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SPORA BAĞLILIK VE YAŞAM DOYUMU İLİŞKİSİ 

Hal7l UYSAL1 

G"r"ş 

Günümüzde spor, .nsan yaşamı .ç.n her geçen gün daha çok 
anlam .fade etmekted.r. Özell.kle son dönemlerde yoğun hayat 
temposu, teknoloj.k aletlere olan bağımlılık, bes.nlere kolaylıkla 
ulaşma g.b. durumların get.rm.ş olduğu yaşam tarzından dolayı 
sağlık problemler. g.derek artmaktadır (Uğun & Özsarı, 2024). 
Sporun, b.reyler.n sosyalleşme süreçler., mental sağlıkları ve 
kend.n. gerçekleşt.rmes. adına c.dd. faydaları bulunmaktadır. 
Sport.f etk.nl.kler.n f.z.ksel ve mental gel.ş.me  doğrudan katkısının 
b.l.nmes., spora erken yaşta başlanması ve sürdürüleb.l.r b.r becer. 
hal.ne get.r.lmes.n.n de gerekl.l.ğ.n. ortaya koymaktadır (Özgün, 
Türkmen & Ayhan, 2021). Spor, .nsanlara olumsuz duyguların yer.n. 
olumlu duygulara bırakacağı b.r ortam sağlamaktadır (Kara & ark., 
2023). Sport.f etk.nl.klere katılım sağlamada .st.krarlı b.r görüntü 
ç.zen gençler.n kaygı düzeyler.n.n akranlarına oranla daha düşük 
sev.yelerde olduğu bel.rt.lmekted.r (Ashdown-Franks & ark., 2017). 
Ayrıca sport.f etk.nl.klere devamlı katılımın, b.reyler.n öz benl.kler., 
sportmenl.k ve mutluluk duyguları, mental .y. oluşları ve akadem.k 
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başarı düzeyler. üzer.nde olumlu etk.ler.n.n olduğu ortaya 
konmuştur (Gagl.ard. & ark., 2020; Özsarı & ark., 2023).  

Sport.f faal.yetler .çer.s.nde yer alan b.reyler sosyal olarak 
kend.ler.n. güvende h.ssetmekted.rler (Özsarı & F.şekç.oğlu, 2023). 
B.reyler.n .lg. duyduğu etk.nl.klere yönel.k h.ssett.kler. faktörler.n 
başında bağlılık duygusunun geld.ğ. bel.rt.lmekted.r (C.han, Ilgar, 
& Sırgancı, 2019). Bağlılık, güçlü .stek duygusu, bazen kontrolsüz 
davranmak ve ısrarcı b.r davranmak g.b. üç öneml. yönü bulunan b.r 
kavram olarak karşımıza çıkmaktadır (Shaffer, Hall, & Vander B.lt, 
2000). Bağlılığın, kend.n. adama, z.nde olma ve özümseme g.b. 
poz.t.f düşüncelerle b.rl.kte gün yüzüne çıkan olumlu b.r durum 
olduğu vurgulanmaktadır (Schaufel. & ark., 2002). Bağlılık, sadık 
kalab.lme ve b.rey.n b.r k.ş., b.r düşünce veya b.r kuruma karşı 
yer.ne get.rmek mecbur.yet.nde olduğu sorumlulukları .fade 
etmekted.r (Balay, 2014). Bağlılık, b.rçok etk.nl.kte olduğu g.b. 
spora düzenl. katılımın gerçekleşmes. noktasında poz.t.f etk.ler 
yaratır (Wheatley & B.ckerton, 2016). Sporda bağlılık, sporcuların 
hedefler.ne ulaşmak adına göstereceğ. çaba ve bu uğurda zaman 
harcama arzusu olarak tanımlanmıştır (Londsale, Hodge, & 
Raedeke, 2007). Spora bağlılık, b.r sporcunun sport.f etk.nl.klere 
katılımı .le .lg.l. ısrarcı yaklaşımın doğrudan etk. yarattığı mental b.r 
durum olarak tar.f ed.lmekted.r (Scanlan & ark., 2013). Sporcu 
bağlılığı kavramı; sport.f etk.nl.klerde çok yönlü kalıcı deney.mler 
yaşayab.lmes. adına sporcunun özgüven, çaba ve z.ndel.k g.b. 
kend.ne has özell.kler. kullanab.lmes. olarak tanımlanab.lmekted.r 
(Kelecek & Göktürk, 2017). Sporcuların, spora katılımda devamlılık 
ve kalıcılığı üzer.nde ps.koloj.k b.r faktör olarak bağlılık kavramının 
destekley.c. etk.ler.n. araştıran öneml. çalışmalar bulunmaktadır 
(Casper, Gray, & Babkes Stell.no, 2007; Kang, Lee, & Kwon, 2019; 
Scanlan & ark., 2013). 

Yaşam doyumu, b.reyler.n eller.nde mevcut varlıkları .le 
.stek ve beklent.ler.n.n kıyaslanmasıyla ortaya çıkan durumdur. Bu 
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kıyaslama .le b.rl.kte bel.ren yaşam doyumu bel.rl. b.r zaman d.l.m. 
veya bel.rl. b.r olaya bağlı kalmadan genel yaşantı .le .lg.l. doyumu 
.fade etmekted.r (Özer & Karabulut, 2003). B.rey.n yaşantısı .le 
.lg.l. b.l.şsel yargıların ve algıladığı memnun.yet.n bel.rt.s. olan 
yaşam doyumunun, yaşamda mutlu kalab.lmek ve yaşama anlam 
katab.lmek adına öneml. b.r faktör olduğu bel.rt.lmekted.r 
(Yaşartürk, Akyüz, & Karataş, 2017). Sporcuların yaşantılarında 
mutlu olab.lmeler. ve spor yaşantılarının b.r anlam kazanab.lmes. 
.ç.n .ht.yaç duydukları temel b.r unsur da “yaşam doyumu” dur 
(Doğru, 2019). Spor, .ç.nde barındırdığı antrenman, müsabaka, 
sosyal .let.ş.m vb. faktörler .le sporcuların hayatlarında öneml. b.r 
yer tutar. Sport.f etk.nl.kler sporcuların f.z.ksel gel.ş.mler.n.n yanı 
sıra yaşam doyumu g.b. b.l.şsel durumlar üzer.nde de etk.lere 
sah.pt.r (Han & Polat, 2022). Bu bağlamda sporcuların .lg.lend.kler. 
spor branşı özel.nde mevcut bulundukları durum .le hedef ve 
beklent.ler. arasında meydana gelen uyum ya da uyumsuzluk sport.f 
yaşam doyumları üzer.nde bel.rley.c. öneme sah.p gözlenmekted.r. 

Günümüzde sporcuların başarıya ulaşmak ve elde ed.len 
başarının devamlı olması olab.lmes. adına rak.pler.yle f.z.ksel ve 
mental anlamda çok yoğun b.r mücadele .ç.ne g.rmekte ve bu yoğun 
mücadele durumu sporcuların çeş.tl. duygu durumlara sürekl. maruz 
kalmasını gerekl. kılmaktadır (Kelecek & Göktürk, 2017). Spora 
bağlılık ve yaşam doyumu arasındak. .l.şk.n.n sporcuların mental 
sağlıklarının .y.leşt.r.lmes. ve buna bağlı olarak performanslarının 
destekleneb.leceğ. değerlend.r.lmekted.r (Han & Polat, 2022). Bu 
bağlamda araştırma kapsamında sporcuların spora bağlılık ve yaşam 
doyumu düzeyler. arasındak. .l.şk.n.n .ncelenmes. amaçlanmıştır. 

Gereç ve Yöntem 

Araştırma Model" 

Araştırma .l.şk.sel tarama model. kullanılarak yürütülmüştür. 
İl.şk.sel tarama modeller. değ.şkenler arasındak. b.rl.kte değ.ş.m.n 
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varlığını veya dereces.n. bel.rlemey. amaçlayan araştırma 
modeller.d.r (Karasar, 2019). Araştırma model. kapsamında 
oluşturulan h.potezler aşağıda sunulmuştur.                                              

Araştırma Grubu 

Araştırmaya kolayda örnekleme yöntem. .le ulaşılan 289 
kadın (% 45.4), 347 erkek (% 54.6) olmak üzere toplamda 636 
sporcu gönüllü olarak katılım sağlamıştır.  

Ver" Toplama Araçları 

Spora bağlılık Ölçeğ/: Türkçe uyarlaması Kayhan, Bardakçı 
& Caz (2020) tarafından yapılan ölçek, Gu.llen & Mart.nez-
Alvarado (2014) tarafından gel.şt.r.lm.şt.r. Gel.şt.r.len ölçek 10 
madde ve .k. alt boyuttan oluşmaktadır.  Alt boyutları d.nç olma ve 
odaklanmadır. Ölçek 7’l. derecelend.rme t.p.nde d.zayn ed.lm.şt.r. 
Bu araştırma .ç.n ölçeğ.n Cronbach’s Alfa (α) değer. d.nç olma 
boyutu .71; odaklanma boyutu .69 ve ölçek genel. .81 olarak tesp.t 
ed.lm.şt.r.  

Yaşam Doyumu Ölçeğ/: D.ener & ark. (1985)  tarafından 
gel.şt.r.lm.şt.r. Ölçeğ.n Türkçe uyarlaması Dağlı & Baysal (2016) 
tarafından yapılmıştır. Ölçek tek boyut ve 5 maddeden oluşmaktadır.  
Ölçek 5’l. l.kert t.p.nde d.zayn ed.lm.şt.r. Bu araştırma .ç.n ölçeğ.n 
Cronbach’s Alfa (α) değer. .89  olarak tesp.t ed.lm.şt.r. 

Ver"ler"n Anal"z" 

Araştırmada öncel.kl. olarak kayıp değerlere bakılmış, 
ardından uç değerler .ncelenm.şt.r. Araştırma ölçekler.ne .l.şk.n 
güven.rl.k anal.zler. .ç.n Cronbach’s Alfa (α) yapılmıştır. Basıklık ve 
çarpıklık değerler. .ncelenm.ş ve normal dağılım varsayımının 
kanıtlandığını gözlenm.şt.r. Bu sonuçlar d.kkate alınarak araştırma 
parametr.k testler kullanılarak yürütülmüştür. Bet.msel .stat.st.ğ.n 
yanı sıra uygun .stat.st.k programlarından yararlanılarak korelasyon 
ve regresyon anal.zler.ne yer ver.lm.şt.r. 
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Bulgular 

Araştırma kapsamında elde ed.len ver.len uygun .stat.st.ksel 
programlar aracılığıyla yapılan anal.z. sonucunda ulaşılan .stat.st.k. 
b.lg.ler aşağıda sunulmuştur. 

Tablo 1. Araştırma Ölçekler/ Çarpıklık ve Basıklık Değerler/ 

 
Tablo 1 .ncelend.ğ.nde skewness ve kurtos.s değerler.  kabul 

ed.leb.l.r değer olan +1 .le -1 aralığında olduğu görülmekted.r. 
Normal dağılımın .k. unsuru çarpıklık ve basıklık değerler.n.n +1 .le 
-1 arasında olması gerekt.ğ. vurgulanmaktadır (Kl.ne, 2011). 

Spora Bağlılık Yaşam Doyumu Ölçeğ* 
 Skewness Kurtos*s Skewness Kurtos*s 

D*nç olma -1,005 ,886 
-,561 -,046 

Odaklanma -1,042 ,876 
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Tablo 2: Katılımcıların demograf/k b/lg/ler/ 
  N % 

C*ns*yet 

Erkek 347 54,6 

Kadın 289 45,4 

Toplam 636 100 

Spor yılı 

1-3 yıl 342 53,8 

4-6 yıl 153 24,1 

7 ve üzer* 141 22,2 

Toplam 636 100 

Branş 

Atlet*zm 103 16,2 

Basketbol 58 9,1 

Futbol 153 24,1 

Güres 33 5,2 

K*ckboks 20 3,1 

Hokey 32 5,0 

Voleybol 104 16,4 

Su topu 28 4,4 

Masa Ten*s* 36 5,7 

Okculuk 47 7,4 

Hentbol 22 3,5 

Toplam 636 100 
 

Tablo 2 .ncelend.ğ.nde araştırmaya 347 erkek (%54,6), 289 
kadın (%45,4) olmak üzere toplam 636 sporcunun katıldığı 
görülmekted.r. Araştırmaya katılan 342 (%53,8) sporcu 1-3 yıl 
arasında spor deney.m.ne, 153 (%24,1) sporcu 4-6 yıl spor 
deney.m.ne, 141 (%22,2) sporcu .se 7 ve üzer. yıl spor deney.m.ne 
sah.pt.r. Araştırmaya katılan sporcuların branş dağılımları d.kkate 
alındığında atlet.zm 103 (% 16.2), basketbol 58 (% 9.1), futbol 153 
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(% 24.1), güreş 33 (% 5.2), k.ckboks 20 (% 3.1), hokey 32 (% 5.0), 
voleybol 104 (% 16.4), su topu 28 (% 4.4), masa ten.s. 36 (% 5.7), 
okçuluk 47 (% 7.4), hentbol 22 (% 3.5) sporcu şekl.nde dağılım 
göstermekted.r.  

Tablo 3 . Araştırma değ/şkenler/ korelasyon anal/z/ sonuçları 
 1 2 3 

1-D*nç olma -   

2-Odaklanma .668** -  

3-Yaşam doyumu .410** .362** - 

**p<0.01.  

Tablo 3’ de göster.len araştırmanın korelâsyon anal.z. 
sonuçlarına göre; spora bağlılık ölçeğ. alt boyutu d.nç olma .le 
yaşam doyumu arasında anlamlı, poz.t.f ve orta düzeyl. (r=.410), 
Spora bağlılık ölçeğ.n.n d.ğer b.r alt boyutu olan odaklanma .le 
yaşam doyumu arasında anlamlı, poz.t.f ve orta düzeyl. (r=.362) b.r 
.l.şk. söz konusudur.  

Tablo 4. Spora bağlılık-yaşam doyumu regresyon anal/z/ sonuçları 

Model B Std. Error Beta (β) t 
F(2-633)= 70.385 

p=.000 

D-W=1.784 

R=.427 

R2=.182 

Adj. R2= 

.179 

(Constant) -.801 .398 - -2.011 

D*nç olma .520 .083 .303** 6.264 

Odaklanma .189 .057 .160** 3.307 

**p<0.01. Bağımlı değ1şken: Yaşam Doyumu 

Tablo 4’de bağımsız değ.şken olan spora bağlılık .le bağımlı 
değ.şken olan yaşam doyumu, arasında yapılan regresyon anal.z. 
sunulmuştur. model .stat.st.ksel olarak anlamlıdır (F(2-633)= 70.385; 
p<.001). Model.n R2 değer. .182, düzelt.lm.ş R2 değer. .179 olarak 
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bulgulanmıştır. Bu sonuç spora bağlılık bağımsız değ.şken.n.n, 
bağımlı değ.şken olan yaşam doyumu üzer.ndek. değ.ş.mler.n 
yaklaşık % 18’.n. açıkladığını göstermekted.r. Beta göstergeler. göz 
önüne alınarak bu .l.şk.dek. bağımsız değ.şkenler.n, bağımlı 
değ.şken. etk.leme gücüne bakıldığında; .lk olarak anlamlı poz.t.f 
yordama spora bağlılık alt boyutu olan d.nç olma (β=.303) 
boyutunda, .k.nc. olarak poz.t.f yordama odaklanma (β=.160) 
boyutundadır. Spora bağlılık arttıkça yaşam doyumunun artacağı 
.fade ed.leb.l.r.  

Tartışma ve Sonuç 

Araştırma kapsamında sporcuların spora bağlılıkları ve 
yaşam doyumları arasındak. .l.şk.n.n varlığı araştırılmış ve elde 
ed.len bulgular sunulmuştur. Elde ed.len ver.lere uygulanan 
korelasyon anal.z. sonuçlarına göre spora bağlılık ve yaşam doyumu 
arasında poz.t.f ve orta düzeyl. b.r .l.şk.n.n olduğu bulgulanmıştır. 
Ayrıca araştırma kapsamında yürütülen regresyon anal.z. 
sonuçlarına göre spora bağlılığın d.nç olma ve odaklanma alt 
boyutlarının yaşam doyumu üzer.nde poz.t.f yönde yordama gücüne 
sah.p olduğu tesp.t ed.lm.şt.r.  

Araştırma bulguları ışığında alan yazın tarandığında spora 
bağlılık ve yaşam doyumu kavramlarının b.rl.kte kullanıldığı 
çalışmaların sınırlı olsa da varlığından söz ed.lmekle b.rl.kte benzer 
çalışmalar .le araştırma sonuçları tartışılmıştır. İnan & Koç (2021) 
tarafından yürütülen çalışmada sporcuların yaşam doyumu ve spora 
bağlılıkları arasında poz.t.f ve orta düzeyl. b.r .l.şk. olduğu 
vurgulanmıştır. Benzer b.r araştırmada f.z.ksel ve z.h.nsel 
faktörler.n yaşam doyumu üzer.nde etk.l. olduğunu ve f.z.ksel 
akt.v.telere katılım göstermen.n yaşam doyumu üzer.nde olumlu 
etk.s. olduğunu göstermekted.r (Payne, Mowen, & Montoro-
Rodr.guez, 2006). Han & Polat (2022) tarafından kış sporları .le 
.lg.lenen sporcular üzer.nde yapılan araştırmada spora bağlılığın 
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yaşam doyumu anlamlı .l.şk.s.n.n olduğu ve regresyon anal.z. 
sonuçlarına göre spora bağlılığın yaşam doyumu üzer.nde poz.t.f 
doğrultuda yordayıcı olduğu tesp.t ed.lm.şt.r. Ek.zoğlu (2023) 
tarafından açık yüzme sporcuları .le yürütülen çalışmada, 
katılımcıların spora bağlılık ve yaşam doyumu düzeyler. arasında 
poz.t.f ve anlamlı .l.şk.ler.n varlığı tesp.t ed.lm.ş ve spora bağlılığın 
yaşam doyumunu poz.t.f yönde yordadığı bel.rt.lm.şt.r. Ayrıca 
f.z.ksel akt.v.ten.n yaşam doyumu üzer.nde olumlu etk.ler.n.n 
.stat.st.ksel olarak anlamlı olduğunu bulgulayan çalışmalar 
mevcuttur (Olef.r, Kuznetsov, & Plokh.kh, 2019; Moreno-Murc.a & 
ark., 2017; Zull.g & Wh.te, 2011; Mart.n & ark., 2015; Wu & ark., 
2023; Zhou & ark., 2023). 

Sonuç olarak araştırma bulguları ve alan yazında mevcut 
çalışmalar ışığında özell.kle sporcuların spora bağlılıkları .le yaşam 
doyumları arasındak. .l.şk.n.n olumlu yönde seyrett.ğ.; ayrıca 
sporcuların spora bağlıklarının yaşam doyumlarını poz.t.f yönde 
yordama gücüne sah.p olduğu söyleneb.lmekted.r. D.ğer yandan 
sedanter b.reyler.n, öğrenc.ler.n, yet.şk.nler.n de b.reysel veya grup 
olarak f.z.ksel akt.v.teye katılımlarının yaşam doyumları üzer.nde 
olumlu etk.lere sah.p olduğu gözleneb.lmekted.r. Spor ve f.z.ksel 
akt.v.te katılım oranın artırılması, .lg. duyulan spor branşına ve 
f.z.ksel akt.v.teye olan bağlılığın güçlend.r.lmes.n.n b.reyler.n 
yaşam kal.tes. ve algılarını poz.t.f yönde etk.leyeb.leceğ. 
söyleneb.l.r. 
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BÖLÜM BAŞLIĞI 

1. Yazar Adı-(Metin HAKARAR)1 

2. Yazar Adı-(Metin HAKARAR)2 

3. Yazar Adı-(Metin HAKARAR)3 

4. Yazar Adı-(Metin HAKARAR)4 

5. Yazar Adı-(Metin HAKARAR)5 

Giriş 

Bölüm Başlığı: Bölüm başlıkları, 1-Bölüm Başlığı stili ile 

yazılmalıdır. Bu stil, Times New Roman yazı tipinde, 14 punto, kalın 

ve ortalanmış olarak ayarlanmıştır. Bölüm başlıkları şablonun 

formatına uygun olarak numaralandırılır ve manuel numara 

eklenmemelidir. Başlıklar arasında ek boşluk bırakılmamalıdır. 

 
1 Unvan, Kurum,Bölüm, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (lütfen link değil 

numara şeklinde yazın)  
2 Unvan, Kurum,Bölüm, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (lütfen link değil 

numara şeklinde yazın)  
3 Unvan, Kurum,Bölüm, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (lütfen link değil 

numara şeklinde yazın)  
4 Unvan, Kurum,Bölüm, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (lütfen link değil 

numara şeklinde yazın)  
5 Unvan, Kurum,Bölüm, Orcid: XXXX-XXXX-XXXX-XXXX (lütfen link değil 

numara şeklinde yazın)  
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Yazar Bilgisi: Yazar bilgileri, 2-Yazar stili ile yazılmalıdır. Bu stil Times New Roman yazı 

tipinde, 14 punto, kalın ve sağa yaslı olarak ayarlanmıştır. Dipnotlar her bölümde yeniden 

başlatılmalıdır ve şu bilgileri içermelidir: Unvan, Kurum, Bölüm ve yalnızca rakamlardan oluşan 

ORCID numarası (örneğin: 0000-0001-2345-6789). Dipnot formatını değiştirmeden, bilgileri manuel 

olarak yazınız ve kopyala-yapıştır yapmayınız. 

 

--------------------------------------------------------------------------------- 

Giriş Başlığı: Giriş başlığı, 3-Başlık stili ile yazılmalıdır. Bu stil, Times New Roman yazı 

tipinde, 12 punto, kalın ve ortalanmış olarak ayarlanmıştır. Giriş başlığı, şablonun zorunlu bir 

parçasıdır ve silinemez. Formatı değiştirmeden belirtilen şekilde kullanınız.  

 

--------------------------------------------------------------------------------- 

İç Başlık: İç başlıklar kesinlikle numaralandırılmamalıdır. İç başlıklar, 3-Başlık stili ile 

yazılmalıdır. Bu stil, Times New Roman yazı tipinde, 12 punto, kalın ve sola yaslı olarak 

ayarlanmıştır. İç başlıkların formatını değiştirmeden belirtilen şekilde yazınız ve başlıklar arasında 

öncesinde ve sonrasında gereksiz boşluk bırakmayınız. 
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Başlık 1 

Başlık 2 

Başlık 3 

 

--------------------------------------------------------------------------------- 

İç Metin: Tüm metinler, 4-İç Metin stili ile yazılmalıdır. Bu 

stil Times New Roman yazı tipinde, 12 punto, iki yana yaslı ve 

paragraf başı 1,25 cm girintili olarak ayarlanmıştır. Lütfen bu 

formatı değiştirmeden ve sadece bu stil ile yazınız. 

 

--------------------------------------------------------------------------------- 

Tablo, Şekil, Grafik, Çizim, Resim vb Başlıkları: Tablo, 

Şekil, Grafik, Çizim, Resim vb başlıkları, 5-Tablo ve Şekil Başlığı 

stili ile yazılmalıdır. Bu stil Times New Roman yazı tipinde, 12 

punto, italik ve ortalanmış olarak ayarlanmıştır. Tablo, Şekil, Grafik, 

Çizim, Resim vb. nesnelerin başlıkları nesne üstün yer almalıdır. 

Başlıkların formatını değiştirmeden yazınız. 
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Tablo 1 Başlığı 

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 

Şekil 1 Başlığı 

 

Kaynak: xxxxxxxxxxxx 
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Grafik 1 Başlığı 

 

Kaynak: xxxxxxxxxxxx 

Resim 1 Başlığı 

 

Kaynak: xxxxxxxxxxxx 

0

1

2

3

4

5

6

Kategori 1 Kategori 2 Kategori 3 Kategori 4

Grafik Başlığı

Seri 1 Seri 2 Seri 3

--20--



 

Tablo, Şekil, Grafik, Çizim, Resim vb Kaynakları: Tablo, 

Şekil, Grafik, Çizim, Resim vb kaynağı, ilgili nesnenin hemen 

altında belirtilmelidir. Kaynak bilgisi 7-Tablo ve Şekil Kaynak stili 

ile yazılmalıdır. Bu stil, Times New Roman yazı tipinde, 10 punto 

boyutunda ve normal (italik veya kalın olmadan) olarak 

ayarlanmıştır. Kaynak bilgisi Tablo, Şekil, Grafik, Çizim, Resim vb 

formatını bozmayacak şekilde yazılmalı ve tüm kaynak bilgileri 

eksiksiz olmalıdır. Ayrıca eklenen bütün nesneler 7-Tablo ve Şekil 

Kaynak sitili ile eşleştirilmelidir. Nesnlerin hepsi ortalanmış şekilde 

olmalıdır. Sayfa düzeninde dikey olarak sığmayan tablo ve diğer 

nesneler için sayfayı yataya çevirebilirsiniz.  

 

------------------------------------------------------------------------------- 

Genel Uyarılar ve Bilgilendirme: 

Bu şablonun sayfa ebatları, dipnotları, alt ve üst bilgileri 

değiştirilmemelidir. Alt veya üst bilgiye kesinlikle yazar bilgisi ya 

da başka bir içerik eklenmemelidir. Ayrıca, şablonda kesinlikle sayfa 

numarası eklemeyiniz. Bu kurallara uyulması, şablonun 

standartlarına uygun şekilde kullanılmasını sağlamak için 

zorunludur. 

Dosya Kaydetme ve Formatları: 

Hazırlanan metin, şablona uygun bir şekilde tamamlandıktan 

sonra hem .docx hem de .pdf formatlarında kaydedilmelidir. 

• .docx Dosyası: Şablon üzerinde yapılan düzenlemeler, Word 

formatında kaydedilerek teslim edilmelidir. 

• .pdf Dosyası: Aynı dosya, Word’den PDF formatına 

dönüştürülerek kaydedilmelidir. PDF’e dönüştürme sırasında 

şablon özelliklerinin bozulmadığından emin olunuz. 
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Sayfa Geçişleri ve Paragraf Düzeni: 

Kesinlikle ve kesinlikle sayfalar arasında geçiş yapmak için 

manuel kesme (break) kullanılmamalıdır. Paragrafların sonunda 

veya sayfa geçişlerinde elle sayfa sonu verilmemeli ya da herhangi 

bir ek boşluk bırakılmamalıdır. Belgenin sayfa düzeni ve geçişleri, 

Word’ün varsayılan ayarlarına bırakılmalı, kullanıcı tarafından 

herhangi bir müdahalede bulunulmamalıdır. 

Madde İşaretleme Kuralları: 

Madde işaretlemede yalnızca şablonda tanımlı olan şu stiller 

kullanılmalıdır: 

• 8-Madde Nokta: Madde işaretlemelerinde nokta (•) 

kullanımı için bu stil seçilmelidir. 

• 9-Madde Rakam: Madde işaretlemelerinde rakam (1, 2, 3...) 

kullanımı için bu stil seçilmelidir. 

• 10-Madde Harf: Madde işaretlemelerinde harf (a, b, c...) 

kullanımı için bu stil seçilmelidir. 

Bu stiller dışında herhangi bir işaretleme veya özel sembol 

kullanmayınız. Stil dışında yapılan işaretlemeler şablon düzenine 

uygun kabul edilmeyecektir. 

• Deneme 1  

• Deneme 1  

 

1. Deneme 1  

2. Deneme 1 
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Kaynakça 

Geçerli belgede kaynak yok. 
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EPİGENETİĞİN TARIMDAKİ ÖNEMİ  

BERNA BAŞ1 

 

Giriş 

Epigenetik terimi DNA dizisinde bir değişim olmadan, 

kardeş hücrelere de geçebilen gen aktivitelerindeki değişimi 

kapsayan olayları açıklamak için kullanılmaktadır (Weinhold, 2006). 

Epigenetik kelimesini ilk olarak Waddington isimli araştırıcı 

kullanmış olup yaptığı bir çalışmasında ısı, kimyasal gibi koşulların 

değiştiği çevrelerde meyve sineklerinin gelişimlerinin değişimini ve 

bu değişimlerinde gelecek kuşaklara da geçebileceğini 

gözlemlemiştir (Waddington, 1942). Mendel genetiğiyle 

açıklanamayan bu sonuçların epigenetik düzenlemeyle yani 

‟genlerin ötesinde anlamında” gerçekleşebileceğini ifade etmiştir. 

Waddington epigenetik metaforunu şekil 1 ’de görüldüğü gibi 

betimlemiştir. Biyotik ve abiyotik streslere maruz kalan bitkiler 

epigenetik değişimler yoluyla bağışıklık sistemlerini güçlendirerek 

ve sinyal iletim mekanizmalarını çalıştırarak yeni koşullara adapte 

olabilmektedirler (Arnold, Kruuk & Nicotra, 2019; Bakhtiari & ark., 

2019 Akhter & ark., 2021; Huang & Jin, 2022), böylece hücreler 

homeostazını da koruyabilmektedirler. Bitkilerde epigenetik kalıtım 

                                                 
1 Doktor Öğretim Üyesi, Gaziantep Üniversitei, Fen Edebiyat Fakültesi, Biyoloji 

Bölümü, Orcid: 0000-0003-2455-2849  
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iki şekilde gerçekleşmektedir; birincisi DNA üzerinde kodlanmayan 

bilgi sonraki nesillere aktarılmaktadır diğeri ise nesiller arası 

varyantlarda görülen bireysel düzenlemelerdeki epigenetik 

modifikasyonlar korunarak kalıtılmaktadır (Chachar & ark., 2022; 

Lloyd & Lister, 2022). 

 

Şekil 1. Waddington ᾽un ‟epigenetic landscape” (epigenetik 

manzara) başlığıyla hazırladığı epigenetik metaforu. Hücresel 

farklılaşmayı açıklamak amacıyla hazırlanan resimde görülen top 

hücreyi, tepeler ve vadiler silsilesinin her biri ise hücrenin farklı bir 

gelişim dönemini temsil etmektedir. Top yukardan aşağı hareket 

ederken çeşitli çevresel faktörlerin engeliyle karşılaşacak bir 

vadiden diğerine iteklenecek ama top yine ilerlemesini sürdürecektir 

 

Kaynak:(https://frontlinegenomics.com/epigenetics-and-ancestry-how-our-

history-shapes-who-we-

are/#:~:text=The%20term%20epigenetics%20was%20first,representing%20a%

20different%20developmental%20fate)       

 

Günümüzde tarım sektörünün en önemli sorunlarından biri 

de hiç şüphesiz ki küresel iklim değişiminin ürün verimliliğine 

olumsuz etkileridir. Artan dünya populasyonunun gıda ihtiyacını 

karşılamak için gıda güvencesinin sürdürülebilir bir tarım 
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politikasıyla garantiye alınması gerekir. İnterdisipliner çalışmalar 

gerektiren epigenetik araştırmaları biyokimya, fizyoloji, genetik, 

biyoteknoloji gibi farklı alanların integrasyona ihtiyaç duymaktadır. 

Genetik varyasyondan ziyade, bitki epigenetik değişimlerin fenotipe 

etkisiyle ilgili bilgi kazanımı ürün gelişim sürecini hızlandırmaktadır 

(Merce & ark., 2020). Bitkiler biyotik/abiyotik strese maruz kalınca 

epigenetiğin temel mekanizmalarını oluşturan stres sinyalizasyon 

yolaklarını kullanmaktadırlar. Tarımsal ekosistemden yararlanarak 

kısa sürede stres dayanıklılığı ve ürün kalitesi/kantitesi ıslah edilmiş 

bitki çeşidi elde etmek için bitkilerin epigenetik düzenlenme 

mekanizmalarına dayalı projeler geliştirilebilir. Epigenetik 

varyasyonlar çevresel baskılara bitkinin vereceği tepkilere göre 

değerlendirildiği için (Meyer, 2015; Takatsuka & Umeda, 2015), 

kalıtımla aktarılan stres dayanıklılık mekanizması stabil olmayıp, 

bitkinin genetik yapısına, stres yoğunluğu ve süresine bağlı olarak 

değişebileceği unutulmamalıdır (Song & ark., 2021). Evrimsel süreç 

stabil bir moleküler temele dayalı uzun vadeli değişimi temsil eder, 

oysa kontrol edilemeyen ve beklenmedik stres koşullarında 

organizmanın hayatta kalması için kısa vadeli adaptasyon 

mekanizmaları elzemdir. İşte epigenetik mekanizmalar bir 

populasyondan sürekli değişen çevreye en iyi adapte olabilen 

organizmaların seleksiyonuna olanak sağlayabilmektedir (Duarte-

Aké, Us-Camas & De-la-Peña, 2023).    

Stres maruziyeti sırasında bitkiler transkripsiyonu yeniden 

programlayarak ve transkriptomun ifade edilme düzeyini 

değiştirerek epigenetik değişimlere başvurmakta olup, bu değişimler 

de kromatinde yapısal modifikasyonlara neden olmaktadır. 

Dolaysıyla epigenetik düzenlenmelerin temelini oluşturan 

mekanizmalara DNA metilasyonu, transkripsiyon sonrası histon 

modifikasyonları ve non coding RNA molekülleri aracılık 

etmektedir  (Gupta & Salgotra, 2022). Stresle teşvik edilen 

epigenetik değişimler enzimlerle gerçekleştirilmektedir. 
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Methyltransferases, demethylases, histon acetyltransferases, histon 

deacetylases enzimleri DNA ’ya ve histonalara metil grubu 

ekleyen/çıkaran ve histonlara acetyl grubu ekleyen/çıkaran en 

önemli enzimlerdir. Bu derleme tarımsal bitkilerin stres koşullarına 

adaptasyonunda epigenetik değişimlerin rolünü ve bununla 

bağlantılı bazı fizyolojik gelişmeleri sunmaktadır. 

Bitki Epigenetik Düzenlenmenin Moleküler 

Mekanizması 

Bitkiler strese girdikleri zaman gen ifadesinde ayarlamalar 

yapan epigenetik mekanizmaları kullanırlar. Genel stratejiler DNA 

metilasyonu, histon modifikasyonu ve LncRNA-aracılı gen 

susturmadır. 

DNA Metilasyonu (DM) ve Bitki Gelişimine Etkileri  

Metilasyon reaksiyonu bir moleküle metil (CH3) grubunun 

eklenmesidir. DM sürecinde DNA üzerindeki SpG 

(Sitozin(phosphorous)Guanin) dinükleotid bölgelerinde bulunan 

sitozin molekülüne metil grubu eklenir, demethylation ise DNA ’dan 

bu metil grubunun ayrılmasıdır. Metilasyonun sonuçları fenotipte 

değişimlere neden olacak seviyede gen ifade düzeyleri etkilenir 

(Kovalchuk, 2021). Bu arada DNA metilasyonu ve histon 

metilasyonu karıştırılmamalıdır. DNA ve histon, her iki molekül de 

metilasyona uğrar ama fizyolojik sonuçları çok farklıdır. Histon 

metilasyonu transkripsiyonu kontrol ederken, DNA metilasyonu 

kalıtımla geçer ve genlerin susturulmasıyla sonuçlanır (Cuerda-Gil 

& Slotkin, 2016). DM gen ifadesi, gen imprinting, genomun 

stabilitesi, transpose elementlerin inaktivasyonu gibi olayları kontrol 

eder ve DM sistemi bozulduğunda anormal bitki gelişimleri gözlenir 

(Zhang, Lang & Zhu, 2018). Örneğin domateste SIDML2 geni 

olgunlaşma sürecinde demetilasyon aracılı olayları düzenlemektedir 

(Lang & ark., 2017). Yüzlerce genin ifadesinden sorumlu olan ilgili 

gen domatesin olgunlaşma döneminde, demetilasyonla olgunlaşma 

faktörlerini aktif hale getirirken olgunlaşmaya-bağlı bazı genlerin de 

baskılanmasına neden olmaktadır. Yani süreçle ilgili genlerin 

bazılarının aktivasyonu-bazılarının inaktivasyonu dengesini 

ayarlamaktadır. DNA metilasyon olayı transkripsiyon faktörlerinin 
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DNA ile bağlantı kurmasına engel olur ve ilgili gen baskılanırken, 

demetilasyon da ise DNA üzerindeki metil grupları kaldırıldığı için, 

metil grupları olmayan DNA bölgelerine transkripsiyon faktörleri 

kolayca bağlanmakta ve böylece transkripsiyon aktif hale 

geçmektedir. Yukardaki domates örneğinde olduğu gibi 

olgunlaşmaya-bağlı DNA demetilasyonu dönemsel olup olgunlaşma 

süreci tamamlandıktan sonra demetilasyon düzeyi azalmaktadır. 

Melez bitki örneklerinde DNA sekans değişimine dayalı yeni 

varyant seleksiyonu, epigenetik değişimlerden beklenmez. Ancak 

yine de özellikle gen ifadesini düzenleyen cis-elementlerinin 

(promoterde bulunan kodlanmayan bölgeler) 

metilasyon/demetilasyon dengesi değiştirilerek yeni fenotipler elde 

edilebilir. Diğer bir ifadeyle epigenetik düzenlenmeyle aynı genlerin 

aktivasyon/inaktivasyonu değiştirilmek suretiyle yeni 

kombinasyonlar ortaya çıkarılabilir (Tonosaki & ark., 2022).  

Kavramları somutlaştırmak için DNA, kromatin, histon 

bağlantılarının basit modüler yapısı şekil 2 ’de verilmiştir. 

Eukaryotik kromozomlar, kromatin fibrillerinin yoğunlaşmasıyla 

oluşan kapalı kompakt bir yapıya sahiptirler. Kromozomların 

yapısında yer alan DNA molekülleri belli bir düzen içinde histon 

proteinleriyle bağlanırlar, 8 adet histon proteini oktamer yapı 

oluşturur bu oktamerin çevresinde uzun DNA iplikçikleri yaklaşık 

1,8 kez dönerek nükleozom denilen alt birimi meydana getirirler 

(Luger & ark., 1997). Yani kromatin yapı protein ve DNA ’nın 

oluşturduğu alt ünite olan nükleozomlardan meydana gelmiştir, 

kromozom ise kromatinin daha çok yoğunlaşmasıyla oluşan bir 

yapıdır.  

Elma ’da yüksek soğuklama koşullarında metilasyon azalmış 

hemen ardından bitki normal gelişme ve meyve tutumu göstermiş 

(Kumar, Rattan & Singh, 2016), Arabidopsis ’te yüksek tuzluluk 

metilasyonu azaltırken demetilasyon düzeyini yükseltmiş (Zemach 

& ark., 2013), çeltikte tuz stresi kök DNA metilasyonunda önemli 

değişimlere neden olurken yapraklarda metilasyon değişimi düşük 

seviyede kalmış (Wang & ark., 2015), yine çeltikle ilgili yapılan 

başka bir çalışmada genomun bazı bölgelerinde hipometilasyon ve 

hipermetilasyon birlikte gelişmiş (Pathak & ark., 2021), Arabidopsis 

’te Pseudomonas syringae infeksiyonuna karşı bitki savunma genleri 
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tetiklenecek şekilde DM değişmiş (López Sánchez & ark., 2016), 

mısır bitkilerinde ZmMRP4 gen metilasyonu tohumda inorganik 

fosfatın miktarının yükselmesine neden olurken (Pilu & ark., 2009) 

p1 gen metilasyonu ise renk oluşumunu azaltmıştır (Cocciolone & 

ark., 2001). 

Temel gıdalardan olan buğdayda klasik ıslahla yeni varyant 

eldesi uzun sürmektedir. Son yapılan bir araştırmada buğdayda 

epigenetik olarak kontrol edilen özelliklere dayalı ıslahla yeni bir 

fenotipin ortaya çıkışını kolaylaştırmak amacıyla metiltransferaz 

inhibitörü olan zebularine (Zeb) ile DNA metilasyonu yıkıma 

uğratılmıştır (Finnegan & ark., 2025). Buğday verimi üzerinde 

önemli parametrelerden olan çiçek salkım gelişimi, başakçık 

yoğunluğu dolaysıyla dane hacmi ve sayısının önemli oranda 

değiştiği, başakçık yoğunluğunun artış nedeni olarak stres 

adaptasyon geni Q ’nun transkript miktarındaki artmıştan 

kaynaklandığı, ancak bu gelişmelerle birlikte trizomi, telosentrik 

kromozom oluşumu gibi kromazomal hasarların da meydana 

gelmesinden dolayı epi-ıslah için Zeb ‘in uygun bir seçim olmadığı 

rapor edilmiştir. Buğdayla ilgili yapılan diğer çalışmada tuz stresi 

koşullarında geliştirilen buğdayların yeşil aksamına yapılan silikon 

uygulamasının epigenetik ve fizyolojik reaksiyonları test edilmiştir 

(Tobiasz-Salach & ark., 2024). Elde edilen sonuçlara göre NaCl 

stresine maruz kalan buğdaylarda SiO2 gübresi tuz stresini 

yatıştırmakta, uygulanan silikon konsantrasyonuna bağlı olarak 

metilasyon seviyesi değişmekte ve silikon muamelesiyle bitki stresle 

mücadele yeteneğini geliştirmek amacıyla fizyolojik ve 

biyokimyasal reaksiyonları düzenlemektedir. 
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Şekil 2. a)Kromatinde yer alan nükleozomun modüler yapısı. 

b)Nükleozomda histonlar 1 veya 2 veya 3 metil grubu alabilir, 

metilasyon hem DNA hem nokleozomda görülür ve DNA ’nın veya 

genlerin susmasıyla sonuçlanır, demetilasyon ise bunun zıt yönünde 

hareket eder. Asetilasyon ise histonların açılmasını sağlar ve gen 

ifadesini artırır, deasetilasyonda ters yönde işleyerek genlerin 

baskılanması yönünde çalışır  

 

 

 

 

Kaynak: Şekil BioRender programıyla yazar tarafından oluşturulmuştur  

 

 

a 

b 

--30--



Histon Metilasyonu (HM) 

Histon metilasyonu, nükleozomu oluşturan histon 

proteinlerindeki amino asitlere metil grubunun aktarılmasıyla ilgili 

bir reaksiyondur. Histonların elektrostatik özelliğini etkilemeyen 

HM (Ueda & Seki, 2020), transkripsiyonu hem azaltabilir hem de 

artırabilir (Swygert & Peterson, 2014). Metilasyonun hangi amino 

asitlerde gerçekleşeceğine ve kaç adet metil grubunun transfer 

edileceğine veya metil grubunun ayrılacağına (demetilasyon) bağlı 

olarak, ilgili proteinlerde translasyon sonrası değişim olup-

olmayacağı ve transkripsiyonun seviyesi HM ile düzenlenmektedir 

(Tsukada & ark., 2006; Xu & ark., 2017; Zhao, Zhan & Jiang, 2019). 

Çeltikte SDG724 gen bölgesine ait histon metilasyonu 

çiçeklenmeyi teşvik etmekte olup ilgili gende görülen mutasyon 

fonksiyon kayıplarına neden olmakta ve çiçeklenme gecikmektedir 

(Sun & ark., 2012). Kolza ’da FLOWERING LOCUS C 

kromatininde histon metilaz enzimini kodlayan gen BrSDG8 ’de 

görülen mutasyon erken çiçeklenmeye neden olmakta ve yapraklı 

baş oluşumu, tohum verimi gibi özellikler etkilenmektedir (Fu & 

ark., 2020). Çiçeklenmeye geçiş süreci ve süresi önemli tarımsal 

özelliklerdir. Kolzayla ilgili yapılan başka bir çalışmada çiçeklenme 

dönemine geçişi kontrol eden BrA REF6 ve BrA ELF6 genleri 

H3K27 histonun metilasyon düzeyini ayarlamaktadır (Poza-Viejo & 

ark., 2022). Mutant analiz sonuçlarına göre BrA REF6 gen 

mutasyonunda çiçeklenme gen ifadesi değişmediği için çiçeklenme 

ertelenmiş, BrA ELF 6 gen mutasyonunda ise H3K27 demetilasyonu 

yükselmiş ve çiçeklenmenin erken geliştiği rapor edilmiştir. Histon 

metilasyonu karmaşık bir olay olup metilasyonun derecesine bağlı 

olarak gen ifadesi ya baskılanmakta yada aktif hale geçmektektedir.  

 Histon Asetilasyonu (HA) ve Deastilasyonu (HD) 

Araştırma sonuçları göstermiştir ki, dinamik bir yapıya sahip 

olan histonlar çevresel değişkenlerin etkisi altındadır. Histon 

asetilasyon veya deasetilasyonu histon proteinlerindeki amino 

asitlere asetil grubunun (-COCH3) eklenmesi veya çıkarılmasıdır, 

reaksiyon histon acetyltransferases veya histon deacetylases 

enzimleriyle gerçekleştirilir (Kumar, Thakur & Prasad, 2021). 

Negatif yüklü asetil grupları histonun kuyruk bölgesindeki pozitif 
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yüklü lizin ve arjinin amino asitlerinin + yük özelliğini azaltarak 

nötralize eder ve hidrofibik bir çevre oluşturur (Onufriev & 

Schiessel, 2019). Sonuçta histon ile negatif yüklü DNA arasındaki 

ilgi azalarak kapalı durumdaki kromatin açık duruma geçer (Li S & 

ark., 2019). Böylece ilgili genlerin promoter bölgelerine çeşitli 

transkripsiyon faktörleriyle RNA polimeraz enzimleri bağlanarak 

transkripsiyon başlatılır. Özet olarak asetilasyon reaksiyonu 

moleküllerin elektrik yük özelliğini etkileyen bir prosestir. Bu 

nedenle histon asetilasyonu DNA ile histon molekülleri arasındaki 

interaksiyonu güçlendirerek DNA ’nın kapalı konumda olmasına 

neden olacak ve gen transkripsiyonu azalacak veya duracaktır. 

Histon deastilasyonu ise ters yönde işleyerek DNA-histon bağlarını 

gevşeterek ilgili DNA bölgesini aktif hale getirecektir.        

Histon Modifikasyonlarının Bitki Gelişimine Etkileri 

Sert çevre koşullarında tarım bitkilerinin histon 

modifikasyonlarıyla kromatin ve gen ifade düzeyindeki değişim 

mekanizmalarını ilgilendiren araştırma çalışmaları az sayıda mevcut 

olup, çoğunluğu derleme makalelerdir. Translasyon sonrası histon 

modifikasyonları genellikle metilasyon ve asetilasyon üzerine 

kurgulanmış olup aslında histon fosforilasyon, ADP-ribosilasyon, 

ubikitinasyon, suksinilasyon, butrilasyon diğer modifikasyon 

çeşitleridir (Huang & ark., 2014). Ancak bunların mekanizmasıyla 

ilgili deneysel çalışmalar çok azdır, bazıları bitkilerde henüz ele 

alınmamıştır. 

Bitkiler bir strese maruz kaldığı zaman hangi mekanizmayı 

kullanabileceklerine karar verebilecek hafızaya sahiptirler (yada 

buna sistem de denilebilir), dolaysıyla bitkiler geçici veya daimi 

olarak epiallel denilen epigenetik stres hafızası yaratabilecek 

kabiliyete sahiptirler (Herrera, Medrano & Bazaga, 2016; Springer 

& Schmitz, 2017; Schmid & ark., 2018; Sudan, Raina & Singh, 

2018; Kumar & Rani, 2023).  

Çeltikte GTP-bağlı proteini kodlayan epid1 alleli 

bodurlaşmaya neden olmaktadır, d1 (Dwarf1) geni DNA 

demetilasyonu ve histon asetilasyonuyla birlikte aktiflendiği zaman 

bitki boy/şekil düzenini tekrar ayarlayarak normal gelişim 

göstermektedir (Miura & ark., 2009). Yine çeltikte epigenetik 
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değişimlerle OsSPL14 epiallel gen ifadesi artmakta ve sonuçta 

salkım dallanması ve dane verimi de artış göstermektedir (Miura & 

ark., 2010), histon asetilasyonuyla WOX11 geni kök gelişiminin 

düzeniyle (Zhou & ark., 2017) ve PGL2 geni de dane uzunluğu, 

ağırlığı, toplam hasılat artışıyla ilişkilendirilmiştir (Song & ark., 

2015). Soya fasulyesinde epigenetik regülasyon sistemiyle ilgili 

MSH1 gen hattına sahip çeşitle yabanıl çeşit çaprazlanmış ve elde 

edilen epi-varyantın çevresel faktörlerden daha az etkilendiği ve 

ürün stabilitesinin de iyileştirildiği rapor edilmiştir (Raju & ark., 

2018). Kurak koşullarda mısır bitkilerinde histon asetilasyonu 

artarak epigenetik reaksiyonlar gelişmekte ve bitkiyi susuzluk 

stresine dayanıklı hale getirmektedir (Li & ark., 2021). Mısır 

bitkilerinde histon deasetilaz geni HDA108 nükleusta, H3K9 histon 

metilasyonunu azaltarak ve H3/H4 histon asetilasyonunu artırarak 

bitkinin boy, yaprak gelişimi ve fertilitesini etkilemektedir (Forestan 

& ark., 2018). HDA101 histon deasetilaz geninin fazla miktarda 

ifade olması asetile olan histonların miktarını etkilemekte ve mısır 

bitkilerinde morfolojik ve gelişimsel kusurlara neden olmaktadır 

(Rossi & ark., 2007). HDA101 geni baskılayıcı proteinlerle 

interaksiyona girince hedef-gen bölgesinde hipoasetilasyona neden 

olmakta fakat transkript seviyesi etkilenmemektedir (Varotto & ark., 

2003). Ancak bunun sonucunda mısır koçanlarında dane hacmi 

etkilenmektedir. HDA101, bazı inaktif genleri hedef almakta ve 

hiperasetilasyona neden olmaktadır, böylece inaktif genlerin ifadesi 

de artmaktadır (Yang & ark., 2016). Arabidopsis thaliana ’da 

trichostatin A uygulaması histon deasetilaz enzimini inhibe etmekte 

ve Botrytis cinerea fungal patojen dayanıklılık artışı gelişmektedir 

(Hu & ark., 2019). Belirtilen bu ve benzeri epi-karakter özellikler 

kullanılarak DNA sekans dizi değişimi olmadan stres elastikiyeti 

yükseltilmiş bitki seleksiyonu sürdürülebilir eko-tarım sistemleri 

için önemli potansiyele sahiptir. 

LncRNA ’ların Epigenetik Değişimlerdeki Rolü 

Epigenetik düzenlenme sırasında LncRNA ’lar gen 

aktivasyonu için epigenetik regülatörlerle direkt bağlantı kurmakta 

ve bu epigenetik regülatörlerle transkripsiyonu takip etmektedir 

(Yang & ark., 2023). Tuz stres adaptasyonunda soya bitkisinin 

köklerinde DNA metilasyonuyla LincRNA ve LncNAT transkript 
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seviyesi yükselmiş (Chen & ark., 2019), kurak koşullarda çeltikte 

DNA metilasyon yoluyla kuraklığa özgü 271 adet yeni LncRNA 

transkript örnekleri rapor edilmiştir (Li P & ark., 2019). Benzer 

şekilde Arabidopsis ’te oksin biyosentezi, bir LncRNA olan APOLO 

transkriptleri aracılığıyla DNA ve histon metilasyonu düzenlenerek 

ayarlanmaktadır (Fonouni-Farde & ark., 2022). Sunulan örnekler 

epigenetik düzenleyicilerin gen ifadesindeki önemini ortaya 

koymaktadır.    

Tarımda Epigenetik Uygulamaların Zorlukları 

Araştırma sonuçlarından edinilen epigenetik mekanizmaya 

dayalı stres özellikleri ıslah edilmiş varyantların pratik uygulamalara 

transferinde bazı dezavantajlar bulunmaktadır. Son derece karmaşık 

mekanizmalara sahip olan epigenetik özellikler bitkinin doku, 

gelişim dönemi ve çevresel değişkenlerden etkilendiği için çok fazla 

testleme yapılması gerekir. Bu karmaşık mekanizmalar DNA 

metilasyonu, histon modifikasyonları ve ncRNA arasındaki 

interaksiyonların etkisiyle ilgilidir. Ancak daha az çalışılan 

ubikitinasyon, suksinilasyon, butrilasyon vb reaksiyonların 

metilasyon ve asetilasyon/deasetilasyon modifikasyonlarıyla 

bağlantıları ve bunların bitki üzerindeki etkisi çok az bilinmektedir. 

Kısacası epigenetik düzenlenme çok geniş ve karmaşık bir ağ 

sistemine sahiptir. Epigenom çalışmalarında standart teknikler 

bulunmamaktadır. 

Bir stres faktörüne dayanıklı olan bir bitki varyantı farklı bir 

stresle karşılaşınca tepkisi de değişebilmektedir. Bu nedenle 

özellikle tarımsal bitki ıslah çalışmalarında güvenilir metodlar 

geliştirmek için, epi-karakterlerin generasyonlar arası geçiş 

dinamikleri ve stabilitesinin çok iyi bilinmesi gerekir (Li & ark., 

2023). Epigenetik mekanizmalara dayalı yapılan seleksiyon 

çalışmaları az sayıda tarım bitkileriyle sınırlıdır. Her bir bitki çeşidi 

kendine özgü genom ve epigenom karakterlere sahiptir. Bir bitkiden 

elde edilen bulguların/bilgilerin diğer bitkilere transfer edilememesi 

standart bir epigenetik mekanizma geliştirmede ki en önemli 

zorluklardan birisidir. Stres toleranslığıyla ilgili tarım bitkilerinin 

epi-ıslah çalışmalarında ele alınacak ilgili bitkinin üç değişkeni 

arasındaki interaksiyon mutlaka dikkate alınmalıdır, bunlar;  
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1)bitkinin genleri veya genetik özellikleri 

2)bu genlerin epigenetik düzen mekanizmaları 

3)farklı bölgelerde ve farklı mevsimlerde karşılaşılan 

stresler arasındaki interaksiyon çok iyi çalışılmalıdır              

Sonuç 

Dinamik bir yapıya sahip olan histon modifikasyonları 

ekstrem abiyotik koşullarda çok farklı metilasyon örnekleri 

göstermektedir. Epigenetik regülatör ağ sistemindeki stres tepkileri 

ortaya çıkarıldıkça stres elastikiyeti yüksek bitki varyantlarının da 

seleksiyonu mümkün olabilecektir. Epigenetik modifikasyonların 

kalıtımı DNA sekanslarında bir değişim olmaksızın gelecek nesillere 

de aktarılacağı için yeni kuşaklardaki bireylerin de stres 

adaptasyonlarına yardım edecektir (Quadrana & Colot, 2016). 

Genellikle epigenetik mekanizmalara ait çalışmalar 

Arabidopsis üzerindeki araştırmalardan elde edilmekle beraber, 

çeltik, kolza, mısır, soya fasulyesi, domates gibi tarım ürünlerinde de 

önemli araştırma bulguları mevcuttur. Araştırma bulgularından 

pratik uygulamalara geçişte henüz standart tekniklerin olmayışı, 

çevresel değişkenlere bağlı olarak epi-özelliklerin elastikiyeti, henüz 

deneyimli araştırmacı yetersizliği gibi engeller epigenetiğe dayalı 

uniform çözümü zorlaştırmaktadır.  

Tarımsal bitki ıslahında halen klasik genetik kurallarına 

dayandırılan yaklaşıma odaklanılmaktadır. Oysa epigenetik bilgiye 

dayalı epigenetik bileşenlerle tarımsal ıslah çalışmaları, ürün 

gelişiminde yeni fırsatlar sunabilir. 
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