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CHAPTER 1

SPORA BAGLILIK VE YASAM DOYUMU ILIiSKIiSi

Halil UYSAL!
Giris

Gliniimiizde spor, insan yasami i¢in her gecen giin daha ¢ok

anlam ifade etmektedir. Ozellikle son dénemlerde yogun hayat
temposu, teknolojik aletlere olan bagimlilik, besinlere kolaylikla
ulagsma gibi durumlarin getirmis oldugu yasam tarzindan dolay1
saglik problemleri giderek artmaktadir (Ugun & Ozsari, 2024).
Sporun, bireylerin sosyallesme siiregleri, mental sagliklart ve
kendini gergeklestirmesi adma ciddi faydalar1 bulunmaktadir.
Sportif etkinliklerin fiziksel ve mental gelisime dogrudan katkisinin
bilinmesi, spora erken yasta baslanmasi ve siirdiiriilebilir bir beceri
haline getirilmesinin de gerekliligini ortaya koymaktadir (Ozgiin,
Tiirkmen & Ayhan, 2021). Spor, insanlara olumsuz duygularin yerini
olumlu duygulara birakacagi bir ortam saglamaktadir (Kara & ark.,
2023). Sportif etkinliklere katilim saglamada istikrarli bir goriintii
cizen genclerin kaygi diizeylerinin akranlarina oranla daha diisiik
seviyelerde oldugu belirtilmektedir (Ashdown-Franks & ark., 2017).
Ayrica sportif etkinliklere devamli katilimin, bireylerin 6z benlikleri,
sportmenlik ve mutluluk duygulari, mental iyi oluslar1 ve akademik
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basar1 diizeyleri iizerinde olumlu etkilerinin oldugu ortaya
konmustur (Gagliardi & ark., 2020; Ozsar1 & ark., 2023).

Sportif faaliyetler icerisinde yer alan bireyler sosyal olarak
kendilerini giivende hissetmektedirler (Ozsar1 & Fisek¢ioglu, 2023).
Bireylerin ilgi duydugu etkinliklere yonelik hissettikleri faktorlerin
basinda baglilik duygusunun geldigi belirtilmektedir (Cihan, Ilgar,
& Sirganci, 2019). Baglilik, giiclii istek duygusu, bazen kontrolsiiz
davranmak ve 1srarci1 bir davranmak gibi ti¢ dnemli yonii bulunan bir
kavram olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Shaffer, Hall, & Vander Bilt,
2000). Bagliligin, kendini adama, zinde olma ve 6ziimseme gibi
pozitif diisiincelerle birlikte giin yiiziine ¢ikan olumlu bir durum
oldugu vurgulanmaktadir (Schaufeli & ark., 2002). Baglhlik, sadik
kalabilme ve bireyin bir kisi, bir diisiince veya bir kuruma kars1
yerine getirmek mecburiyetinde oldugu sorumluluklart ifade
etmektedir (Balay, 2014). Baglilik, bircok etkinlikte oldugu gibi
spora diizenli katilimin ger¢eklesmesi noktasinda pozitif etkiler
yaratir (Wheatley & Bickerton, 2016). Sporda baglilik, sporcularin
hedeflerine ulagmak adma gosterecegi ¢aba ve bu ugurda zaman
harcama arzusu olarak tanimlanmistir (Londsale, Hodge, &
Raedeke, 2007). Spora baglilik, bir sporcunun sportif etkinliklere
katilimu ile ilgili 1srarc1 yaklagimin dogrudan etki yarattigi mental bir
durum olarak tarif edilmektedir (Scanlan & ark., 2013). Sporcu
baglilig1 kavrami; sportif etkinliklerde ¢ok yonlii kalic1 deneyimler
yasayabilmesi adina sporcunun Ozgiiven, ¢aba ve zindelik gibi
kendine has ozellikleri kullanabilmesi olarak tanimlanabilmektedir
(Kelecek & Goktiirk, 2017). Sporcularin, spora katilimda devamlilik
ve kalicilig1 iizerinde psikolojik bir faktor olarak baglilik kavraminin
destekleyici etkilerini aragtiran onemli ¢aligmalar bulunmaktadir
(Casper, Gray, & Babkes Stellino, 2007; Kang, Lee, & Kwon, 2019;
Scanlan & ark., 2013).

Yasam doyumu, bireylerin ellerinde mevcut varliklart ile
istek ve beklentilerinin kiyaslanmasiyla ortaya ¢ikan durumdur. Bu
D



kiyaslama ile birlikte beliren yasam doyumu belirli bir zaman dilimi
veya belirli bir olaya bagl kalmadan genel yasanti ile ilgili doyumu
ifade etmektedir (Ozer & Karabulut, 2003). Bireyin yasantisi ile
ilgili biligsel yargilarin ve algiladigi memnuniyetin belirtisi olan
yasam doyumunun, yasamda mutlu kalabilmek ve yasama anlam
katabilmek adina Onemli bir faktér oldugu belirtilmektedir
(Yasartiirk, Akyliz, & Karatag, 2017). Sporcularin yasantilarinda
mutlu olabilmeleri ve spor yasantilarinin bir anlam kazanabilmesi
icin ihtiya¢c duyduklari temel bir unsur da “yasam doyumu” dur
(Dogru, 2019). Spor, i¢inde barindirdigi antrenman, miisabaka,
sosyal iletisim vb. faktorler ile sporcularin hayatlarinda 6nemli bir
yer tutar. Sportif etkinlikler sporcularin fiziksel gelisimlerinin yan
sira yasam doyumu gibi biligsel durumlar iizerinde de etkilere
sahiptir (Han & Polat, 2022). Bu baglamda sporcularin ilgilendikleri
spor bransit Ozelinde mevcut bulunduklart durum ile hedef ve
beklentileri arasinda meydana gelen uyum ya da uyumsuzluk sportif
yasam doyumlar1 tizerinde belirleyici 6neme sahip gézlenmektedir.

Gilinilimiizde sporcularin bagariya ulagsmak ve elde edilen
basarinin devamli olmasi olabilmesi adina rakipleriyle fiziksel ve
mental anlamda ¢ok yogun bir miicadele i¢ine girmekte ve bu yogun
miicadele durumu sporcularin ¢esitli duygu durumlara siirekli maruz
kalmasii gerekli kilmaktadir (Kelecek & Goktiirk, 2017). Spora
baglilik ve yasam doyumu arasindaki iligkinin sporcularin mental
sagliklarinin iyilestirilmesi ve buna bagli olarak performanslarinin
desteklenebilecegi degerlendirilmektedir (Han & Polat, 2022). Bu
baglamda arastirma kapsaminda sporcularin spora baglilik ve yasam
doyumu diizeyleri arasindaki iliskinin incelenmesi amaglanmistir.

Gerec ve Yontem

Arastirma Modeli

Arastirma iligkisel tarama modeli kullanilarak yiiriitiilm{istir.
[liskisel tarama modelleri degiskenler arasindaki birlikte degisimin
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varligimi  veya derecesini belirlemeyi amacglayan arastirma
modelleridir (Karasar, 2019). Arastirma modeli kapsaminda
olusturulan hipotezler asagida sunulmustur.

Arastirma Grubu

Arastirmaya kolayda ornekleme yontemi ile ulasilan 289
kadin (% 45.4), 347 erkek (% 54.6) olmak {izere toplamda 636
sporcu goniilli olarak katilim saglamistir.

Veri Toplama Araclari

Spora baghilik Olcegi: Tiirk¢e uyarlamas1 Kayhan, Bardake1
& Caz (2020) tarafindan yapilan 6l¢ek, Guillen & Martinez-
Alvarado (2014) tarafindan gelistirilmistir. Gelistirilen 6l¢ek 10
madde ve iki alt boyuttan olugsmaktadir. Alt boyutlar1 ding olma ve
odaklanmadir. Olgek 7°1i derecelendirme tipinde dizayn edilmistir.
Bu arastirma icin 6lgegin Cronbach’s Alfa (a) degeri ding olma
boyutu .71; odaklanma boyutu .69 ve 6lcek geneli .81 olarak tespit
edilmisgtir.

Yasam Doyumu Olgegi: Diener & ark. (1985) tarafindan
gelistirilmistir. Olgegin Tiirkge uyarlamas: Dagli & Baysal (2016)
tarafindan yapilmustir. Olgek tek boyut ve 5 maddeden olusmaktadur.
Olgek 5°1i likert tipinde dizayn edilmistir. Bu arastirma igin dlgegin
Cronbach’s Alfa (o) degeri .89 olarak tespit edilmistir.

Verilerin Analizi

Arastirmada Oncelikli olarak kayip degerlere bakilmus,
ardindan ug¢ degerler incelenmistir. Arastirma oOlgeklerine iligkin
giivenirlik analizleri i¢in Cronbach’s Alfa (o) yapilmistir. Basiklik ve
carpiklik degerleri incelenmis ve normal dagilim varsayiminin
kanitlandigin1 goézlenmistir. Bu sonuglar dikkate alinarak arastirma
parametrik testler kullanilarak yiriitiilmiistiir. Betimsel istatistigin
yani sira uygun istatistik programlarindan yararlanilarak korelasyon

ve regresyon analizlerine yer verilmistir.
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Bulgular

Arastirma kapsaminda elde edilen verilen uygun istatistiksel
programlar araciligiyla yapilan analizi sonucunda ulasilan istatistiki
bilgiler agagida sunulmustur.

Tablo 1. Aragtirma Olcekleri Carpiklik ve Basiklik Degerleri

Spora Baglilik Yasam Doyumu Olgegi
Skewness | Kurtosis Skewness Kurtosis
Ding olma -1,005 ,886
-,561 -,046
Odaklanma -1,042 ,876

Tablo 1 incelendiginde skewness ve kurtosis degerleri kabul
edilebilir deger olan +1 ile -1 araliginda oldugu goriilmektedir.
Normal dagilimin iki unsuru ¢arpiklik ve basiklik degerlerinin +1 ile
-1 arasinda olmasi gerektigi vurgulanmaktadir (Kline, 2011).

--5--



Tablo 2: Katilimcilarin demografik bilgileri

N %
Erkek 347 54,6
Cinsiyet Kadin 289 454
Toplam 636 100

1-3 yil 342 53,8

Spor yil 4-6 y1l 153 24,1
7 ve lizeri 141 222

Toplam 636 100
Atletizm 103 16,2

Basketbol 58 9,1
Futbol 153 24,1

Giires 33 5,2

Kickboks 20 3,1

Hokey 32 5,0

Bransg

Voleybol 104 16,4

Su topu 28 4,4

Masa Tenisi 36 5,7

Okculuk 47 7,4

Hentbol 22 3,5

Toplam 636 100

Tablo 2 incelendiginde arastirmaya 347 erkek (%54,6), 289
kadin (%45,4) olmak {lizere toplam 636 sporcunun katildig
goriilmektedir. Arastirmaya katilan 342 (%53,8) sporcu 1-3 yil
arasinda spor deneyimine, 153 (%24,1) sporcu 4-6 yil spor
deneyimine, 141 (%22,2) sporcu ise 7 ve lizeri y1l spor deneyimine
sahiptir. Arastirmaya katilan sporcularin brang dagilimlar1 dikkate

alindiginda atletizm 103 (% 16.2), basketbol 58 (% 9.1), futbol 153
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(% 24.1), giires 33 (% 5.2), kickboks 20 (% 3.1), hokey 32 (% 5.0),
voleybol 104 (% 16.4), su topu 28 (% 4.4), masa tenisi 36 (% 5.7),
okculuk 47 (% 7.4), hentbol 22 (% 3.5) sporcu seklinde dagilim
gostermektedir.

Tablo 3 . Arastirma degiskenleri korelasyon analizi sonuglari

1 2 3
1-Ding olma -
2-Odaklanma 668" -
3-Yasam doyumu 410™ 362" -
“p<0.01.

Tablo 3’ de gosterilen arastirmanin korelasyon analizi
sonuclarina gore; spora baglilik 6lgegi alt boyutu ding olma ile
yasam doyumu arasinda anlamli, pozitif ve orta diizeyli (r=.410),
Spora baglilik dlgeginin diger bir alt boyutu olan odaklanma ile
yasam doyumu arasinda anlamli, pozitif ve orta diizeyli (r=.362) bir
iligski s6z konusudur.

Tablo 4. Spora baghlik-yasam doyumu regresyon analizi sonuglart

Model B | Std. Error | Beta () t R=.427
F2-633= 70.385
(Constant) | -.801| 398 - 20n R= 182
p=.000
Dingolma | 520 | 083 | 303" | 6.264 Adi. R=
D-W=1.784
Odaklanma | .189 | 057 | .160™ |3.307 179

“p<0.01. Bagimli degisken: Yasam Doyumu

Tablo 4’de bagimsiz degisken olan spora baglilik ile bagimli
degisken olan yasam doyumu, arasinda yapilan regresyon analizi
sunulmustur. model istatistiksel olarak anlamlidir (F-633= 70.385;

p<.001). Modelin R? degeri .182, diizeltilmis R? degeri .179 olarak
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bulgulanmistir. Bu sonu¢ spora baglilik bagimsiz degiskeninin,
bagimli degisken olan yasam doyumu {izerindeki degisimlerin
yaklasik % 18’ini agikladigin1 gostermektedir. Beta gostergeleri goz
online alinarak bu iliskideki bagimsiz degiskenlerin, bagimli
degiskeni etkileme giicline bakildiginda; ilk olarak anlamli pozitif
yordama spora baghilik alt boyutu olan din¢g olma (B=.303)
boyutunda, ikinci olarak pozitif yordama odaklanma (B=.160)
boyutundadir. Spora baghlik arttikga yasam doyumunun artacagi
ifade edilebilir.

Tartisma ve Sonug¢

Arastirma kapsaminda sporcularin spora bagliliklar1 ve
yasam doyumlar1 arasindaki iligkinin varligi arastirilmis ve elde
edilen bulgular sunulmustur. Elde edilen verilere uygulanan
korelasyon analizi sonuglarina goére spora baglilik ve yasam doyumu
arasinda pozitif ve orta diizeyli bir iliskinin oldugu bulgulanmistir.
Ayrica aragtirma kapsaminda yiriitiilen regresyon analizi
sonuclarina gore spora bagliligin ding olma ve odaklanma alt
boyutlarinin yagsam doyumu iizerinde pozitif yonde yordama giiciine
sahip oldugu tespit edilmistir.

Arastirma bulgulari 15181nda alan yazin tarandiinda spora
baglilik ve yasam doyumu kavramlarinin birlikte kullanildig:
caligmalarin sinirh olsa da varlifindan s6z edilmekle birlikte benzer
calismalar ile arastirma sonuglari tartisgtimistir. inan & Kog (2021)
tarafindan yiiriitiilen ¢alismada sporcularin yagsam doyumu ve spora
bagliliklar1 arasinda pozitif ve orta diizeyli bir iliski oldugu
vurgulanmistir. Benzer bir arastirmada fiziksel ve zihinsel
faktorlerin yagam doyumu {izerinde etkili oldugunu ve fiziksel
aktivitelere katilim gdstermenin yasam doyumu iizerinde olumlu
etkisi oldugunu gostermektedir (Payne, Mowen, & Montoro-
Rodriguez, 2006). Han & Polat (2022) tarafindan kis sporlart ile
ilgilenen sporcular iizerinde yapilan arastirmada spora bagliligin
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yasam doyumu anlamli iliskisinin oldugu ve regresyon analizi
sonuglarina gore spora bagliligin yasam doyumu iizerinde pozitif
dogrultuda yordayict oldugu tespit edilmistir. Ekizoglu (2023)
tarafindan agik yilizme sporculart ile yiiriitilen c¢alismada,
katilimcilarin spora baglilik ve yasam doyumu diizeyleri arasinda
pozitif ve anlamli iligkilerin varligi tespit edilmis ve spora bagliligin
yasam doyumunu pozitif yonde yordadigi belirtilmistir. Ayrica
fiziksel aktivitenin yasam doyumu iizerinde olumlu etkilerinin
istatistiksel olarak anlamli oldugunu bulgulayan ¢alismalar
mevcuttur (Olefir, Kuznetsov, & Plokhikh, 2019; Moreno-Murcia &
ark., 2017; Zullig & White, 2011; Martin & ark., 2015; Wu & ark.,
2023; Zhou & ark., 2023).

Sonug olarak arastirma bulgular1 ve alan yazinda mevcut
caligmalar 15181nda 6zellikle sporcularin spora bagliliklar ile yasam
doyumlar1 arasindaki iliskinin olumlu ydnde seyrettigi; ayrica
sporcularin spora bagliklarinin yasam doyumlarimi pozitif yonde
yordama giiciine sahip oldugu sdylenebilmektedir. Diger yandan
sedanter bireylerin, 6grencilerin, yetiskinlerin de bireysel veya grup
olarak fiziksel aktiviteye katilimlarinin yagam doyumlari iizerinde
olumlu etkilere sahip oldugu gozlenebilmektedir. Spor ve fiziksel
aktivite katilim oranin artirtlmasi, ilgi duyulan spor bransina ve
fiziksel aktiviteye olan baghiligin giiclendirilmesinin bireylerin
yasam kalitesi ve algilarim pozitif yonde etkileyebilecegi
sOylenebilir.
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CHAPTER 2

BOLUM BASLIGI

1. Yazar Adi-(Metin HAKARAR)'
2. Yazar Adi-(Metin HAKARAR)?
3. Yazar Adi-(Metin HAKARAR)®
4. Yazar Adi-(Metin HAKARAR)*
5. Yazar Adi-(Metin HAKARAR)®

Giris
Boliim Bashgi: Boliim basliklari, 1-Boliim Bashg stili ile

yazilmalidir. Bu stil, Times New Roman yazi tipinde, 14 punto, kalin
ve ortalanmis olarak ayarlanmistir. Boliim bagliklar1 sablonun

formatina uygun olarak numaralandirilir ve manuel numara
eklenmemelidir. Basliklar arasinda ek bosluk birakilmamalidir.

! Unvan, Kurum,Boéliim, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (liitfen link degil
numara seklinde yazin)
2 Unvan, Kurum,Béliim, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (liitfen link degil
numara seklinde yazin)
3 Unvan, Kurum,Béliim, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (liitfen link degil
numara seklinde yazin)
4 Unvan, Kurum,Béliim, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (liitfen link degil
numara seklinde yazin)
3 Unvan, Kurum,Béliim, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (litfen link degil

numara seklinde yazin)
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AaCceG | AaCeG AaCcGg AaCeGel 4aCcGe AaCeGat 4aCeGai | _
1-Baldm... 2-Yazar 3-Baghk 4-lc Metin  5-Tablo-5.. TMormal Tablo-5ek...
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Yazar Bilgisi: Yazar bilgileri, 2-Yazar stili ile yazilmalidir. Bu stil Times New Roman yazi
tipinde, 14 punto, kalin ve saga yasli olarak ayarlanmistir. Dipnotlar her boéliimde yeniden
baslatilmalidir ve su bilgileri igermelidir: Unvan, Kurum, Bdliim ve yalnizca rakamlardan olusan
ORCID numarast (6rnegin: 0000-0001-2345-6789). Dipnot formatini degistirmeden, bilgileri manuel
olarak yaziniz ve kopyala-yapistir yapmayiniz.

AaCeG | AaCcG | AaCeGg AaCeGgl 4aCeGai AaQeGgl 4aCeGei | _
1-Baldrm.. 2-Yazar 3-Baghk 4-¢ Metin - 5-Tablo-5.. TMNormal  Tablo-Sek...

Giris Bashgi: Giris basligi, 3-Bashik stili ile yazilmalidir. Bu stil, Times New Roman yazi
tipinde, 12 punto, kalin ve ortalanmis olarak ayarlanmistir. Giris bashgi, sablonun zorunlu bir
parcasidir ve silinemez. Format1 degistirmeden belirtilen sekilde kullaniniz.

AaCcG AaCceG | AaCeGg | AaCeGal 4aCeGei AaGeGel 4aCeGai | _
1-Balim... 2-Yazar 3-Baghk 4-l¢ Metin  5-Tablo-5.. TMormal Tablo-Sek...

Ic Bashk: I¢ basliklar kesinlikle numaralandirilmamahdir. i¢ basliklar, 3-Bashk stili ile
yazilmalidir. Bu stil, Times New Roman yazi tipinde, 12 punto, kalin ve sola yash olarak
ayarlanmustir. I¢ basliklarin formatin1 degistirmeden belirtilen sekilde yazimz ve basliklar arasinda
oncesinde ve sonrasinda gereksiz bosluk birakmayiniz.
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Bashk 1
Bashk 2

Bashk 3

AaCcG AaCceG | AaCeGg | AaCeGat 4aCeGei AaQeGel 4aCeGai | _
1-Balam... 2-Yazar 3-Baghk 4-l¢c Metin  5-Tablo-5.. TMNormal Tablo-$ek...

I¢ Metin: Tiim metinler, 4-I¢ Metin stili ile yazilmalidir. Bu
stil Times New Roman yazi tipinde, 12 punto, iki yana yash ve
paragraf basi 1,25 cm girintili olarak ayarlanmistir. Liitfen bu
format1 degistirmeden ve sadece bu stil ile yaziniz.

AaCcG AaCcG AaQeGg | AaCoGel | 4aCeGa AaCeGgt AaCcGa |
1-Baldm... 2-Yazar 3-Baghk 4-ic Metin | 5-Tablo-5.. TMNormal Tablo-5ek...

Tablo, Sekil, Grafik, Cizim, Resim vb Bashklari: Tablo,
Sekil, Grafik, Cizim, Resim vb bagliklari, 5-Tablo ve Sekil Bash
stili ile yazilmalidir. Bu stil Times New Roman yazi tipinde, 12
punto, italik ve ortalanmis olarak ayarlanmistir. Tablo, Sekil, Grafik,

Cizim, Resim vb. nesnelerin basliklar1 nesne iistiin yer almalidir.
Basliklarin formatin1 degistirmeden yaziniz.

1-Balim... 2-Yazar 3-Baghik 4-fc Metin | 5-Tablo-5.. | TMNormal Tablo-5ek...

AaCcG AaCcG AaCeGg AaCeGel | daCeGel | AaCeGEl 4aCcGai E‘
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Tablo 1 Bashgi

X X X X X X X
X X X X X X X
X X X X X X X
X X X X X X X
Kaynak: xxxxxxxxxxxx
Sekil 1 Baslig

Kaynak: xxxxxxxxxxxx
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Grafik 1 Bashg

Grafik Basligl
6
5
4
3
2
Al i e
0
Kategori 1 Kategori 2 Kategori 3 Kategori 4

EMSeri1 WSeri2 MWSeri3

Kaynak: xxxxxxxxxxxx

Resim 1 Bashig

Kaynak: xxxxxxxxxxxx
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Tablo, Sekil, Grafik, Cizim, Resim vb Kaynaklari: Tablo,
Sekil, Grafik, Cizim, Resim vb kaynagi, ilgili nesnenin hemen
altinda belirtilmelidir. Kaynak bilgisi 7-Tablo ve Sekil Kaynak stili
ile yazilmalidir. Bu stil, Times New Roman yazi tipinde, 10 punto
boyutunda ve normal (italik veya kalin olmadan) olarak
ayarlanmistir. Kaynak bilgisi Tablo, Sekil, Grafik, Cizim, Resim vb
formatin1 bozmayacak sekilde yazilmali ve tim kaynak bilgileri
eksiksiz olmalidir. Ayrica eklenen biitiin nesneler 7-Tablo ve Sekil
Kaynak sitili ile eslestirilmelidir. Nesnlerin hepsi ortalanmis sekilde
olmalidir. Sayfa diizeninde dikey olarak sigmayan tablo ve diger

nesneler i¢in sayfay1 yataya ¢evirebilirsiniz.

Genel Uyarilar ve Bilgilendirme:

Bu sablonun sayfa ebatlari, dipnotlari, alt ve {ist bilgileri
degistirilmemelidir. Alt veya tist bilgiye kesinlikle yazar bilgisi ya
da baska bir icerik eklenmemelidir. Ayrica, sablonda kesinlikle sayfa
numarast  eklemeyiniz. Bu kurallara uyulmasi, sablonun
standartlarina uygun sekilde kullanilmasin1 saglamak i¢in
zorunludur.

Dosya Kaydetme ve Formatlari:

Hazirlanan metin, sablona uygun bir sekilde tamamlandiktan
sonra hem .docx hem de .pdf formatlarinda kaydedilmelidir.

e .docx Dosyasi: Sablon tlizerinde yapilan diizenlemeler, Word
formatinda kaydedilerek teslim edilmelidir.

e .pdf Dosyasi: Ayni dosya, Word’den PDF formatina
dontstiiriilerek kaydedilmelidir. PDF’e doniistiirme sirasinda
sablon 6zelliklerinin bozulmadigindan emin olunuz.
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Sayfa Gegisleri ve Paragraf Diizeni:

Kesinlikle ve kesinlikle sayfalar arasinda gegis yapmak i¢in
manuel kesme (break) kullanilmamalidir. Paragraflarin sonunda
veya sayfa gecislerinde elle sayfa sonu verilmemeli ya da herhangi
bir ek bosluk birakilmamalidir. Belgenin sayfa diizeni ve gegisleri,
Word’lin varsayilan ayarlarma birakilmali, kullanici tarafindan
herhangi bir miidahalede bulunulmamalidir.

Madde Isaretleme Kurallar::

Madde isaretlemede yalnizca sablonda tanimli olan su stiller
kullanilmalidir:

e 8-Madde Nokta: Madde isaretlemelerinde nokta (°)
kullanimi i¢in bu stil secilmelidir.

e 9-Madde Rakam: Madde isaretlemelerinde rakam (1, 2, 3...)
kullanimu1 i¢in bu stil se¢ilmelidir.

e 10-Madde Harf: Madde isaretlemelerinde harf (a, b, c...)
kullanimi i¢in bu stil se¢ilmelidir.

Bu stiller disinda herhangi bir isaretleme veya 6zel sembol
kullanmaymiz. Stil disinda yapilan isaretlemeler sablon diizenine
uygun kabul edilmeyecektir.

e Deneme 1

e Deneme 1

1. Deneme 1

2. Deneme 1
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Kaynak¢a
Gegerli belgede kaynak yok.
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CHAPTER 3

EPIiGENETIGIN TARIMDAKI ONEMIi

BERNA BAS!

Giris

Epigenetik terimi DNA dizisinde bir degisim olmadan,
kardes hiicrelere de gecebilen gen aktivitelerindeki degisimi
kapsayan olaylar1 agiklamak i¢in kullanilmaktadir (Weinhold, 2006).
Epigenetik kelimesini ilk olarak Waddington isimli arastirici
kullanmis olup yaptig1 bir caligmasinda 1s1, kimyasal gibi kosullarin
degistigi cevrelerde meyve sineklerinin gelisimlerinin degisimini ve
bu degisimlerinde gelecek kusaklara da  gegebilecegini
gozlemlemistir  (Waddington, 1942). Mendel genetigiyle
aciklanamayan bu sonucglarin epigenetik diizenlemeyle yani
“genlerin otesinde anlaminda” gerceklesebilecegini ifade etmistir.
Waddington epigenetik metaforunu sekil 1 ’de goriildiigi gibi
betimlemistir. Biyotik ve abiyotik streslere maruz kalan bitkiler
epigenetik degisimler yoluyla bagisiklik sistemlerini gli¢lendirerek
ve sinyal iletim mekanizmalarini ¢alistirarak yeni kosullara adapte
olabilmektedirler (Arnold, Kruuk & Nicotra, 2019; Bakhtiari & ark.,
2019 Akhter & ark., 2021; Huang & Jin, 2022), bdylece hiicreler
homeostazini da koruyabilmektedirler. Bitkilerde epigenetik kalitim

! Doktor Ogretim Uyesi, Gaziantep Universitei, Fen Edebiyat Fakiiltesi, Biyoloji

Béliimii, Orcid: 0000-0003-2455-2849
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iki sekilde gerceklesmektedir; birincisi DNA iizerinde kodlanmayan
bilgi sonraki nesillere aktarilmaktadir digeri ise nesiller arasi
varyantlarda goriilen bireysel diizenlemelerdeki epigenetik
modifikasyonlar korunarak kalitilmaktadir (Chachar & ark., 2022;
Lloyd & Lister, 2022).

Sekil 1. Waddington ‘un ‘epigenetic landscape” (epigenetik
manzara) bashigiyla hazirladigt epigenetik metaforu. Hiicresel
farklilagsmayr agiklamak amaciyla hazirlanan resimde goriilen top
hiicreyi, tepeler ve vadiler silsilesinin her biri ise hiicrenin farkl bir
gelisim donemini temsil etmektedir. Top yukardan asagi hareket
ederken cesitli c¢evresel faktorlerin engeliyle karsilasacak bir
vadiden digerine iteklenecek ama top yine ilerlemesini siirdiirecektir

Kaynak: (https://frontlinegenomics.com/epigenetics-and-ancestry-how-our-
history-shapes-who-we-
are/#:~:text=The%20term%20epigenetics%620was %2 0first, representing%20a%
20different%Z20developmental%20fate)

Gilinlimiizde tarim sektoriiniin en énemli sorunlarindan biri
de hi¢ stiphesiz ki kiiresel iklim degisiminin iiriin verimliligine
olumsuz etkileridir. Artan diinya populasyonunun gida ihtiyacini

karsilamak i¢in gida giivencesinin siirdiiriilebilir bir tarim
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politikasiyla garantiye alinmasi gerekir. Interdisipliner calismalar
gerektiren epigenetik arastirmalari biyokimya, fizyoloji, genetik,
biyoteknoloji gibi farkli alanlarin integrasyona ihtiya¢ duymaktadir.
Genetik varyasyondan ziyade, bitki epigenetik degisimlerin fenotipe
etkisiyle ilgili bilgi kazanimi iirlin gelisim siirecini hizlandirmaktadir
(Merce & ark., 2020). Bitkiler biyotik/abiyotik strese maruz kalinca
epigenetigin temel mekanizmalarin1 olusturan stres sinyalizasyon
yolaklarin1 kullanmaktadirlar. Tarimsal ekosistemden yararlanarak
kisa siirede stres dayaniklilig1 ve iiriin kalitesi/kantitesi 1slah edilmis
bitki ¢esidi elde etmek igin bitkilerin epigenetik diizenlenme
mekanizmalarina dayali projeler gelistirilebilir.  Epigenetik
varyasyonlar g¢evresel baskilara bitkinin verecegi tepkilere gore
degerlendirildigi i¢in (Meyer, 2015; Takatsuka & Umeda, 2015),
kalitimla aktarilan stres dayaniklilik mekanizmasi stabil olmayip,
bitkinin genetik yapisina, stres yogunlugu ve siiresine bagl olarak
degisebilecegi unutulmamalidir (Song & ark., 2021). Evrimsel siire¢
stabil bir molekiiler temele dayali uzun vadeli degisimi temsil eder,
oysa kontrol edilemeyen ve beklenmedik stres kosullarinda
organizmanin hayatta kalmasi icin kisa vadeli adaptasyon
mekanizmalar1 elzemdir. Iste epigenetik mekanizmalar bir
populasyondan siirekli degisen c¢evreye en iyi adapte olabilen
organizmalarin seleksiyonuna olanak saglayabilmektedir (Duarte-
Aké, Us-Camas & De-la-Pefia, 2023).

Stres maruziyeti sirasinda bitkiler transkripsiyonu yeniden
programlayarak ve transkriptomun ifade edilme diizeyini
degistirerek epigenetik degisimlere bagvurmakta olup, bu degisimler
de kromatinde yapisal modifikasyonlara neden olmaktadir.
Dolaysiyla epigenetik  diizenlenmelerin  temelini  olusturan
mekanizmalara DNA metilasyonu, transkripsiyon sonrasi histon
modifikasyonlar1 ve non coding RNA molekiilleri aracilik
etmektedir (Gupta & Salgotra, 2022). Stresle tesvik edilen
epigenetik degisimler enzimlerle gerceklestirilmektedir.
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Methyltransferases, demethylases, histon acetyltransferases, histon
deacetylases enzimleri DNA ’ya ve histonalara metil grubu
ekleyen/cikaran ve histonlara acetyl grubu ekleyen/gikaran en
onemli enzimlerdir. Bu derleme tarimsal bitkilerin stres kosullarina
adaptasyonunda epigenetik degisimlerin roliinii ve bununla
baglantili baz1 fizyolojik gelismeleri sunmaktadir.

Bitki Epigenetik Diizenlenmenin Molekiiler
Mekanizmasi

Bitkiler strese girdikleri zaman gen ifadesinde ayarlamalar
yapan epigenetik mekanizmalar1 kullanirlar. Genel stratejiler DNA
metilasyonu, histon modifikasyonu ve LncRNA-aracili gen
susturmadir.

DNA Metilasyonu (DM) ve Bitki Gelisimine Etkileri

Metilasyon reaksiyonu bir molekiile metil (CH3) grubunun
eklenmesidir DM silirecinde = DNA  dizerindeki  SpG
(Sitozin(phosphorous)Guanin) diniikleotid bolgelerinde bulunan
sitozin molekiiliine metil grubu eklenir, demethylation ise DNA ’dan
bu metil grubunun ayrilmasidir. Metilasyonun sonuglar1 fenotipte
degisimlere neden olacak seviyede gen ifade diizeyleri etkilenir
(Kovalchuk, 2021). Bu arada DNA metilasyonu ve histon
metilasyonu karistirilmamalidir. DNA ve histon, her iki molekiil de
metilasyona ugrar ama fizyolojik sonuglar1 ¢ok farklidir. Histon
metilasyonu transkripsiyonu kontrol ederken, DNA metilasyonu
kalitimla gecer ve genlerin susturulmasiyla sonuglanir (Cuerda-Gil
& Slotkin, 2016). DM gen ifadesi, gen imprinting, genomun
stabilitesi, transpose elementlerin inaktivasyonu gibi olaylar1 kontrol
eder ve DM sistemi bozuldugunda anormal bitki gelisimleri gozlenir
(Zhang, Lang & Zhu, 2018). Ornegin domateste SIDML2 geni
olgunlagma siirecinde demetilasyon aracili olaylar1 diizenlemektedir
(Lang & ark., 2017). Yiizlerce genin ifadesinden sorumlu olan ilgili
gen domatesin olgunlasma doneminde, demetilasyonla olgunlagsma
faktorlerini aktif hale getirirken olgunlagmaya-bagli bazi genlerin de
baskilanmasina neden olmaktadir. Yani siirecle ilgili genlerin
bazilarinin  aktivasyonu-bazilarinin  inaktivasyonu  dengesini
ayarlamaktadir. DNA metilasyon olay1 transkripsiyon faktorlerinin
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DNA ile baglant1 kurmasina engel olur ve ilgili gen baskilanirken,
demetilasyon da ise DNA iizerindeki metil gruplar1 kaldirildig igin,
metil gruplari olmayan DNA bdélgelerine transkripsiyon faktorleri
kolayca baglanmakta ve bdylece transkripsiyon aktif hale
gecmektedir.  Yukardaki domates Orneginde oldugu gibi
olgunlagmaya-bagli DNA demetilasyonu donemsel olup olgunlagsma
siireci tamamlandiktan sonra demetilasyon diizeyi azalmaktadir.
Melez bitki Orneklerinde DNA sekans degisimine dayali yeni
varyant seleksiyonu, epigenetik degisimlerden beklenmez. Ancak
yine de oOzellikle gen ifadesini diizenleyen cis-elementlerinin
(promoterde bulunan kodlanmayan bolgeler)
metilasyon/demetilasyon dengesi degistirilerek yeni fenotipler elde
edilebilir. Diger bir ifadeyle epigenetik diizenlenmeyle ayni genlerin
aktivasyon/inaktivasyonu degistirilmek suretiyle yeni
kombinasyonlar ortaya ¢ikarilabilir (Tonosaki & ark., 2022).

Kavramlar1 somutlastirmak i¢cin DNA, kromatin, histon
baglantilarinin  basit modiiler yapist sekil 2 ’de verilmistir.
Eukaryotik kromozomlar, kromatin fibrillerinin yogunlasmasiyla
olusan kapali kompakt bir yapiya sahiptirler. Kromozomlarin
yapisinda yer alan DNA molekiilleri belli bir diizen iginde histon
proteinleriyle baglanirlar, 8 adet histon proteini oktamer yapi
olusturur bu oktamerin ¢evresinde uzun DNA iplik¢ikleri yaklasik
1,8 kez donerek niikleozom denilen alt birimi meydana getirirler
(Luger & ark., 1997). Yani kromatin yap1 protein ve DNA ’nin
olusturdugu alt iinite olan niikleozomlardan meydana gelmistir,
kromozom ise kromatinin daha ¢ok yogunlagmasiyla olusan bir
yapidir.

Elma ’da yiiksek soguklama kosullarinda metilasyon azalmis
hemen ardindan bitki normal gelisme ve meyve tutumu gostermis
(Kumar, Rattan & Singh, 2016), Arabidopsis ’te yiiksek tuzluluk
metilasyonu azaltirken demetilasyon diizeyini ylikseltmis (Zemach
& ark., 2013), ¢eltikte tuz stresi kok DNA metilasyonunda onemli
degisimlere neden olurken yapraklarda metilasyon degisimi diisiik
seviyede kalmig (Wang & ark., 2015), yine celtikle ilgili yapilan
baska bir ¢calismada genomun bazi bolgelerinde hipometilasyon ve
hipermetilasyon birlikte gelismis (Pathak & ark., 2021), Arabidopsis

"te Pseudomonas syringae infeksiyonuna kars1 bitki savunma genleri
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tetiklenecek sekilde DM degismis (Lopez Sanchez & ark., 2016),
misir bitkilerinde ZmMRP4 gen metilasyonu tohumda inorganik
fosfatin miktarmin yiikselmesine neden olurken (Pilu & ark., 2009)

pl gen metilasyonu ise renk olusumunu azaltmistir (Cocciolone &
ark., 2001).

Temel gidalardan olan bugdayda klasik 1slahla yeni varyant
eldesi uzun slirmektedir. Son yapilan bir aragtirmada bugdayda
epigenetik olarak kontrol edilen 6zelliklere dayali 1slahla yeni bir
fenotipin ortaya cikisini kolaylastirmak amaciyla metiltransferaz
inhibitérii olan zebularine (Zeb) ile DNA metilasyonu yikima
ugratilmistir (Finnegan & ark., 2025). Bugday verimi lizerinde
onemli parametrelerden olan ¢igek salkim gelisimi, basakgik
yogunlugu dolaysiyla dane hacmi ve sayisinin Onemli oranda
degistigi, basakc¢ik yogunlugunun artis nedeni olarak stres
adaptasyon geni Q ’nun transkript miktarindaki artmistan
kaynaklandigi, ancak bu gelismelerle birlikte trizomi, telosentrik
kromozom olusumu gibi kromazomal hasarlarin da meydana
gelmesinden dolayi epi-islah i¢in Zeb ‘in uygun bir se¢im olmadigi
rapor edilmistir. Bugdayla ilgili yapilan diger ¢aligmada tuz stresi
kosullarinda gelistirilen bugdaylarin yesil aksamina yapilan silikon
uygulamasinin epigenetik ve fizyolojik reaksiyonlari test edilmistir
(Tobiasz-Salach & ark., 2024). Elde edilen sonuglara gore NaCl
stresine maruz kalan bugdaylarda SiO» gilibresi tuz stresini
yatistirmakta, uygulanan silikon konsantrasyonuna bagli olarak
metilasyon seviyesi degismekte ve silikon muamelesiyle bitki stresle
miicadele yetenegini gelistirmek amaciyla fizyolojik ve
biyokimyasal reaksiyonlari diizenlemektedir.
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Sekil 2. a)Kromatinde yer alan niikleozomun modiiler yapisi.
b)Niikleozomda histonlar 1 veya 2 veya 3 metil grubu alabilir,
metilasyon hem DNA hem nokleozomda goriiliir ve DNA "nin veya
genlerin susmasiyla sonuglanir, demetilasyon ise bunun zit yoniinde
hareket eder. Asetilasyon ise histonlarin a¢ilmasini saglar ve gen
ifadesini artirwy, deasetilasyonda ters yonde isleyerek genlerin
baskilanmasi yoniinde ¢alisir

a Kromozom /—\

Histon
kuyruklan

~

Me
Niikleozom ‘da yer alan
histon proteinleri
\ DNA molekiilleri histonlarin

cevresinde yaklasik 1,8 kez
dongli yaparak NUKLEOZOM
denilen tiniteleri olusturur

Created in BioRender.com bio

Niikleozom

DNA Created in BioRender.com bio

Kaynak: Sekil BioRender programiyla yazar tarafindan olugturulmustur
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Histon Metilasyonu (HM)

Histon metilasyonu, niikleozomu olusturan  histon
proteinlerindeki amino asitlere metil grubunun aktarilmasiyla ilgili
bir reaksiyondur. Histonlarin elektrostatik 6zelligini etkilemeyen
HM (Ueda & Seki, 2020), transkripsiyonu hem azaltabilir hem de
artirabilir (Swygert & Peterson, 2014). Metilasyonun hangi amino
asitlerde gercgeklesecegine ve ka¢ adet metil grubunun transfer
edilecegine veya metil grubunun ayrilacagina (demetilasyon) bagh
olarak, ilgili proteinlerde translasyon sonrasi degisim olup-
olmayacagi ve transkripsiyonun seviyesi HM ile diizenlenmektedir
(Tsukada & ark., 2006; Xu & ark., 2017; Zhao, Zhan & Jiang, 2019).

Celtikte SDG724 gen bolgesine ait histon metilasyonu
cigeklenmeyi tesvik etmekte olup ilgili gende goriilen mutasyon
fonksiyon kayiplarina neden olmakta ve ¢iceklenme gecikmektedir
(Sun & ark., 2012). Kolza ’da FLOWERING LOCUS C
kromatininde histon metilaz enzimini kodlayan gen BrSDGS ’de
goriilen mutasyon erken ¢igeklenmeye neden olmakta ve yaprakh
bas olusumu, tohum verimi gibi 6zellikler etkilenmektedir (Fu &
ark., 2020). Cigeklenmeye gecis siireci ve siiresi onemli tarimsal
ozelliklerdir. Kolzayla ilgili yapilan baska bir caligmada ¢igeklenme
donemine gecisi kontrol eden Brd REF6 ve BrA ELF6 genleri
H3K27 histonun metilasyon diizeyini ayarlamaktadir (Poza-Viejo &
ark., 2022). Mutant analiz sonuglarina gore Brd REF6 gen
mutasyonunda ¢igeklenme gen ifadesi degismedigi i¢in ¢igeklenme
ertelenmis, Br4A ELF 6 gen mutasyonunda ise H3K27 demetilasyonu
yiikselmis ve ¢iceklenmenin erken gelistigi rapor edilmistir. Histon
metilasyonu karmasik bir olay olup metilasyonun derecesine bagh
olarak gen ifadesi ya baskilanmakta yada aktif hale gegmektektedir.

Histon Asetilasyonu (HA) ve Deastilasyonu (HD)

Arastirma sonuglar1 géstermistir ki, dinamik bir yapiya sahip
olan histonlar cevresel degiskenlerin etkisi altindadir. Histon
asetilasyon veya deasetilasyonu histon proteinlerindeki amino
asitlere asetil grubunun (-COCH3) eklenmesi veya cikarilmasidir,
reaksiyon histon acetyltransferases veya histon deacetylases
enzimleriyle gerceklestirilir (Kumar, Thakur & Prasad, 2021).
Negatif yiiklii asetil gruplar1 histonun kuyruk bolgesindeki pozitif
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yiiklii lizin ve arjinin amino asitlerinin + yiik 6zelligini azaltarak
notralize eder ve hidrofibik bir ¢evre olusturur (Onufriev &
Schiessel, 2019). Sonugta histon ile negatif yiiklii DNA arasindaki
ilgi azalarak kapali durumdaki kromatin agik duruma geger (Li S &
ark., 2019). Boylece ilgili genlerin promoter bolgelerine ¢esitli
transkripsiyon faktorleriyle RNA polimeraz enzimleri baglanarak
transkripsiyon baslatilir. Ozet olarak asetilasyon reaksiyonu
molekiillerin elektrik yiik 06zelligini etkileyen bir prosestir. Bu
nedenle histon asetilasyonu DNA ile histon molekiilleri arasindaki
interaksiyonu giiclendirerek DNA ’nin kapali konumda olmasina
neden olacak ve gen transkripsiyonu azalacak veya duracaktir.
Histon deastilasyonu ise ters yonde isleyerek DN A-histon baglarini
gevseterek ilgili DNA bolgesini aktif hale getirecektir.

Histon Modifikasyonlarimin Bitki Gelisimine Etkileri

Sert ¢evre kosullarinda tarim  bitkilerinin  histon
modifikasyonlariyla kromatin ve gen ifade diizeyindeki degisim
mekanizmalarini ilgilendiren arastirma ¢aligmalar1 az sayida mevcut
olup, cogunlugu derleme makalelerdir. Translasyon sonrasi histon
modifikasyonlar1 genellikle metilasyon ve asetilasyon {iizerine
kurgulanmis olup aslinda histon fosforilasyon, ADP-ribosilasyon,
ubikitinasyon, suksinilasyon, butrilasyon diger modifikasyon
cesitleridir (Huang & ark., 2014). Ancak bunlarin mekanizmasiyla
ilgili deneysel ¢alismalar ¢ok azdir, bazilar1 bitkilerde heniiz ele
alinmamustir.

Bitkiler bir strese maruz kaldigi zaman hangi mekanizmay1
kullanabileceklerine karar verebilecek hafizaya sahiptirler (yada
buna sistem de denilebilir), dolaysiyla bitkiler geg¢ici veya daimi
olarak epiallel denilen epigenetik stres hafizasi yaratabilecek
kabiliyete sahiptirler (Herrera, Medrano & Bazaga, 2016; Springer
& Schmitz, 2017; Schmid & ark., 2018; Sudan, Raina & Singh,
2018; Kumar & Rani, 2023).

Celtikte GTP-bagli proteini kodlayan epidl alleli
bodurlasmaya neden olmaktadir, d/ (Dwarfl) geni DNA
demetilasyonu ve histon asetilasyonuyla birlikte aktiflendigi zaman
bitki boy/sekil diizenini tekrar ayarlayarak normal gelisim
gostermektedir (Miura & ark., 2009). Yine celtikte epigenetik
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degisimlerle OsSPLI4 epiallel gen ifadesi artmakta ve sonugta
salkim dallanmasi ve dane verimi de artis gdstermektedir (Miura &
ark., 2010), histon asetilasyonuyla WOXII geni kok gelisiminin
diizeniyle (Zhou & ark., 2017) ve PGL2 geni de dane uzunlugu,
agirligl, toplam hasilat artisiyla iligkilendirilmistir (Song & ark.,
2015). Soya fasulyesinde epigenetik regiilasyon sistemiyle ilgili
MSH1 gen hattina sahip ¢esitle yabanil ¢esit caprazlanmis ve elde
edilen epi-varyantin ¢evresel faktorlerden daha az etkilendigi ve
iirlin stabilitesinin de iyilestirildigi rapor edilmistir (Raju & ark.,
2018). Kurak kosullarda misir bitkilerinde histon asetilasyonu
artarak epigenetik reaksiyonlar gelismekte ve bitkiyi susuzluk
stresine dayanikli hale getirmektedir (Li & ark., 2021). Misir
bitkilerinde histon deasetilaz geni HDA 108 niikleusta, H3K9 histon
metilasyonunu azaltarak ve H3/H4 histon asetilasyonunu artirarak
bitkinin boy, yaprak gelisimi ve fertilitesini etkilemektedir (Forestan
& ark., 2018). HDA101 histon deasetilaz geninin fazla miktarda
ifade olmasi asetile olan histonlarin miktarini etkilemekte ve misir
bitkilerinde morfolojik ve gelisimsel kusurlara neden olmaktadir
(Rossi & ark., 2007). HDAI0l geni baskilayic1 proteinlerle
interaksiyona girince hedef-gen bdlgesinde hipoasetilasyona neden
olmakta fakat transkript seviyesi etkilenmemektedir (Varotto & ark.,
2003). Ancak bunun sonucunda misir koganlarinda dane hacmi
etkilenmektedir. HDAI0I, baz1 inaktif genleri hedef almakta ve
hiperasetilasyona neden olmaktadir, boylece inaktif genlerin ifadesi
de artmaktadir (Yang & ark., 2016). Arabidopsis thaliana ’da
trichostatin A uygulamasi histon deasetilaz enzimini inhibe etmekte
ve Botrytis cinerea fungal patojen dayaniklilik artis1 gelismektedir
(Hu & ark., 2019). Belirtilen bu ve benzeri epi-karakter 6zellikler
kullanilarak DNA sekans dizi degisimi olmadan stres elastikiyeti
yiikseltilmis bitki seleksiyonu siirdiiriilebilir eko-tarim sistemleri
icin 6nemli potansiyele sahiptir.

LncRNA ’larin Epigenetik Degisimlerdeki Rolii

Epigenetik diizenlenme sirasinda LncRNA ’lar gen
aktivasyonu icin epigenetik regiilatorlerle direkt baglanti kurmakta
ve bu epigenetik regiilatorlerle transkripsiyonu takip etmektedir
(Yang & ark., 2023). Tuz stres adaptasyonunda soya bitkisinin

koklerinde DNA metilasyonuyla LincRNA ve LncNAT transkript
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seviyesi ylikselmis (Chen & ark., 2019), kurak kosullarda c¢eltikte
DNA metilasyon yoluyla kurakliga 6zgii 271 adet yeni LncRNA
transkript 6rnekleri rapor edilmistir (Li P & ark., 2019). Benzer
sekilde Arabidopsis ’te oksin biyosentezi, bir LncRNA olan APOLO
transkriptleri araciligiyla DNA ve histon metilasyonu diizenlenerek
ayarlanmaktadir (Fonouni-Farde & ark., 2022). Sunulan 6rnekler
epigenetik diizenleyicilerin gen ifadesindeki Onemini ortaya
koymaktadir.

Tarimda Epigenetik Uygulamalarin Zorluklar:

Arastirma sonuglarindan edinilen epigenetik mekanizmaya
dayali stres 6zellikleri 1slah edilmis varyantlarin pratik uygulamalara
transferinde bazi dezavantajlar bulunmaktadir. Son derece karmagik
mekanizmalara sahip olan epigenetik Ozellikler bitkinin doku,
gelisim donemi ve ¢evresel degiskenlerden etkilendigi i¢in ¢ok fazla
testleme yapilmasi gerekir. Bu karmasik mekanizmalar DNA
metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve ncRNA arasindaki
interaksiyonlarin etkisiyle ilgilidir. Ancak daha az calisilan
ubikitinasyon, suksinilasyon, butrilasyon vb reaksiyonlarin
metilasyon ve asetilasyon/deasetilasyon = modifikasyonlariyla
baglantilar1 ve bunlarin bitki tizerindeki etkisi ¢ok az bilinmektedir.
Kisacas1 epigenetik diizenlenme ¢ok genis ve karmasik bir ag
sistemine sahiptir. Epigenom ¢aligmalarinda standart teknikler
bulunmamaktadir.

Bir stres faktoriine dayanikli olan bir bitki varyant: farkl bir
stresle karsilasinca tepkisi de degisebilmektedir. Bu nedenle
ozellikle tarimsal bitki 1slah caligmalarinda giivenilir metodlar
gelistirmek i¢in, epi-karakterlerin generasyonlar arasi gegis
dinamikleri ve stabilitesinin ¢ok iyi bilinmesi gerekir (Li & ark.,
2023). Epigenetik mekanizmalara dayali yapilan seleksiyon
caligmalar1 az sayida tarim bitkileriyle sinirhidir. Her bir bitki ¢esidi
kendine 6zgli genom ve epigenom karakterlere sahiptir. Bir bitkiden
elde edilen bulgularin/bilgilerin diger bitkilere transfer edilememesi
standart bir epigenetik mekanizma gelistirmede ki en Onemli
zorluklardan birisidir. Stres toleransligiyla ilgili tarim bitkilerinin
epi-islah calismalarinda ele alinacak ilgili bitkinin ii¢ degiskeni
arasindaki interaksiyon mutlaka dikkate alinmalidir, bunlar;



1)bitkinin genleri veya genetik ozellikleri
2)bu genlerin epigenetik diizen mekanizmalar

3)farkli bolgelerde ve farkli mevsimlerde karsilasilan
stresler arasindaki interaksiyon ¢ok iyi calisimalidir

Sonug¢

Dinamik bir yapiya sahip olan histon modifikasyonlar
ekstrem abiyotik kosullarda ¢ok farkli metilasyon O6rnekleri
gostermektedir. Epigenetik regiilator ag sistemindeki stres tepkileri
ortaya c¢ikarildikca stres elastikiyeti yiiksek bitki varyantlarinin da
seleksiyonu miimkiin olabilecektir. Epigenetik modifikasyonlarin
kalitim1 DNA sekanslarinda bir degisim olmaksizin gelecek nesillere
de aktarillacagi i¢in yeni kusaklardaki bireylerin de stres
adaptasyonlarina yardim edecektir (Quadrana & Colot, 2016).

Genellikle epigenetik mekanizmalara ait calismalar
Arabidopsis iizerindeki arastirmalardan elde edilmekle beraber,
celtik, kolza, misir, soya fasulyesi, domates gibi tarim iiriinlerinde de
onemli arastirma bulgulart mevcuttur. Arastirma bulgularindan
pratik uygulamalara gegiste heniiz standart tekniklerin olmayisi,
cevresel degiskenlere bagli olarak epi-6zelliklerin elastikiyeti, heniiz
deneyimli arastirmact yetersizligi gibi engeller epigenetige dayal
uniform ¢oziimii zorlastirmaktadir.

Tarimsal bitki 1slahinda halen klasik genetik kurallarina
dayandirilan yaklasima odaklanilmaktadir. Oysa epigenetik bilgiye

dayali epigenetik bilesenlerle tarimsal 1slah c¢alismalari, {iriin
gelisiminde yeni firsatlar sunabilir.
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