oziilmekte)
ve promotOriin  transkripsiyon faktér  proteinlerine
acilmasima saglamaktadir. Deasetilasyonda ise durum tersi
yoniinde islemektedir. Histon deasetilaz asetil grubunu
uzaklagtirmakta ve 10 nm fiber yap1 30 nm fiber yapiya
dontismektedir. Deasetilasyon bu durumda transkripsiyonu
baskilamaktadir [2, 31].

Histon metilasyonunda histon proteinlerinin N-terminal
kuyruklarmm farkli kisimlart Ornegin lisin ve arginin
gruplart  metillenmektedir. Arginin metilasyonu gen
aktivasyonunda rol almaktadir. Histon kuyruklarinda
lisin gruplarinin metilasyonu kompakt kromatin yapisi
agisindan Onemlidir. Bu nedenle heterokromatin ve
okromatin bolgelerin siirdiiriilmesine olanak saglamaktadir.
Ote yandan, histon lisin metilasyonu Skromatin igerisinde
gen transkripsiyonunun aktivasyonu ve baskilanmasinda
diizenleyici rol oynamaktadir [2, 31]. Bir molekiiliin farkli
bir formuna doniisimii olan izomerizasyonun ozellikle
H3 histonunun prolin izomerizasyonu sonucu lisin
metilasyonunun diizenlendigi ve gen ifadesinin etkiledigi
ornegi en iyi drneklerden biridir [32].

Histon  fosforilizasyonunda H1  fosforilizasyonu
H1’i diger histonlardan ayirmakta ve transkripsiyona yol
acmaktadir. Histon ubikitinasyonunda ise genellikle 76
amino asit uzunlugunda 8.6 kDa biiyiikliigiinde olan Ubikitin
proteinleri (Ub) kondensed kromatinde (heterokromatin) az
iken, az kondensed kromatinde (6rnegin 6kromatin) fazla
oranda bulunmaktadir [33]. ADP-ribosilasyonu, bir proteine
bir veya daha fazla ADP-riboz pargasi eklenmesidir. Hiicre
sinyallesmesi, DNA onarimi, gen regiilasyonu ve apoptoz
da dahil olmak tizere birgok hiicresel proseste yer alan, ters
cevrilebilir bir post-translasyonel modifikasyondur.

Deiminasyon veya Sitriilinasyon bir imin grubunun
cikarilmas1 veya doniistiiriilmesi olup ozellikle bir protein
icindeki arginininin amino asitinin sitriiline dontigmesi gibi
translasyon sonrasi bir modifikasyondur. Riboza herhangi
bir histon proteinin N-, O- and C- Glikosilasyon, glipiasyon
ve fosfoglikosilasyon tipleriyle bag olusturmast olan
Glikosilasyon ise hiicre dis1 matrise hiicre baglanmasi ve
hiicre i¢indeki protein-ligand etkilesimleri de dahil olmak
iizere ¢ok ¢esitli biyolojik islemler i¢in kritiktir.

Histonlar korunmus 6karyotik proteinlerdir. Bu nedenle
niikleozomlar1 olusturan proteinler tiim 6karyotlarda biiyiik
Ol¢tide benzerdir. Ancak okaryotik hiicrelerde ¢esitli histon
varyantlart bulunabilir. Bu yapilar standart histonlarla yer
degistirerek alternatif niikleozomlar olusturabilmektedir.
Bu niikleozomlar kromozomlarda belli bolgeler olusturur
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ya da niikleozomlara spesifik fonksiyonlar saglamaktadir.
Birgok histon hiicre dongiisiiniin S fazinda sentezlenir
ve replikasyon ¢atalinin hemen arkasindaki sentezlenen
DNA helikslerinde niikleozomlara girer. Buna karsin,
bircok histon varyant: interfaz boyunca sentezlenmektedir.
Ornegin, H2Az, H2A'nin tiim dkaryotik hiicrelere dagilnus
bir varyantidir ve DNA’nin transkribe boélgeleri ile
iliskilidir. H2Az histon varyanti niikkleozomun baskilayici
kromatin yapist olusumunu engelleyerek transkripsiyona
daha uygun, kolaylikla ulasilabilen bir kromatin yapisi
sekillendirmektedir [2, 31].

4. Uzaysal Etki

Giintimiizde bir genin  kromozom iizerindeki
konumunun, kromozomun niikleus i¢erisindeki konumunun,
niikleusun hiicre igerisindeki konumunun, hiicrenin doku
icerisindeki konumunun, dokunun organ igerisindeki
konumunun, organin organizma igerisindeki konumunun
olusturdugu etkiyle gen ifadesinin etkilendigi bilinmektedir.
Okaryotik genomlarin ¢ekirdekte kromozom katlanmasi,
interkromozomal temaslar ve ¢ekirdeksel yapilarla etkilesimi
yoluyla mekansal olarak diizenlenmekte oldugu ve genomun
¢ekirdegin i¢indeki diizeninin evrimsel stireglerle sekillendigi
ve korundugu ve muhtemelen uyarlanabilir bir islev gordiigii
fikrine yol agmaktadir. Hem DNA bagimli proteinler hem
de kromatin yapisindaki degisiklikler, ¢ekirdek igindeki
genlerin ve daha biyiik alanlarin konumlandirilmasini
etkilemektedir. Tek tek genlerin stabil ¢ekirdeksel isaretlere
gbre konumsal olarak konumlandirilmasi, sekansa &zgil
DNA bagimli proteinleri alan cis etkili DNA elemanlart ile
kontrol edilebilmektedir. Bu, genomun uzaysal/mekansal
organizasyonunun DNA baglama proteinleri i¢in baglanma
bolgeleri tarafindan genetik olarak kodlanabilecegini ve
ayrica potansiyel olarak genetik olmayan mekanizmalar
yoluyla kromatin yapisindaki degisiklikleri igerebilecegini
gostermektedir. Cekirdek i¢indeki kromozomlarin konumu,
hiicre tipi ile de iliskili olup daha yiiksek oranda kopyalanan
gen bakimindan zengin kromozomlar, ¢ekirdegin merkezine
dogru konumlandirilmaya meyilliyken gen bakimindan
fakir kromozomlar, niikleer ¢evreye dogru konumlanma
egilimindedir [34].

Kromatin modifikasyonlar1 siklikla mekansal pozisyon
ile iliskilidir ve bazi durumlarda genomun normal
mekansal diizenlemesi i¢in gereklidir. Transkripsiyon
faktorleri ve kromatin degisimleri birbirlerini etkilemekte
ve dolayli etkilere sahip olduklart igin, ¢cogu durumda, bu
mekanizmalardan birinin, uzaysal konumlandirma igin
tek basina yeterli olup olmadigi heniiz belirlenmemistir.
Ayrica, transkripsiyon faktdrlerinin islevi, asetilasyon ve
SUMOylasyon gibi post-translasyonel modifikasyonlarla
diizenlenebilmektedir [35]. Hem DNA bagimli proteinlerin
hem de kromatin modifikasyonlarinin, genomun uzaysal/
mekansal organizasyonunu kontrol etmede (yani, hicbiri
yeterli degildir) 6nemli rol oynadigi durumlarda, ayni
lineer yolda veya bir kombinasyon mekanizmasi ile islev
gorebilmekte oldugu disiiniilmektedir. Transkripsiyon
faktorleri gibi sekansa 6zglii DNA bagimli proteinler igin
baglanma bdlgeleri, kromozom katlanmasimi ve uzaysal
konumlandirmay1 etkileyen genetik bilgi olarak iglev gordiigii
ve histon metilasyonu ve degisken histonlar gibi genetik
olmayan kromatin degisiklikleri, ¢ekirdek i¢indeki bireysel
genlerin ve kromozomal alanlarin konumlandirilmasinin
kontroliinde de onemli rol oynadigi bilinmektedir [36].
Ancak “genomun uzaysal yani mekansal organizasyonu aktif
mekanizmalar tarafindan kontrol ediliyorsa, o zaman bilginin
kaynagi nedir ve uzaysal/mekansal organizasyon, DNA
dizisi, kromatin degisimi (potansiyel olarak DNA dizisinden
bagimsiz olarak) veya her ikisinin bir kombinasyonu
tarafindan m1 kodlantyor?” gibi sorular hala arastirmacilar
icin merak uyandiran sorularin basinda gelmektedir.

Ilerleyen calismalarda, genomun mekansal organizasyonunu
kontrol eden molekiiler ve evrimsel mekanizmalarin daha
eksiksiz bir sekilde anlagilmasi igin cahisacaktir. Ilerleme
kaydetmek icin oOncelikle, niikleer biyolojinin ortaya
cikan Ozelliklerinin bir {riinii olan uzaysal/mekansal
organizasyonu, aktif mekanizmalarin {iriinii olan mekansal
organizasyondan ayirt etmek ve biitiinii anlamak igin
uzaysal organizasyonu belirlerken DNA bagimli proteinler
ve kromatin degisimleri arasindaki iliskiyi dikkatlice
tanimlamak gerekmektedir. Genlerin ve alanlarin subniikleer
pozisyonlandirilmasiin, DNA bagimli proteinler, kromatin
yapist ve bazi durumlarda her ikisi tarafindan kontrol
edildigi diisiiniildiigiinden hem DNA dizisine bagimli hem
de DNA dizisinden bagimsiz mekanizmalarin, genomun
uzaysal/mekansal organizasyonunu nasil etkiledigi ve bu
tiir mekanizmalarin evrimsel olarak nasil bir siirec izledigini
ogrenmek gelecekteki c¢aligmalar icin heyecan verici ve
6nemli bir konuyu teskil etmektedir [36].

TARIMSAL URETIMDE
EPIGENETIK YAKLASIMLAR

1. Genetik ve Epigenetik Varyasyon

Biyolojide organizmalarin goriinen &zelliklerinin
genomlarinda bulunan niikleotit dizisi ile kontrol edildigi
birlestirici bir temadir. Modern biyolojinin bagka bir kdse
tast da Ozellikle fenotipik sonuglar doguran gevre etkisi
olmaksizin rastgele olarak kalitsal bilginin kromozomlar
tizerinde yer degistirmesidir. Giiniimiizde mevcut
biyolojik diisiinceyle bu elementler epigenetik alaninda
yapilan ¢aligmalarla test edilmektedir. Kromatin ve DNA
metilasyon temelli mekanizmalar ile RNAi’nin iliskisi
genetik kontrol ve c¢evre arasindaki yari bagimsiz bir
epigenetik kalitim sistemine aracilik etmektedir [37-38].
Bitkilerde epigenetik durum nesiller boyunca epiallellerin
aktarilmasiyla kalitimlanabilir. Bu epigenetik alleller
polimorfizmin yeni kaynagi olarak kabul edilebilir ve
yeni fenotipler iiretilebilir [39]. Populasyonlardaki kalitsal
fenotipik varyasyon seleksiyon ve 1slah igin temeldir.
Ozellikle bitki 1slahinda metillenmis epiallelerin 6nemi
i) secilmis populasyonlar igindeki bireyler arasindaki
metilasyon pateninde varyasyonun tespiti, ii) fenotipi
etkileyen metilasyon pateninin derecesi, iii) TUstiin
fenotipler ile baglantili metilasyon varyantlarinin kalitimsal
stabilitesinin degerlendirilmesi ile belirlenebilir /40-41].

2. Bitki Stres Toleransinin Gelistirilmesi

Bitkilerde biiylime boyunca g¢evresel biyotik ve
abiyotik stres kosullarinin epigenetik degisiklere neden
oldugu bilinmektedir. Bitkilerin stresi nasil algiladigi
ve bunun nasil epigenetik degisikliklere neden oldugu
tam olarak bilinmemektedir. Kuraklik, tuzluluk, yiiksek
151k, agir metaller gibi stres kosullari altinda makro
molekiillere zarar verebilen oksijen radikallerinin birikimi
bilinen bir mekanizmadir. Yapilan c¢esitli caligmalarda
stres kosullarinda DNA metil transferaz, DNA glikosilaz
gibi enzimleri etkileyerek DNA  metilasyonunun
azalmasina veya artmasina neden olan stres kosullarina
bagli olarak farkli sonuglar alindig1 gosterilmistir. Ayni
zamanda histon metil transferaz, histon asetilaz, histon
deasetilaz gibi enzimlerin etkilenerek histon metilasyonu,
asetilasyonu gibi modifikasyonlarin azaldigi veya erken
ya da geg ¢iceklenme, dollenme eksikligi gibi degisimlere
stres kosullarinin neden oldugu bilinmektedir [42].
Arobidopsis’te yapilan ¢alismada defans genlerinin strese
tepkisinde mikro RNA (miRNA)’larin diizenleyici rolii
CSDI1 ve CSD2 siiperoksidaz dismutaz represorii olarak
miR389’un tanimlanmasiyla ortaya konmustur. Oksidatif
stres kosullarinda miR389’un ekspresyonu azalmaktadir.
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Oksidatif stres kosullarinda bu diisiik regiilasyon CSD1
ve CSD2 ifadesinin posttranskripsiyonel indiiklenmesi
icin onemli oldugunu gostermistir. Bu durum miRNA
araciligiyla oksidatif stres kosullarinda dayanikliligin
gelistirilebilecegini gostermistir [43]. Ayrica bitki genomu
adina hasarli bolgelerde yapilan onarim ¢alismalar1 genetik
ve epigenetik degisikliklere neden olabilmektedir. Yapilan
calismalar epigenetik diizenlemenin kdk epidermisinde
hiicre akibetinin  belirlenmesinde 6nemli  oldugunu
gostermistir [44]. Histon deasetilaz (HDACS) inhibitorii
olan Trichostatin A (TSA) ile muamele edildikten sonra
Arabidopsis fidelerinin ¢cimlenmesi ile ilgili alinan sonuglar
sa¢ hiicre olusumunu tesvik etmistir. TSA uygulamasi
ile CAPRICE, GLABRA2 ve WER de H3 ve H4 kor
histonlarinin hiperasetilasyonunu arttirdig1 saptanmistur.
Budurum gevresel bir etkinin epigenetiksel olarak degisime
neden oldugunun kanitidir [45]. Bu mekanizmalarin daha
iyi anlagilabilmesi strese karst dayaniklilik i¢in daha etkin
bir yol bulma hedefinde 1slahgilara yardimer olabilecektir
[46].

3. Genomik imprinting

Baz1 imprinted genler genetiksel degil epigenetiksel
olarak kontrol edilir. Epigenetik DNA dizisindeki
degisikliklerden kaynaklanmayan, ama ayni zamanda
genetiksel olan, gen ifadesi degisiklikleri epigenetigin
konusudur. Imprinted genler epigenik  genlerdir.
Imprinted genler: mono allellik olarak ifade edilir. Bu
ya anne genomundan yada baba genomundan gelir.
Imprinting gen baskilamasinda gen transkripsiyona
bulundugu bodlgeden dolayr alinmaz. Bunun nedeni
o bolgenin 06zel olarak represorlerle baskilanmasidir.
Heterokromatin bolgelerinde bulunan bu genler imprinting
genleridir. Ornegin telomerlerde ve sentomer bolgeleri
heterokromatin bolgeleridir eger genler bu bolgelerde ise
transkripsiyonlar1 baskilanir. Histon deasetilaz enzim
kompleksi genellikle heterokromatin yapisint  tesvik
ederek bir geni baskilayabilmektedir. Heterokromatin
bolgesinin yayilmasi histon proteinlerinin 6rnegin H3
proteinin kuyrugunun histon metil transferaz enzimi ile
metillenmesi ile durdurulabilmektedir [46]. Bir baska
ornekte ise endosperm de ebeveynsel genomik imprinting
nedeniyle disi ve erkek gametler arasindaki metil transferaz
1 enzim aktivitesinin regiilasyonu ve demetilasyon enzimi
demetilaz 1 enziminin aktivitesi asimetrik bir diizene
gegebilmekte ve bu durum endosperm de kalitimsal
anne ve baba allellerinin DNA metilasyonunda global bir
dengesizlige neden olabilmektedir [47].

4. RNAi
Kullanimi

RNAI teknolojisi yaygin olarak gen fonksiyonunun
analizi i¢in bir ara¢ olarak kullanilmistir. RNAi de
basarilt olmak igin en yaygin yol bir dsRNA ile hairpin
RNA (hp RNA) iireten bir transgen kullanmaktir [48-
49]. Bitkilerde cift sarmalli RNA ydnteminin tetikleyici
genin susturulmasinda iyi bir yontem oldugu ge¢miste
gosterilmistir. Ancak hairpin RNA tarafindan indiiklenen
RNAIi metodu klasik gen susturma ydntemi olan antisens
RNA yonteminden ¢ok daha etkin bir yontemdir.
Doku spesifik promoterler tastyan yapilar rehber RNA
susturulmasinda basartyla kullanilmistir. Ornegin tohum
spesifik genler napin ve lectin promotorleri kullanilarak
etkili sekilde susturulmustur [50]. RNAi teknolojisi firiin
gelistirme icinde bir ara¢ olarak kullanilmistir. Ornegin
misir endosperminin primer proteinleri olan ve a, b, g, d
olarak dort sinifa ayrilan zein proteinleri tohumda diisiik
lisin igerigine neden olan proteinlerdir. RNAi teknigi
ile elde edilen bir mutantta lisin igerigince zengin misir
tohumlar1 {retilmistir [51]. Ayrica RNAi teknolojisi
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kullanilarak kafein igerigi disiriilmis kahve [52],
karetonoid ve flovanoid igerigi yiikseltilmis domates [53]
gelistirilmistir.

5. Ciceklenme Zamaninin Epigenetik Kontrolii

Angiospermlerde vejetatif ve generatif gelisme bircok
i¢sel ve digsal etmenlerin kontroli altindadir. Cigeklenme
ciceklenme aktivator geni olan FT geninin ekspresyonu
ile tesvik edilmektedir. Diger bir gen olan FLC proteini
(¢igeklenme lokusu C) FT geninin ekspresyonunu
baskilamaktadir. Diger bri ifadeyle FLC proteinlerinin bol
oldugu durumda bitkiler ¢igeklenmezler. Soguk durumunda
FLC proteinini kodlayan genler susturulur. Ortamin
yeniden 1sinmasi ile FLC ekspresyonu yine degismeden
ifade edilmez. Bu durum genel anlamada vernelizasyon
olarak adlandirilir. Vernelizasyon isleminde FLC’nin
aktifd olmasi bitkinin vejetatif durumda kalmasina neden
olur. FLC’nin soguklanma Oncesi Ornegin sonbaharda
vejetatif donemde soguklanmadan sonra generatif doneme
gegmesine neden olur. FLC geni epigenetiksel olarak
vernelizasyondan sonra susturulmaktadir [26].

Vernelizasyon epigenetik kontrol atindadir.
Bitkilerde vernelizasyon ve ciceklenme epegonumun
tekrar ayarlanmasi ile gergeklesmektedir. Cigeklenme
lokusu C (FLC) MADS kutu transkripsiyon faktorlerini
kodlamaktadir. FLC ciceklenmede ana etki genlerinden
olan FT baskilamaktadir. Vernelizasyon FLC genini
susturmaktadir. FLC geninin susturulmasi vernelizasyona
gerceklesmektedir. FLC geninin susturulmasinda kromatin
modifikasyonu ve histon varyanlar1 énem kazanmakadir.
Vernelizasyon oncesi FLC geninin promotdr ve intronu
H3 histonunda asetilasyon, vernelizasyondan sonra
H3K27me ve H3K9me metilasyonlar: ile susturma islemi
gerceklesmektedir [54-56].

FLC geninin aktivasyonuna H4 asetilasyonu, H3
tizerineki Lys-4 ve-36 iizerinde metilasyon ve ayrica
H2A.Z varyantinin eklenmesi Onemlidir. Yapilan
calismalarda soguk uygulamasinin uzatilmast VRN2
PRC2 kompleksinin pargast olan vernelizasyon duyarsiz
3 (VERNALIZATION  INSENSITIVE3)  geninin
ekspresyonunun arttigr  gozlenmistir. VRN2 PRC2
kompleksi ve diger histon modifikasyon sistemlerinin
FLC geninin histonlarini diizenlemektedir. FLC genindeki
H3K4 metilasyonu ve H4 asetilasyonu, H3K9me ve
H3K27me3 modifikasyonlar1 ger¢eklesmektedir. LHP1
(ORCl-like) FLC ile birleserek soguk uygulamsi sirasinda
susturmada goérev almaktadir. Boylece FT geni ekspre
edilmekte ve gigeklenme baslatilmaktadir [57-60].

Bitkilerde endosperm ve polen vejetatif niikleusunda
yliksek diizeyde epigenetik diizenlemeler bulunmaktadir.
Endosperm niikleuslarinda heterokromatinin 6kromatine
doniisiimii bir epigenetik isaret olarak goriilmektedir.
Polen vejetatif ¢ekirdegindeki transpozonlar metilasyon
diizeylerini  azaltmaktadir.  Bitkilerde  epigenetik
diizenlenme iireme doéneminde diizenlenmekte ve RNA
destekli DNA metilasyon patikalar1 kullanilmaktadir.
Generatif olmayan hiicrelerde ise siRNA’nin diizenlemede
etkili oldugu dngoriilmektedir [11, 62].

SONUC

Kuvvetli deneysel destekler ile giliniimiizde ortaya
cikan sey bitkinin bilinen fizyolojik ozellikleri tizerine
cevresel degisikliklerin yani sira bitki genomunun yeniden
yapilanmasi da dnemli rol oynamaktadir. Genetik varyasyon
kaynaklarinin yani sira epigenomik varyasyon kaynaklarinin
dabitki islahinda etkin olarak kullanilmasi islah ¢alismalarina
yon verebilecek diizeydedir. Gegtigimiz 20. yiizyilin biiyiik
boliimiinde bitki 1slah1 temelde dogal seleksiyonun yani
sira yapay seleksiyon uygulamalariyla seleksiyon 1slahina
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dayandirilmistir. Ancak genomik devrim ile birlikte sekans
bilgisi ve sekanslarin karsilagtirilabilmesi, tek niikleotit
farklarinin belirlenebilmesi ve niikleotit degisikliklerinin
etkilerinin 6neminin anlasilmasi, transkripsiyon faktorleri
ve diger diizenleyici elementler ve diizenleyici genlerin
Oneminin artmasi gibi Onemli gelismeler 1slah¢ilarin
ufkunu agmustir. Artik gliniimiizde en az genomik bilgileri
kadar etkin rol oynayan drnegin herhangi bir DNA-protein
baglanma bolgesinde meydana gelebilecek kromatin
modifikasyonun sonucunda yeni bir hedef molekiiliin
olusabilecegi ve kalitsal ozellik tasiyabilecegi gercegi ile
kars1 karsiya olan 1slahgilar en az genomik markirlar kadar
epigenomik markirlart da bitki 1slahi ¢aligmalarinda etkin
olarak kullanabilecek durumda olacaklardir.
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