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BOLUM 0

BAKTERIYEL HASTALIK ETMENLERINE
KONUKCULUK EDEN YABANCI OTLAR

OZLEM BAHAR!

MELIH YILAR?

Giris
Yabanci otlar tarimsal iiretim alanlarinda kiiltiir bitkileri gibi
ekilmeyip kendi kendine gelisen ve tarimsal iiretime ekonomik
boyutta zarar veren bitkilerdir. Istenmedigi yerde yetisen bitkiler
olarak da tanimlanabilen yabanci otlar bulunduklar1 alanlardaki
kiiltiir bitkileri ile su, besin ve 151k gibi kaynaklar i¢in rekabete
girmektedirler (Davis & Webster, 2005; Ozpinar, Yaz & Cay, 2025).
Kiiltiir bitkisinin ihtiyag duydugu besini ve suyu kendi lehine
kullanarak kiiltiir bitkisinin gelisimini aksatmaktadirlar. Gelen giines
151811 kullanarak kiiltiir bitkisini kendi golgeleri altinda birakmakta
ve gelisimi engellemektedirler. Ayrica tarimsal tiretim alanlarinda ve
cevrelerinde bulunan yabanci otlar hastalik ve zararlilara
konukculuk ederek, bazi patojenlerin yasam dongiilerinde yer
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alarak, patojenlerin bir bitkiden digerine tasinmasinda vektor gorevi
goren boceklere yataklik ederek de dolayli yoldan zarar
olusturabilmektedir (Byron, 2019).

Yabanci otlardan kaynaklanan bu dogrudan ve dolayli
zararlarin kontrol altina alinabilmesi amaciyla uygulanan miicadele
yontemleri ise liretim maliyetlerini 6nemli dl¢iide ylikseltmektedir.
Kimyasal miicadelede kullanilan herbisitlerin temini, uygulanmasi
ve ¢evresel etkilerinin yonetimi énemli bir mali yiik olustururken;
mekanik ve fiziksel miicadele yontemleri yogun 1is giici
gerektirmekte ve zaman kaybina yol ag¢maktadir. Ayrica bu
uygulamalarin sik tekrarlanmasi, enerji tiikketimini artirmakta ve
iiretim siirecinin siirdiiriilebilirligini olumsuz yonde etkilemektedir
(Oerke, 2006).

Tiim bu unsurlar bir arada degerlendirildiginde, yabanci
otlarin neden oldugu ekonomik kayiplarin yalnizca verim diisiisii ile
sinirlt  olmadigi;; ayni zamanda miicadeleye yonelik girdi
maliyetlerinin artmasiyla birlikte tarimsal tiretimin karliligini ciddi
bicimde azalttig1 goriilmektedir. Bu nedenle yabanci otlarin etkili ve
bilingli bir sekilde yonetilmesi, yalnizca bitkisel tiretimin verimliligi
acisindan degil, ayn1 zamanda iiretim maliyetlerinin kontrol altina
alinmas1 ve siirdiiriilebilir tarim uygulamalarinin hayata gecirilmesi
acisindan da biiyiikk 6nem tagimaktadir (Dille & ark., 2016).

Onemli bitki patojenleri olan bakteriler, funguslar ve viriisler
kiiltiir bitkilerinde biiylime ve gelisme asamalar1 boyunca bazi
aksakliklar meydana getirmektedir. Uretim alanlarinda ve diginda
bulunan bu hastaliklara yardim ve yataklik etmesi s6z konusu olan
yabanci otlarin da kontrol altina alinmasi ekonomik kayiplarin
onlenmesine yardimci olacaktir. Farkli hastalik etmenleri ve bu
etmenlere konukguluk eden yabanci otlar farkli miicadele stratejileri
ile kontrol altina alinmaktadir. En bagta gelen yoOnetim stratejisi
hastalik olusturabilecek her tiirlii etmenin iiretim alanindan

uzaklastirllmast olarak degerlendirilmektedir. Sadece iiretim
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alaninda bulunan yabanci otlarin degil iiretim alanlarma yakin
yerlerde ve iiretim alanlarinin ¢evrelerindeki yabanci otlarin da
imhas1  gergeklestirilmelidir. Bu durumda iiretim sirasinda
olusabilecek ekonomik kayiplar minimuma indirilmektedir (Byron,
2019).

Tarimsal tretimin ana parcast olan Kkiiltiir bitkileri ele
alindiginda tizerlerinde meydana gelen hastaliklara yabanci otlarin
ara veya ana konukculuk ettigi, patojenlere besin, barinma ve
cogalma imkani sagladigi kayitlara gegmistir (Kumar, Bhowmick &
Ray, 2021). Ogzellikle hayatinin tamamini yabanci ot iizerinde
geciren patojenler i¢in yabanci otlar olduk¢a hayatidir. Eger bir
patojen yasam donglisiiniin tiim donemlerini yabanci otlar {izerinde
geciyor ise soz konusu olan yabanci ot patojen i¢in “ana konukgu”
olarak adlandirilmaktadir. Fakat eger bir patojen hayatinin yalnizca
belirli bir dénemini yabanci ot iizerinde gegiriyorsa o yabanci ot
patojen i¢in “ara konuk¢u” anlamina gelmektedir (Torun & Temel,
2021).

Bakteriyel Hastahk Etmenleri ile Yabanci Otlar Arasindaki
Tliski

Kiiltiir bitkilerinde 6nemli ekonomik kayiplara yol acan
bakteriyel hastalik etmenleri; Pseudomonas, Xanthomonas,
Ralstonia, Clavibacter ile Erwinia/Pectobacterium gibi ¢ok sayida
cinsi kapsayan genis bir taksonomik cesitlilige sahiptir. Bu
bakteriler, farkli bitki tiirlerinde degisen siddet ve 0Ozelliklerde
hastaliklar olusturarak verim ve kalite kayiplarina neden olmaktadir.
Fitopatojenik bakteriler, konukcu bitkilere cogunlukla kitinlesmemis
geng bitki dokularindan, stoma, lentisel, hidatot ve nektar gibi dogal
acikliklardan giris yapabilmektedir. Bunun yani sira, riizgar ve dolu
gibi meteorolojik etmenlerin olusturdugu yaralar, tarimsal
uygulamalar sirasinda yapilan budama ve c¢apalama islemleri ile
meydana gelen mekanik yaralanmalar ve bazi bocek tiirleri
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tarafindan olusturulan zararlar da bakteriyel etmenler igin 6nemli
enfeksiyon kapilari olugturmaktadir.

Bakteriyel patojenlerin enfeksiyon olusturabilmesi ve
yayilabilmesi biiyiik 6lciide cevresel kosullara baghdir. Ozellikle
yiliksek oranda bagil nem ve yagisli hava kosullari, bakterilerin
cogalmasi ve bitki dokularinda aktif hale gelmesi icin elverisli bir
ortam saglamaktadir. Yeterli nemin bulunmadigi kosullarda
bakteriyel etmenlerin bitki yiizeyinde hayatta kalma ve enfeksiyon
olusturma yetenekleri 6nemli Ol¢lide sinirlanmaktadir. Bu nedenle
bakteriyel hastaliklar, genellikle yagisli donemlerde ve sulama
uygulamalarinin yogun oldugu iiretim alanlarinda daha yaygin
olarak goriilmektedir.

Bakteriyel etmenler konuk¢usunun farkli  gelisim
donemlerinde fakli simptomlar meydana getirirler. En tanmir
belirtileri ise solgunluk, bakteriyel akinti, ¢iiriikliik, ur, beneklenme,
kloroz ve nekroz olarak bilinmektedir (Byron, 2019). Bakteriyel
etmenlerin taginmasinda ise yol lice ayrilmaktadir (Sekil 1).



Sekil 1 Bakteriyel etmenlerin 3 farkl yolla tasinmalart

Patojenin bitki i¢inde taginmasi eger hastalik sistemik ise iletim demetleri
ile gerceklesirken sistemik olmayan bakteriyel hastaliklarda ise patojen
bitkinin bir kismindan diger bir boliimiine yagmur ve sulama suyu gibi

ekolojik etmenlerle taginmaktadir.

NS

Patojenlerin bir bitkiden digerine taginmasi; liretim sezonu boyunca
kullanilan {iretim materyalleri, kiiltiirel uygulamalar sirasinda yararlanilan
alet ve ekipmanlar, iiretim alaninda bulunan insanlar, bocekler ile birlikte

riizgar, toprak ve su gibi ¢cevresel etmenler araciligtyla gergeklesmektedir.

NS

Bakteriyel etmenlerin bir sonraki {iretim sezonuna taginmasi ise bitkinin
belirli kisimlari 6zellikle tohum ile , diisiik oranda iiretim materyalleri,

toprak ve yabanci otlar araciligiyla ger¢eklesmektedir.

Kaynak: Saygili & ark., 2018

Glinlimiize kadar yapilan bir¢ok ¢alismada 6nemli ekonomik
kayiplara neden olan bitki bakteriyel hastalik etmenlerine yabanci
otlarin konukguluk ettigi kaydedilmistir.

Xanthomonas tiirleri:

Xanthomonas campestris pv. campestris (Lahana siyah
damar ciirlikliigii) bakteriyel hastalik etmeninin yabani turp
(Raphanus raphanistrum) bitkisinden izole edilmesi ile s6z konusu
yabanci otun Xanthomonas campestris pv. campestris etmenine
konukguluk ettigi belirlenmistir (Kumar, Bhowmick & Ray, 2021).
Bat1 Afrika’da yapilan bir ¢alisma sonucunda Xanthomonas oryzae
pv. oryzicolanmin neden oldugu bakteriyel celtik yaprak cizgi
hastalig1 ve X. oryzae pv. oryzae'nin neden oldugu celtikte yaniklik
hastalig1 icin celtik iiretim alanlarinda ve yakinlarinda bulunan
sazgiller (Cyperaceae) ve bugdaygiller (Poaceae) familyas1 liyeleri
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inokulum kaynagi olarak kaydedilmistir (Bradbury, 1986). Muz
iiretimi i¢in biiylik ekonomik kayip meydana getiren muz bakteriyel
solgunluk etmeni (Xanthomonas campestris pv. musacearum) igin
de benzer bir durum séz konusudur. Yapilan ¢alismalarda muz
iiretimi yapilan alanlarda ve ¢evrelerinde patojenin hayatta kalmasi
ve yayilmasi i¢in alternatif konukgu rolii géren Cannaceae familyasi
altinda yer alan Canna spp.’ nin varligi tespit edilmistir (Ocimati,
Were & Groot, 2018).

Pseudomonas tiirleri:

Basta Pseudomonas syringae olmak lizere tarimsal {iretimde
yikimlara sebep olan olduk¢a 6nemli tiirlere sahip Pseudomonas
cinsi tiirleri birgok kiiltiir bitkisinde bakteriyel lekelere ve kanser
hastaliklarina sebep olmaktadirlar. Yapilan saha ¢alismalarinda, P.
syringae’nin domates, elma, kiraz gibi kiiltiir bitkileri disinda cesitli
yabanci ot ve ¢im tiirlerinde de bulundugu goriilmiistiir (Baca &
Moore, 1987). Genis bir konukcu dizinine sahip olan Pseudomonas
solanacearum, tropikal bolgelerde onemli bir vaskiiler solgunluk
etmeni olarak bilinmekte olup 6zellikle hassas yapida olan ve
siklikla gozle goriiliir simptomlar sergileyen Solanaceae ve
Asteraceae familyalarina mensup bir¢gok yabanci ot tiiriinde
saptanmistir (Kumar, Bhowmick & Ray, 2021).

Pseudomonas ve Xanthomonas cinsleri igerisinde yer alan
domateste bakteriyel benek hastaligina neden olan Pseudomonas
syringae pv. tomato etmeni ile biberde bakteriyel benek hastaligina
neden olan Xanthomonas campestris pv. vesicatoria etmeni 6zellikle
domates yetistiriciligi yapilan alanlarda biiyiik ekonomik kayiplara
yol agmaktadir. Bu patojenlerin iiretim alanlar1 igerisinde ve alanlar
arasinda yayilmasinda yabanc1 otlarin kritik bir rol tistlendigi bir¢ok
caligma ile ortaya konulmustur. Ozellikle tarim alanlarmda yaygin
olarak bulunan yabanci ot tiirlerinin, bakteriyel etmenler igin
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konuk¢u ya da tasiyict gorev {istlenerek hastalik dongiisiiniin
devamliligini sagladig: bildirilmektedir.

Sekil 2 Domates ve biberde bakteriyel leke hastaliginin
(Pseudomonas syringae pv. tomato, Xanthomonas campestris pv.
vesicatoria) dongiisii.

= 2=
W& A2 (;/4 Y

| Konukgu olmayan bitialer M
L iizerinde  epifit olarak

r hayatta kalma

Q Tohumda A

0 veya bitki
G hayatta kalma

Kaynak: Ritchie, 2000

Pseudomonadaceae familyasina ait epifitik bakteriyel
patojenler, bitki yiizeylerinde uzun siire yasayabilme yetenekleri
sayesinde yabanci otlar aracilifiyla kolaylikla tasinabilmektedir.
Yapilan arastirmalar, Arabidopsis thaliana (fare kulagi teresi),
Oenothera (glnes damlasi) tirleri, Gnaphalium (bozagan) tiirleri,
Lamium amplexicaule (ballibaba) ve Stellaria media (sercgedili) gibi
yabanci otlarin, bu bakterilerin bitki yiizeyinde epifitik olarak
varligini siirdiirmesine olanak tanidigini gostermektedir. S6z konusu

yabanct otlar ¢ogu zaman Dbelirgin hastalik  belirtileri
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gostermemelerine ragmen, patojenlerin ¢evresel kosullara karsi
korunmasini saglamakta ve kiiltiir bitkilerine bulagsma riskini
artirmaktadir (McCarter, 1983; Jones & ark., 1986) (Sekil 2).

Clavibacter tirleri:

Domates iiretiminde biiylik ekonomik kayiplara neden olan
Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis (bakteriyel kanser)
(Cmm) etmeninin hassasiyet gosterdigi yabanci otlar tespit
edilmistir. S6z konusu yabanci otlar arasinda ililkemizde it tizimi
olarak bilinen Solanum cinsine ait Solanum douglasii, Solanum
nigrum ve Solanum triflorum tiirleri yer almaktadir. Yapilan
arastirmalar sonucunda bu bitkilerin Cmm etmenine barimak gorevi
gorebileceginden dolay1 s6z konusu patojen i¢in konukcgu
olabilecegi kaydedilmistir (Latin, 1995; Lewis Ivey & Miller, 2000;
Nandi & ark., 2018; Yim & ark., 2011) (Sekil 3).

Sekil 3. Bakteriyel kanser etmeni Clavibacter michiganensis subsp.
michiganensis’in (Cmm) domates (ana konuk¢u) ve yabanci
otlardaki (alternatif veya ara konuk¢u) yasam dongiisii

Enfekte olmug Bakteriler sulama suyu, riizgarla ve
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Kaynak: Osu, 2023
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Pakistan’da domates iretim alanlarinda Clavibacter
michiganensis subsp. michiganensis (Cmm)’nin yabanci otlar
tizerindeki varhigin1 ortaya koymak amaciyla yiiriitiilen bir
calismada, Solanaceae familyasina mensup dokuz yabanci ot
tiirlinlin s6z konusu patojen i¢in birincil inokulum kaynagi olarak
gorev yaptigr belirlenmistir. Arastirma bulgularina gore Solanum
americanum, Solanum sarrachoides, Solanum nigrum, Amaranthus
albus L. (horoz ibigi), Amaranthus retroflexus L. (kirmiz1 koklii tilki
kuyrugu), Amaranthus blitoides S. Watson. (siirliniicli horoz ibigi),
Malva parviflora L. (kiiglik ¢igekli ebegiimeci), Lactuca serriola L.
(dikenli yabani marul)ve Sisymbrium irio L. (stiplirgelik) tiirleri,
patojenin iiretim alanlarinda varligini siirdiirmesine ve hastalik
dongiisiiniin devamliligina katki saglamaktadir. Bu yabanci otlarin
cogunlukla belirgin hastalik belirtileri gostermeden patojeni
barindirabilmesi, Cmm’nin domates ekim alanlarinda kaliciligim
artiran onemli bir faktor olarak degerlendirilmektedir (Bibi, Ahmad
& Hussain, 2018).

Ralstonia tiirleri:

Kuzey Avrupa’da 1liman iklim sartlarinda Ralstonia
solanacearum’un su kenarlarindaki Solanum dulcamara L. (odunsu
kopek tiziimi), S. nigrum L. (kopek iiziimii) vb. yabani
patlicangillerde kis1 gegirdigi ve sulama suyu araciligiyla patates
tarlalaria bulastig1 tespit edilmistir (DEFRA, 2020).

Erwinia/Pectobacterium tiirleri:

Erwinia amylovora gibi bazi bakteriyel patojenler simirli bir
konuk¢u dizinine sahip olmalarma ragmen, elma ve ayvada
bakteriyel ates yanikligi hastalifinin etmeni olan bu tiiriin yabani
kugburnu (Rosa spp.) tiirleri iizerinde kiglayabildigi rapor edilmistir
(Bastas, Sahin & Atasagun, 2013). Pectobacterium ve Dickeya
cinslerine ait bakteriler tarafindan olusturulan yumusak ciiriikliik
hastaliklari, tarimsal iiretimde ekonomik kayiplara yol agmaktadir.
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Bu patojenler, konukg¢u seciciligi agisindan oldukca genis bir
spektrum sergilemekte olup, yalmzca kiiltiir bitkileriyle siirl
kalmayarak farkli yabanci bitki tiirlerini de enfekte edebilmektedir.
Ozellikle patates yetistiriciliginde siyah ciiriiklik ve yumusak
clriiklik hastaliklarinin baslica etmenlerinden biri olan Dickeya
dianthicola, tarim alanlar1 ve ¢evresindeki bitki ortlistinde varligini
stirdiirebilen 6nemli bir bakteriyel patojendir. Mevcut literatiirde,
Asteraceae familyasina ait bazi yabanci ot tiirlerinin D. dianthicola
icin alternatif konukcu olabilecegi bildirilmektedir. Bu yabanci otlar
cogu zaman belirgin hastalik belirtileri gostermemelerine ragmen,
patojenin bitki dokularinda latent sekilde varligini siirdiirmesine
olanak tanimakta ve boOylece iiretim sezonlart arasinda bakterinin
stirekliligini saglamaktadir. Alternatif konukcu olarak gorev yapan
bu yabani tiirler, patojenin toprakta, bitki kalintilarinda veya rizosfer
bolgesinde yagamini devam ettirmesine katkida bulunarak hastaligin
epidemiyolojisinde kritik bir rol iistlenmektedir (Aono & ark.,
2022).

Bakteriyel Bitki Hastahklariyla iliskili Yabanc1 Ot Familyalar

Bakteriyel bitki patojenlerine konukguluk eden yabanci ot
familyalarinin ~ belirlenmesi, hastaliklarin  epidemiyolojisinin
anlagilmasi ve etkili miicadele stratejilerinin gelistirilmesi a¢isindan
bliylikk ©Onem tasimaktadir. Literatiirde yer alan c¢alismalar
incelendiginde, bakteriyel hastalik etmenlerine konukguluk eden
yabanci otlarin belirli familyalarda yogunlastigi goriilmektedir.
Ozellikle Solanaceae, Asteraceae, Poaceae, Brassicaceae,
Amaranthaceae ve Malvaceae gibi familyalara ait yabanci ot
tiirlerinin, farkli bakteriyel patojenler i¢cin ana veya ara konukcu rolii
istlendigi bildirilmektedir. Bu familyalarin genis tiir ¢esitliligine
sahip olmasi, tarimsal {iretim alanlarinda ve ¢evresinde yaygin
olarak bulunmalar1 ve farkli ekolojik kosullara kolaylikla uyum
saglayabilmeleri, patojen—konuk¢u etkilesimlerinin siirekliligini
artiran temel faktorler arasinda yer almaktadir (Bradbury, 1986;
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Saygili & ark., 2018; Kumar, Bhowmick & Ray, 2021). Asagida
verilen tabloda bakteriyel etmenlere konukguluk eden yabanci otlar
ve bu yabanci otlarin familyalar1 verilmistir (Ozkan Kahraman,
Candar & Demirkan, 2023) (Tablo 1).
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Tablo 1: Bakteriyel hastalik etmenlerine konuk¢uluk eden yabanci otlar ve familyalar

Yabanci Ot Yabanci Ot Bilimsel Ad1 Yabanci Ot Yaygin Adi Tasidig1 veya Konukc¢usu Oldugu
Familyas1 Bakteriyel Etmen
Amaranthus albus L. Horoz ibigi Clavibacter michiganensis subsp.
michiganensis
Amaranthus blitoides S. Siirtiniicii horoz ibigi Clavibacter michiganensis subsp.
Watson. Michiganensis, Xanthomonas
Amaranthaceae campestris pv. campestris
Amaranthus blitum L. Hoskuran Pseudomonas viridiflava
Amaranthus retroflexus L. Kirmizi  kokli  tilki | Clavibacter michiganensis subsp.
kuyrugu michiganensis
Chenopodium albiim L. Sirken Xanthomonas campestris pv. vitians
Ambrosia artemisiifolia L. Arsiz zaylan Xanthomonas campestris pv. vitians
Artemisia biennis Willd. Pelin otu Xanthomonas campestris pv. vitians
Chaptalia nutans (L.) Pol. - Ralstonia solanacearum.
Conyza (Erigeron) Pire otu Xanthomonas campestris pv. vitians
canadensis (L.) Cronquist
Conyza bonariensis (L.) Tiyli pire otu Ralstonia solanacearum.
Asteraceae Cronquist

Erigeron strigosus Muhl. Ex.

Willd.

Xanthomonas campestris pv. vitians

Lactuca serriola (scariola) L.

Dikenli yabani marul

Xanthomonas campestris pv. vitians

Senecio vulgaris L.

Adi kanarya otu

Xanthomonas campestris pv. vitians

Sonchus asper (L.) Hill

Dikenli esek marulu

Xanthomonas campestris pv. vitians

Sonchus oleraceus L.

Adi esek marulu

Xanthomonas campestris pv. vitians
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Spilanthes ocymifolia

Ralstonia solanacearum.

Taraxacum officinale
F.H.Wigg

Aslandisi

Xanthomonas campestris pv. vitians

Capsella bursapastoris (L.)
Medik

Coban ¢antasi

Xanthomonas campestris pv. campestris

Solanum sarrachoides Sendtn.

Tiiyli kopek tiztimii

] Sinapis arvensis L. Yabani hardal Xanthomonas campestris pv. campestris
Brassicaceae Sisymbrium irio L. Siipiirgelik Clavibacter — michiganensis  subsp.
michiganensis
Thlaspi arvense L. Tarla akgagicegi Xanthomonas campestris pv. campestris
Echinocystis lobata (Michx.) | Yabani hiyar Erwinia tracheiphila.
Cucurbitaceae Torr. & A.Gray .
Sicyos angulatus L. Itdolanbact Erwinia tracheiphila.
Cynodon dactylon (L.) Pers. Kopek disi ayrigi Xylella fastidiosa
P Sorghum halepense (L.) Pers. | Kanyas Clavibacter michiganensis. Xylella
oaceae o .
fastidiosa, Pseudomonas syringae,
Xanthomonas vasicola
Solanum nigrum L. Kopek tiziimii Clavibacter michiganensis subsp.
michiganensis
Solanaceae

Clavibacter michiganensis subsp.
michiganensis

Kaynak: Ozkan Kahraman, Candar & Demirkan, 2023
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Molekiiler Etkilesim Mekanizmalari

Yabanci otlar ile bakteriyel bitki patojenleri arasindaki
etkilesimler, temel olarak bitki-patojen iliskilerinde tanimlanan
klasik dayaniklilik ve viriilens mekanizmalar1 ¢ergevesinde
sekillenmektedir. Ancak yabanci otlarin genetik ¢esitliligi, ¢evresel
adaptasyon yetenekleri ve ¢ogu zaman belirgin hastalik simptomlari
gostermemeleri, bu etkilesimlerin molekiiler diizeyde daha karmasik
olmasina neden olmaktadir. Bu durum, yabanci otlarin yalnizca pasif
konukcgular degil, aynm1 zamanda patojenlerin ekosistem iginde
kaliciligimi saglayan aktif biyolojik bilesenler olabilecegini one
stirmektedir. Yabanc otlar, kiiltiir bitkileriyle biiyiik dl¢iide benzer
bagisiklik bilesenlerine sahip olmakla birlikte, ¢ogu c¢alismada
bakteriyel patojenlere karst daha toleransli veya simptomsuz
tastyicilar olarak tanimlanmaktadir. Bu durum, yabanci otlarda
bagisiklik yanitlarinin daha zayif oldugu anlamina gelmemekte,
aksine patojenle daha dengeli bir etkilesim kurulmus olabilecegini
gostermektedir. Ozellikle baz1 yabanci ot tiirlerinde patojenlerin
disiik yogunluklarda c¢ogalabildigi, ancak belirgin nekroz veya
solgunluk belirtilerinin olugsmadig1 bildirilmistir. Bu 6zellik, yabanci
otlarin patojenler i¢in uzun siireli konukguluk gorevi goérmesine
olanak tanimaktadir (Morris, Monteil & Berge, 2013).

Molekiiler diizeyde yapilan sinirli sayidaki caligmada,
Xanthomonas tlrlerinin  Transcription Activator-Like (TAL)
efektorler araciligiyla konukgu bitkilerin transkripsiyonel diizenini
manipiile ettigi gosterilmistir. TAL efektorler, bitki genomunda
belirli promotdr bolgelerine baglanarak duyarlilik genlerinin
ekspresyonunu artirmakta ve patojenin enfeksiyon basarisini
yukseltmektedir (Boch & Bonas, 2010). Bu mekanizma kiiltiir
bitkilerinde ayrintili olarak ortaya konmus olsa da, benzer genetik
yapilarin yabanci ot tlirlerinde de bulunabilecegi ve patojen-yabanci
ot etkilesimlerinde rol oynayabilecegi one siiriilmektedir.
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Bakteriyel patojen—yabanci ot molekiiler etkilesimlerinde
dikkate alinmas1 gereken bir diger dnemli unsur, epifitik yasam ve
bitki mikrobiyomudur. Birgok bakteriyel patojen, enfeksiyon
olusturmadan ~ once  bitki  ylizeyinde  epifitik  olarak
yasayabilmektedir. Ozellikle P syringae alt tiirlerinin yaprak
ylizeylerinde, stomalar ¢evresinde ve trikom bolgelerinde uzun siire
varligin siirdiirebildigi gosterilmistir. Yabanci otlarin genis yaprak
ylizeyleri ve karmagik mikrobiyal topluluklari, patojenlerin hayatta
kalmasin1 destekleyebilecegi gibi, rekabet¢i mikroorganizmalar
yoluyla baskilanmasina da neden olabilmektedir (Lindow & Brandl,
2003; Vorholt, 2012).

Sonu¢

Yapilan arastirmalar sonucunda yabanci otlarin bakteriyel
bitki hastalik etmenleri acisindan yalnizca tarimsal iiretimde rekabet
unsuru olusturan istenmeyen bitkiler olmadigi, ayni1 zamanda birgok
onemli bakteriyel patojen i¢in ana veya ara konuk¢u rolii
iistlenebildigi ortaya konulmustur. Ozellikle Xanthomonas,
Pseudomonas, Ralstonia, Clavibacter, Erwinia, Pectobacterium ve
Dickeya gibi tarimsal iiretimde ciddi ekonomik kayiplara yol agan
bakteriyel etmenlerin, iiretim alanlarinda ve ¢evresinde yaygin
olarak bulunan ¢esitli yabanci ot tiirleri lizerinde hayatta kalabildigi
ve bu bitkiler araciligiyla hastalik dongiistintin = stirekliligini
saglayabildigi goriilmektedir. Yabanci otlarin bu patojenler ig¢in
birincil inokulum kaynagi olusturabilmesi ya da patojenlerin liretim
sezonlar1 arasinda canliligini koruyabilecegi bir ortam sunmasi,
hastaliklarin siddetini ve yayilis hizin1 artiran temel faktorler
arasinda yer almaktadir.

Derlemede ele alman c¢aligmalar, yabanci ot patojen
iliskisinin yalnizca epidemiyolojik degil, ayn1 zamanda molekiiler
diizeyde de karmasik bir yapiya sahip oldugunu gdstermektedir.
Yabanct otlarin ¢ogu zaman belirgin hastalik simptomlari
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gostermemesi, bu bitkilerin patojenler i¢in sessiz bir konuk¢u gorevi
gormesine  olanak  tanimakta ve  hastalik  yOnetimini
zorlagtirmaktadir.

Sonug olarak, bakteriyel bitki hastaliklariyla miicadelede
yalnizca kiiltiir bitkilerine odaklanan yaklasimlarin yeterli olmadigz;
yabanct otlarin hastalik dongiisiindeki rolleri dikkate alinarak
entegre ve bilingli miicadele stratejilerinin gelistirilmesi gerektigi
aciktir. Entegre Zararli Yonetimi (IPM) kapsaminda yabanci ot
kontroliiniin hastalik yonetiminin ayrilmaz bir parcasi olarak ele
alinmasi, siirdiiriilebilir tarim uygulamalar1 agisindan biiyiik 6nem
tasimaktadir. Gelecekte yapilacak ¢aligsmalarin, yabanci ot bakteriyel
patojen etkilesimlerinin molekiiler temellerini aydinlatmaya ve
iklim  degisikliginin  bu  iligskiler = {izerindeki etkilerini
degerlendirmeye odaklanmasi 6nerilmektedir.
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BOLUM 0

BITKi BAKTERIYEL HASTALIKLARINA KARSI
DAYANIKLILIK MEKANIZMALARI VE ISLAHDA
KULLANIMI

OZLEM BAHAR!

Giris

Bitkiler, igerigindeki besin maddeleri ve su varligindan
dolay1 bakteriyel patojenlerin de icinde bulundugu pek ¢ok hastalik
etmeni igin 6nemli konukgulardir (Aksoy & Oz, 2012). Diinya
genelinde bakteriyel hastaliklar bitkisel {iretimde onemli kalite ve
kantitite kayiplarina neden olmaktadir. Bakteriyel etmenlerin bitki
icerisine girmesi aktif veya pasif olmak iizere iki farkli sekilde
geceklesmektedir. Bakterilerin yapilarinda bulunan kamg1 ile
bitkinin {ist ylizeyinde yer alan stoma, lentisel, hidatod ve nektar gibi
dogal acikliklardan girisi aktif giris olarak adlandirilirken, bitkilerde
budama, sulama, ¢apalama ve hasat gibi islemlerden sonra bitki
ylizeyinde meydana gelen yaralardan girisine ise pasif giris adi
verilmektedir (Saygili, Sahin & Aysan, 2006).

'Ars. Gor., Kirsehir Ahi Evran Universitesi, Bitki Koruma Béliimii, Orcid: 0009-

0002-2246-8790
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Son yillara kadar belirlenen 25’ten fazla cinse ait 200’den
fazla bitki patojeni bakteri tlirli kayitlara gegmistir (Buttimer & ark.,
2017). Bu patojenlerin biiyiik bir kismi1 Pseudomonas, Ralstonia,
Xanthomonas, Agrobacterium, Erwinia, Xylella ve Dickeya
cinslerine aittir. Pseudomonas syringae ¢esitli patovarlar ile diinya
genelinde en 6nemli ve yaygin bitki bakteriyel hastalik etmeni olarak
belirlenmis olup P. syringae pathovarlarinin 80'den fazla bitkiyi
enfekte ettigi bildirilmistir (Mansfield & ark., 2012). Sadece
Xanthomonas cinsi patojen bakterilerin ise domates, bugday, piring
ve turunggiller gibi ekonomik agidan 6nemli kiiltiir bitkilerinin de
icinde bulundugu 400’den fazla bitki tiirinii enfekte edebildigi
kaydedilmistir (Sanchez Perez & ark., 2008). Bitki patojeni
bakteriler, ¢esitli kiiltiir bitkilerinde ekonomik acidan Onemli
boyutlara ulasabilen ciddi kayiplara neden olabilmektedir (Janse,
2005). Oyle ki, bakteriyel patojenlerin neden oldugu bitki
hastaliklar1 kiiresel gida {iretiminde yaklasik %10’luk bir kayba yol
acmaktadir (Strange & Scott, 2005).

Bakteriyel hastalik etmenleri ile miicadelede kiiltiirel
onlemler, kimyasal bakirl bilesikler veya antibiyotikler ve biyolojik
miicadele etmenleri kullanilmaktadir. Bunlarin yani sira toprakta ve
civardaki yabanci otlarda siradaki iiretim sezonunu bekleyen
patojenlerin onlenmesi i¢in toprak isleme uygulamalar ile yabanci
otlarin 6nlenmesi ve hastalikli bitki artiklarinin yok edilmesi 6nemli
miicadele yontemlerinin basinda gelmektedir (Ozpinar, Yaz & Cay,
2025). Bu ylizden hastalik etmenleri ile miicadelede entegre
miicadele sistemleri kullanilmalidir. Fakat giiniimiiz sartlarinda bu
yontemlerin etkinligi smirli kalabilmekte, insan ve cevre sagligi
acisindan risklere sebebiyet verebilmektedir. Bu olumsuz sonuglar
nedeniyle bahsedilen miicadele yoOntemlerinin stirdiiriilebilirligi
sinirlanmaktadir.  Bunlarin  yan1 sira  bakteriyel hastaliklarla
miicadelede dayanikli cesitlerin kullanimi hem kimyasal girdi
masraflarini ortadan kaldirmakta hem de ¢evre dostu bir miicadele
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yontemi olarak kullanima sunulmaktadir (Strange & Scott, 2005; Rai
& Rai, 2025). Bu nedenle bitki bakteriyel hastalik etmenlerine karsi
dayaniklilik mekanizmalarinin anlagilmasi ve 1slahta kullanilmasi
biiylik 6nem tagimaktadir.

Bitkilerde Bakteriyel Hastaliklara Kars1 Savunma
Mekanizmalar:

Bitkiler, patojenlere karsi ¢ok katmanli ve karmasik bir
savunma sistemine sahiptirler. Bakteriyel patojenlerin basarili bir
sekilde enfeksiyon gerceklestirebilmesi igin Oncelikle bitkinin
onceden var olan yani pasif savunma bariyerlerini asmalari
gerekmektedir. Daha sonraki asama olarak ise aktif savunma
sistemlerini  yenerek enfeksiyon meydana getirebilir hale
gelmektedirler (Ali, Tyagi & Mir, 2024). Bitkilerin savunma
mekanizmalar1 genel olarak (i) fiziksel ve kimyasal bariyerler, (i)
patojen-iliskili molekiiler desenlerin taninmasina dayali dayaniklilik
(PAMP, PTI) ve (ii1) patojen efektorlerinin taninmasina dayali
dayaniklilik olmak iizere li¢ ana diizeyde incelenmektedir (Sekil 1).

Sekil 1 Bitkilerin bakteriyel patojenlere karst gelistirdigi savunma
mekanizmalarinin 3 ana diizeyi

> Fiziksel ve kimyasal bariyerler

Patojen-iligkili molekiiler desenlerin taninmasina dayali dayaniklilik
(PAMP, PTI)

> Patojen efektorlerinin taninmasina dayali dayaniklilik (ETT)

Kaynak: (Abramovitch, 2006)

Bitkilerde bagisiklik sisteminin aktive olmasina neden olan
patojen kaynakli molekiiller, “Patojene Bagli Molekiiler Desenler”

(Pathogen Associated Molecular Patterns - PAMPs) olarak
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adlandirilmaktadir.  Orne@in, bakteriyel bitki patojenlerinin
yapisinda bulunan flagellin ve lipopolisakkaritler (LPS), bitki
savunma yanitlarin1 baslatan temel PAMP bilesenleridir. Bununla
birlikte, patojen olmayan mikroorganizmalarin bazi yapilar1 da
bitkilerde savunma mekanizmalarint harekete gegirebilir; bu
yapilara ise “Mikroba Bagli Molekiiler Desenler” (Microbe
Associated Molecular Patterns - MAMPs) adi verilmektedir. Bitki
hiicreleri, yiizeylerinde bulunan 6zel reseptor proteinleri araciligiyla
bu molekiiler desenleri (PAMP veya MAMP) algilayarak, savunma
sistemlerini devreye sokan sinyal iletim yollarin1 baglatmaktadirlar
(Sekil 2) (He & ark., 2006; Zipfel, 2008).

Sekil 2 PTI ve ETI olarak isimlendirilen bitki savunma
mekanizmalarinin sematik gésterimi

Plant pathogens
- ¥ @
T :«1 -  PAMPSs/
- T . DAMPE

Bacterial Fungal

Calcium channel T 'r T 9 RBDH

VA el RIKs/RLPs ——— ™ it

l Effectors l
Calcium P\ $ F\R L8
¢ MLR/MB- LRI'{ —IvEI'[I
Senors 47 /' l
(CML/CabA/ Hormonal Hypersensitive
CDPK) reprogramming r=pones
(SA/IAVET/ABA)

" -

PTI #+—— Induction of defense ————» PTI
related genes

Kaynak: Ali, Tyagi & Mir, 2024
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Fiziksel ve kimyasal bariyerler:

Bitkiler, bakterilerin girisine ve yayillmasina kars1 ilk
savunma hatt1 olarak gesitli yapisal ve kimyasal bariyerlere sahiptir.
Epidermis hiicrelerinin dis yiizeyini kaplayan mumsu kiitikula
tabakas1 ve hiicre duvarinin sert yapisi, patojenlerin bitki dokularina
girisini fiziksel olarak zorlastirmaktadir. Hiicre duvarmi olusturan
seliiloz, hemiseliiloz, pektin gibi polisakkaritler ile lignin ve fenolik
bilesikler, bitki dokularin1 mekanik hasara ve patojen enzimlerine
kars1 dayanikli hale getirmekte ve kimyasal savunma bariyerleri
olarak gorev yapmaktadir (Abramovitch, 2006). Bitki dokularinda
onceden sentezlenmis antimikrobiyal kimyasallar (6rnegin fenolik
asitler, tanenler) ve enzimler de patojenleri engelleyici bir kimyasal
bariyer olusturmaktadir. Bakteriyel patojenler ise bitkiye girebilmek
icin siklikla bu pasif bariyerlerdeki zayif noktalardan
faydalanmaktadir (Arya & ark., 2021).

Stomalar, lentiseller ve hidatodlar gibi dogal acikliklar,
bakterilerin bitki igerisine giris kapilaridir. Ornegin Xanthomonas ve
Pseudomonas gibi yaprak patojenleri genellikle yapraktaki
stomalardan bitkiye giris yapmaktadir. Saglam bitki dokusuna
dogrudan giris ise bakteriler i¢cin daha zorlu olup genellikle yaranin
bulunmasina baghdir. Ancak bazi bakteriler seliilaz, pektinaz gibi
enzimler  salgilayarak  kiittkula ~ ve  hiicre duvarim
parcalayabilmektedir (Aragén, Reina-Pinto & Serrano, 2017).

Bitkiler, so6zii edilen giris noktalarii korumak {izere
ozellesmis tepkiler gelistirmektedir. Ornegin stomalarin bakteriyel
enfeksiyon sirasinda kapatilmasi, bitkinin aktif bir savunma
yanitidir. Arabidopsis lizerinde yapilan c¢aligsmalar, bakteriyel
PAMP’larin algilanmasinin stomalarin kapanmasina yol agtigini ve
boylece bakterilerin girisinin engellendigini gostermistir (Melotto &
ark., 2006). Sonug olarak, bitkinin yapisal engelleri ve bunlarin hizli
degisimi, patojenin girigini geciktirerek veya engelleyerek

enfeksiyon siirecinde 6nemli bir savunma basamagi olusturmaktadir.
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PAMP’lar aracihigiyla ortaya ¢ikan dayamkhhk (PTI):

Bir patojen fiziksel bariyerleri asip bitki dokusuna ulasirsa,
bitkinin dogustan gelen bagisiklik sistemi devreye girmektedir.
Bitkiler, patojenlere 6zgii molekiiler yapilar1 taniyan algilayici
reseptOr proteinlerine sahiptir. Patojen ile iliskili molekiiler yapilar
(PAMP’s) giiniimiize kadar flagellin, LPS, EF-Tu efektorii ve CSP
adli faktorler altinda incelenmistir. Mikroorganizma ile iliskili
molekiiler yapilar (MAMP’s) bitki hiicrelerinin yiizeyindeki patojen
tanima reseptorleri (PRR) araciligiyla algilanmaktadir. Bu algilama,
PAMP ile ortaya ¢ikan savunma sistemi (PTI) adi1 verilen ilk aktif
savunma tepkisini baglatmaktadir (Jones & Dangl, 2006). PRR
reseptorleri genellikle bitki hiicre zarinda yer alan ve dis ortamdan
gelen sinyalleri hiicre igine ileten proteinlerdir. Ornegin model bitki
Arabidopsis thaliana’da FLS2 adli reseptor, bakteriyel kamgi
proteini flagellinin korunmus bir peptit bolgesi olan fIg22’yi
tanmakta ve bu etkilesim sonucu savunma sinyalleri baglatilmaktadir
(Gomez-Gomez & Boller, 2002; Chinchilla & ark., 2006). Yapilan
bir calismada FLS’ye sahip Arabidopsis bitkileri baz1 yontemlerle
mutasyona ugratildiginda Pseudomonas syringae pv. tomato
DC3000 (Pto DC3000)’in enfeksiyonuna karsi oldukca hassasiyet
gosterdigi kaydedilmistir (Zipfel & ark., 2004). Bu da FLS2’nin
eksikliginde bitki savunma sisteminin patojen bakteriye karsi
savunmasiz hale geldigini gostermektedir.

Benzer sekilde EFR reseptorii, bakteriyel elongasyon faktor
Tu (EF-Tu) proteininden tiiretilen elf18 peptidini algilamaktadir. Bir
PAMP algilandiginda hiicre icinde savunma sinyalleri iletilerek
cesitli tepki mekanizmalar aktif hale gecirilmektedir (Zipfel & ark.,
2004). PTI yanitlar1 arasinda hiicre duvarinin gili¢lendirilmesi
(6rnegin lignin birikimi, kalloz ¢6kmesi), reaktif oksijen tiirlerinin
(ROS) ani ve yiksek diizeyde {iretimi, savunma genlerinin
ekspresyonu ve antimikrobiyal enzim ve proteinlerin (6rnegin
pathogenesis-related [PR] proteinleri) salgilanmasi yer almaktadir.
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Ayrica salisilik asit (SA), jasmonik asit (JA) ve etilen gibi bitki
hormonlart bu sinyal aginda rol oynayarak savunma genlerini
diizenlemektedir. Bakteriyel biyotrofik patojenlere karst genellikle
SA-yonelimli bir savunma tepkisi aktive olurken, nekrotrof
funguslara ve bazi bakterilere karsi JA/etilen sinyali devreye
girebilmektedir (Ryals & ark., 1996; Reymond & Farmer, 1998).

PTI, bitkiye genis-yelpazeli bir dayaniklilik kazandirmakta,
diger bir ifadeyle patojen irkina spesifik olmayan belirli bir dlciide
tim  mikroorganizmalara karst koruyucu alarm  durumu
olusturmaktadir (Jones & Dangl, 2006). Bununla birlikte, bazi
basarili bitki patojenleri genellikle bu ilk savunma hattin1 atlatmanin
yollarni bulacak sekilde evrimlesmistir. Ozellikle bir¢ok fitobakteri,
Tip III Salg1 Sistemi (T3SS) adindaki bir molekiiler mekanizma ile
konukcu hiicreye efektor proteinler enjekte ederek PTID'yi
baskilamaya caligmaktadir. Efektor proteinler, bitki hiicresinde
savunma sinyallerini engelleyebilmekte veya bitkinin fizyolojisini
patojen lehine degistirebilmektedir (Ji & Dong, 2014).

Bu sistemde bitki patojeni bakteriler, bitki hiicresi ile temas
ettigi zaman iki hiicre arasinda T3SS efektorleri olarak bilinen ve
farkli bakteriyel protein gruplarindan olusan molekiiller, asiri
duyarlilik ve hastalik gelisiminden sorumlu 4rp gen grubu tarafindan
kodlanarak, Tip III salgi sistemi yoluyla bitki hiicresi igerisine
dogrudan salgilanmakta veya tasmmmaktadir. Bu sisteme sahip
olmayan mutant bitki patojeni bakteriler ise bitki dokularinda veya
hiicrelerinde koloni olusturma veya yayilma faaliyetlerinde
bulunurken, hastalik olusturamamaktadirlar. Bu nedenle T3SS
sistemi, hastalilk olusumunda olduk¢a o©nemli bir belirleyici
faktordiir (Mudgett, 2005).

Sonug olarak, bitkilerin savunma sistemleri sadece PTI
mekanizmasindan ibaret olsaydi, gii¢lii viriilens faktorlerine sahip
patojenler tarafindan bu savunma mekanizmasinin asilabilecegi ve

sonugta bitkide hastalik tablosunun meydana gelebilecegi
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diistiniilmektedir. Ancak bitkilerin evrimsel siireci boyunca patojen
efektdrlerinin taninmasina dayali ikinci bir savunma mekanizmasini
gelistirdigi ve boylece daha ileri diizeyde bir bagisiklik sisteminin
ortaya ¢iktig1 one siiriilmektedir.

Patojen efektorlerinin taninmasina dayah dayamkhhk (ETI):

Bitkiler, bir¢ok patojenin salgiladigi efektor proteinleri
tamamen etkisiz hale getirebilecek 06zel dayaniklilik genlerine
sahiptir. Efektor ile ortaya c¢ikan bagisiklik (ETI), bir bitki
dayaniklilik (R) gen iiriiniiniin, patojenin belirli bir efektoriinii (avr
viriilens faktoriinii) dogrudan veya dolayli olarak tanimasi
sonucunda ortaya ¢ikan gili¢lii bir savunma tepkisidir (Jones &
Dangl, 2006). Bu etkilesim klasik ‘gen icin gen’ hipotezi
cergevesinde agiklanmaktadir. Bitkinin R geni, karsilik gelen
patojenin aviriilens (avr) genine spesifik ise, bitki enfeksiyona kars1
dayanikli tepki vermekte, degilse patojen bitkide hastalik
olusturmaktadir. Bir bakima R-avr etkilesimi, bitkinin patojeni
“kimlik kontroliinde” yakalamasi orneklemesi ile
aciklanabilmektedir (Ade & Innes, 2007; Candar & Erkan, 2011).

R genleri ¢ogunlukla bitki genomunda biiyiik bir gen ailesi
olan NBS-LRR (niikleotid baglayan bolge ve 18sin agisindan zengin
tekrarl1 bolge)’dan meydana gelmektedir. Bu R proteinleri, hiicre
icinde bulunmakta ve genellikle patojen efektdriiniin dogrudan
baglanmasiyla ya da efektoriin hiicrede yarattigi degisiklikleri
algilayarak aktive olmaktadirlar. Bu aktivasyon, patojenin
bulundugu bolgedeki bitki hiicrelerinin kontrollii bir sekilde
6liimiine neden olarak, patojenin yayilmasini sinirlayan hipersensitif
reaksiyon (HR) ile sonuglanmakta ve bdylece, bakteriyel etmenler
enfekte olan bolgeyle smrli kalmaktadir. Bu baglamda, R
proteinleri, bagisiklik tepkisinin anahtar1 olan efektorle tetiklenen
bagisiklik (Effector Triggered Immunity - ETI) mekanizmasinda
gorev yapan temel unsurlar olarak kabul edilmektedir (McDowell &
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Woffenden, 2003; Saito & ark., 2006; Ade & Innes, 2007).
Arabidopsis’te bir R proteni olarak gorev yapan RPS2 proteini,
Pseudomonas syringae’nin AvrRpt2 adli efektoriiniin bitkide neden
oldugu hedef protein yikimini algilmakta ve ETI’yi tetiklemektedir
(Deslandes & ark., 2003; Katiyar-Agarwal & ark., 2006; Ade & ark.,
2007).

R genlerinin varlig1 bitkiye genellikle patojene karsi irka
spesifik dayaniklilik kazandirmaktadir. Diger bir deyisle yalnizca
ilgili aviriilens genine sahip patojen irklarina kars1 etkili olmaktadir.
Bu yiizden patojen popiilasyonu igerisinde R genine karsilik gelen
avr geninde mutasyon olan bireyler seg¢ilim baskisiyla avantaj
kazanabilmektedir. Ornegin, tek bir amino asit degisimi ile efektor
proteinin taninmamasi miimkiin olmakta ve bu durumda ilgili R
geninin korumasi devre dis1 kalmaktadir. Bu nedenle ETI yoluyla
saglanan dayaniklilik genellikle “dikey direng” veya “tek gen
kaynakli direng” olarak adlandirilmakta ve patojenin yeni irklar
gelistirmesiyle kirillabilmektedir. Buna karsin, bir patojene karsi
birden fazla R genini bir arada bulunduran bitkiler daha “dayanikli”
olma egilimi gostermektedir. Ciinkii patojenin her birini ayn1 anda
asmasi1 ¢ok daha diisiik bir olasiliktir (Dangl & Jones 2001; Sun &
ark., 2020).

Resesif dayaniklilik ve duyarhlik genleri (S5):

Klasik R genleri, dominant aleller olup bitkide bulunmalar1
durumunda patojenlere karsi dayanikliligi saglamaktadir. Buna
karsin, bitkilerde belirli genlerin yoklugu veya islev kaybi
sonucunda da dayaniklilhik meydana gelebilecegi uzun yillardir
bilinen bir olgudur. Bu durum, patojenin enfeksiyon meydana
getirmek i¢in konukg¢usunda ihtiya¢ duydugu bir faktoriin ortadan
kalkmasiyla aciklanmaktadir. Bitkiye duyarlilik kazandiran konukcu
genlerine duyarlilik (susceptibility, S) genleri denmektedir (van
Schie & Takken, 2014). S genleri, normalde bitki biyolojisinde
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onemli islevler gérebilmektedir, ancak patojenler bu gen iiriinlerini
kendi yararlarina manipiile ederek enfeksiyonu kolaylagtirmaktadir
(Baruah & ark., 2025).

Patojen bakteriler, bitki hiicresine girdiklerinde beslenmek ve
cogalmak i¢in bitkinin seker tasima sistemlerini
kullanabilmektedirler. Piring bitkisinde seker tasiyici proteinleri
kodlayan genler, Xanthomonas cinsi bakterilerin Tip III efektorleri
tarafindan aktive edilerek bakteriye besin saglamaktadir. S
genlerinden OsSWEETI14 geninin islevini mutasyonla kaybetmesi
sonucunda seker tretilmedigi icin patojen de gerekli sekeri elde
edememekte ve kullanamamaktadir. Bu olay, bitkinin Xanthomonas
cinsi bakteriyel etmenlere karsi dayaniklilik tepkisi vermesiyle
sonu¢lanmaktadir. Bu tiir dayaniklilik mekanizmalari, resesif
dayaniklilik olarak adlandirilmaktadir (Zaka & ark., 2018).

Resesif dayanikliligin en bilinen Orneklerinden birisi de
piringte xa5 ve xal3 olarak adlandirilan c¢ekinik dayaniklilik
genlerinin bakteriyel yaniklik hastaligina kars1 koruma saglamasidir.
Bu siire¢ bir seker tasiyict genin mutasyon sonucu islev kaybina
ugramasiyla agiklanmistir (Antony & ark., 2010). Xa/3’{in aslinda
OsSWEETII geninin promotdr bolgesindeki bir mutasyon oldugu ve
bu degisiklik sayesinde patojenin ilgili geni aktive edemedigi
belirlenmistir. S genlerine dayali dayaniklilik genellikle genis
spektrumlu ve daha siirdiiriilebilir olabilmektedir, ¢ilinkii patojenin
bitkide kendi istekleri ve ihtiyaglari i¢in kullandig1 bir mekanizma
ortadan kalkmis olmaktadir. Bu tip dayamkliliklar genellikle
poligenik ve kademeli etki yapmakta; patojene giiclii bir secilim
baskis1 uygulamadigi i¢in R genlerinde goriilen hizli kirilma riskini
azaltabilmektedir. Bununla birlikte, S genleri normal sartlarda bitki
fizyolojisinde yararli islevlere sahip oldugu i¢in bu genlerin
tamamen devre dist birakilmasi durumunda bitki gelisimi ya da
verimi iizerinde olumsuz etkiler meydana gelebilmektedir. Bu
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nedenle 1slah caligmalarinda S genleriyle ¢aligmak oldukea dikkat ve
0zen gerektirmektedir (Baruah & ark., 2025).

Gliniimiizde gelisen genom diizenleme teknolojileri, S
genlerine yonelik dayaniklilik gelistirme stratejilerini pratik hale
getirmistir. Ozellikle CRISPR/Cas9 gibi araclarla spesifik S
genlerinde hedefli mutasyonlar olusturularak bitkilerde hastaliklara
karst1 yeni dayaniklilik mekanizmalar1 ortaya koyulmaktadir.
CRISPR/Cas9 ile OsSWEET13 ve OsSWEET14 genleri mutant hale
getirilmis piring bitkileri, Xanthomonas oryzae’nin neden oldugu
bakteriyel yanikliga karst dayaniklilik kazanmistir (Rai & Rai,
2025). Benzer sekilde, domateste SIDMR6-1 (Downy Mildew
Resistance 6 homolog 1) geninin CRISPR ile mutasyonu,
Pseudomonas syringae pv. tomato bakterisinin sebep oldugu yaprak
leke hastaligina karst dayanmiklilik ortaya cikarmistir. Turunggil
kanseri hastaliginda konuk¢u CsLOBI geninin belirli promotor
bolgelerini  diizenleyen TAL efektorlerine duyarli oldugu
bilinmektedir, yeni ¢aligmalarda CsLOBI geninin promotoriiniin
CRISPR ile diizenlenmesi yoluyla Citrus cinensis’de kanser
hastaligina dayanikli, transgen igermeyen hatlar elde edilmistir (Rai
& Rai, 2025). Bu oOrnekler, S geni odakli dayaniklilik
mekanizmalarinin bilingli manipiilasyonuyla bitki dayaniklilig1
saglamanin miimkiin oldugunu goéstermektedir.

Dayanikliik Mekanizmalarimin Islah Calismalarinda
Kullanimi

Bitki 1slahinda hastaliklara dayaniklilik, glinlimiiz tarimsal
iiretim sistemlerinde verim ve kalite kadar stratejik bir hedef haline
gelmistir. Ozellikle bakteriyel hastaliklarin neden oldugu ekonomik
kayiplarin artmasi, dayanikli ¢esit gelistirme ¢alismalarini daha da
onemli kilmaktadir. Dayamiklilifin 1slah programlarina entegre
edilmesi, hem kimyasal miicadeleye duyulan bagimlilig1 azaltmakta
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hem de ¢evre dostu iiretim uygulamalarini desteklemektedir (Jones
& ark., 2014).

Modern 1slah programlarinda, dayaniklilik mekanizmalarinin
anlasilmasi, R genleri, patojen tanima reseptorleri, hipersensitif
reaksiyon (HR) ve sinyal iletim yollar1 gibi biyolojik siireclerin
detayli incelenmesini  gerektirmektedir. Molekiiler diizeyde
tanimlanan bu mekanizmalar, belirli patojen irklara karsi etki
gosteren 1rka spesifik (ETI temelli) dayaniklilik ve daha genis
spektrumlu  PAMP-tanima temelli (PTI) dayaniklilik olarak
siiflandirilmaktadir (McDowell & Woffenden, 2003; van Schie &
Takken, 2014). PTI ve ETI mekanizmalar1 arasindaki bu karsilikli
iliski, yeni dayamiklilik genlerinin kesfedilmesine ve 1slah
programlarina aktarilmasina onciiliik etmektedir.

Geleneksel 1slah yontemlerinde dayamklilik, fenotipik
gozlem ve patojen inokulasyon testlerine dayanirken, giiniimiizde
molekiiler belirtecler ile desteklenen marker-assisted selection
(MAS) (markor aracili seleksiyon) ve genomik seleksiyon gibi
yaklagimlar dayaniklilik genlerinin daha hizli ve dogru bir sekilde
aktarilmasima olanak saglamaktadir (Collard & Mackill, 2008).
Bunun yaninda, CRISPR/Cas9 gibi yeni nesil genom diizenleme
teknolojileri, duyarlilik genlerinin (S genleri) hedeflenerek devre dis1
birakilmasina ve bdylece hastaliklara karsi kalici dayanikliligin
saglanmasina imkan tanimaktadir (van Schie & Takken, 2014).

Sonu¢ olarak, dayaniklihlk mekanizmalarinin klasik ve
modern 1slah teknikleri ile biitlinlestirilmesi, stirdiiriilebilir tarimin
gelecegi acisindan kritik bir rol oynamakta olup, hastaliklara
dayaniklt cesitlerin gelistirilmesi ile verimliligin artirilmasina
onemli katkilar sunmaktadir.

Klasik 1slah yontemleriyle dayanikhilik genlerinin transferi:

Geleneksel bitki 1slahi, genetik cesitliligin melezleme ve

seleksiyon yoluyla yonlendirilmesine dayanmaktadir. Bu baglamda,
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yabani akrabalarinda veya mevcut kiiltiir g¢esitlerinde hastaliga
dayaniklilik barindiran bitkiler, hassas ancak tarimsal o6zellikleri
iistiin (elit) hatlarla melezlenmektedir. Buradaki amag, dayaniklilik
genlerini elit c¢eside aktarip, diger istenmeyen Ozelliklerden
arindirarak yeni dayanikli ¢esit elde etmektir. Bakteriyel hastaliklara
kars1 tek genle saglanan dayanikliliklarin bircogu yabani tiirlerde
kesfedilmis ve kiiltiir bitkilerine bu sekilde kazandirilmistir.
Ornegin, piringte bulunan Xa2! geni, yabani bir Oryza tiiriinden
kiiltiir pirincine aktarilarak bakteriyel yaniklik etmeni olan
Xanthomonas oryzae pv. oryzae’ye karst dayaniklilik ortaya
koyulmustur (Wang & ark., 1996; Mukhtar & Hasnain, 2017).
Benzer sekilde biberde bulunan Bs2 dayaniklilik geni, bakteriyel
leke hastaligina neden olan Xanthomonas tirlerine kars1 dayaniklilik
saglamakta olup bu genin domatese aktarilmasi transgenik yollarla
basarilmistir (Tai & ark., 1999; Stall & ark., 2015; Dahlbeck ve ark.,
2012).

Geleneksel 1slah ¢alismalarinda her ¢aprazlama isleminde
binlerce bitki incelenmekte, hastalik kosullarinda dayaniklilik
gosteren bitkiler se¢ilmekte ve birkac nesil devam eden melezleme
ve/veya geri melezleme (back-cross) ile hedef gen istenen genotipik
arka plana tasinmaktadir. Bu nedenle, geleneksel 1slah caligmalari
olduk¢a zaman alic1, emek isteyen ve yogun bir siireci beraberinde
getirmektedir. Bu yontemle c¢ok sayida basarili dayanikli gesit
gelistirilmistir. Ozellikle cografi olarak hastaligin endemik oldugu
bolgelerde, tarla kosullarinda yapay inokiilasyonlar yapilarak
dayanikli genotipler secilmektedir (Rauf, Igbal & Shahzad, 2013).

Islah hatlarinin dayaniklilik kaynaklari, ¢ogu zaman yabani
akrabalar veya eski yerel cesitlerdir. Anadolu bugdaylarinin
bazilarinda bulunan dayaniklilik alelleri modern cesitlere
aktarilmistir. Bakteriyel hastaliklar icin de benzer sekilde, 6rnegin
turunggil kanserine kismen dayanikli bir tlir olan kumkuat, tath
portakal ile melezlenerek dayanikli turunggil hibritleri elde etmeye
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yonelik ¢alismalar yapilmaktadir (Rauf, Igbal & Shahzad, 2013).
Dayaniklilik genlerini belirlemede ve tasimada klasik 1slahin en
biliylikk yardimcilarindan biri molekiiler markdrler ve markor
yardimli seleksiyon (MAS) teknikleridir. Genetik haritalama
caligmalar1 sayesinde belirli dayamiklilik genlerinin kromozom
iizerindeki konumu ve yakinindaki DNA markdrleri tespit
edilebilmektedir. Bu sayede, melezleme sonrasinda ortaya cikan
bireylerin genotipleri DNA seviyesinde taranarak istenen direng
genini tagiyanlar, erken asamada secilebilmektedir. MAS kullanimu,
ozellikle dayanikliligin birden fazla gen tarafindan belirlendigi
karmasik durumlarda veya piramit 1slahinda (birden ¢ok R geninin
birlestirilmesi) biiyiik avantaj saglamaktadir (Rai & Rai, 2025).

Piringte bakteriyel yanikliga kars1 Xa3, Xa4, Xa7, Xa2l gibi
birden fazla R genini iceren hatlar, her bir gene 6zgli markoérler
kullanilarak gelistirilebilmistir. Bu piramitleme stratejisi, hastaligin
farkli irklarina kars1 kalici bir koruma saglamay1 hedeflemektedir.
Nitekim, Xa4 ve Xa2l genlerini bir araya getiren piring ¢esitlerinde,
tek gene dayali ¢esitlere kiyasla dayaniklilik siiresinin uzadigi rapor
edilmistir (Leach & ark., 2001). Ancak birden ¢ok geni birlestirmek
geleneksel yontemlerle zor ve uzun bir siire¢ olabileceginden,
giiniimiizde bu tiir hedefler i¢cin biyoteknolojik yaklasimlar da
devreye girmistir.

Transgenik yaklasimlar:

Transgenik teknolojisi sayesinde, bir bitki tiiriine kendi
genomunda bulunmayan bir geni aktararak yeni bir 06zellik
kazandirmak miimkiin olmustur. Bu kapsamda, model bitkilerde
tanimlanmis bazi genis spektrumlu dayaniklilik genleri veya
bagisiklik  reseptorleri, Onemli kiiltiir bitkilerine aktarilip
dayaniklilhik  kazandirilmasi amaciyla kullanilmaktadir. EFR
reseptori, ¢cok cesitli bakterilerde bulunan EF-Tu proteinini tanidigi
icin genis kapsamli bir bagisiklik saglamaktadir. Yapilan



calismalarda, Arabidopsis EFR geninin domates ve patates
bitkilerine aktarilmasi sonucunda, toprak kaynakli solgunluk etmeni
Ralstonia solanacearum’a karst belirgin bir direng gelistigi
gbzlemlenmistir. Benzer sekilde, EFR’nin muz bitkisine aktarimu,
muz solgunluk hastaligina neden olan Xanthomonas campestris pv.
musacearum enfeksiyonunu onlemede etkili bulunmustur (Rai &
Rai, 2025). Hatta bazi1 arastirmalarda EFR geninin transgenik
ekspresyonu sayesinde domates, marul, biber gibi bitkilerde
Pseudomonas, Xanthomonas, Erwinia ve Xylella gibi farkli bakteri
cinslerine ait patojenlerin olusturdugu enfeksiyonlara karsi artan
dayaniklilik rapor edilmistir (Mitre & ark., 2021).

Transgenik olarak tiirler aras1 R gen aktarimi da miimkiin
olup yapilan bir calismada biberdeki Bs2 geninin domateste
ekspresyonu Xanthomonas’a karst koruma sagladigi ortaya
konmustur. Yine piringte, sitoplazmik bir R proteinini kodlayan
RRS1-R geninin Arabidopsis’e aktarilmasi, laboratuvar kosullarinda
Ralstonia’ya kars1 dayanikl transgenik Arabidopsis bitkilerinin elde
edilmesini saglamistir (Deslandes & ark., 2003). Transgenik
yaklagimlarin  en biiyilk avantaji, klasik melezleme ile
aktarilamayacak uzak kaynaklardan gen alabilmesi olurken
dezavantaj1 ise kamuoyu ve diizenleyici engeller nedeniyle pratik
uygulamada kisith olmasidir.

Genom diizenleme (CRISPR-Cas) yaklagimlari:

Son yillarda gelistirilen CRISPR/Cas9 gibi genom
diizenleme teknolojileri, bitki 1slahinda olduk¢a 6nemli bir yenilik
olarak kabul edilmektedir. Bu teknolojiler sayesinde bir bitkinin
kendi genomunda ¢ok spesifik degisiklikler yapilabilmekte olup
bakteriyel hastaliklara kars1 dayaniklilik gelistirmede CRISPR
yontemi iki farkli sekilde kullanilmaktadir (Demirel, Usta &
Demirel);

--35--



1. Konukcu bitkideki duyarlilik (S) genlerini devre dist
birakmak veya diizenlemek,

2. Patojenin etkili oldugu genom boélgelerini (6zellikle TAL
efektorlerinin baglanma bdlgelerini) hedef alarak bitkiyi
taninmaz kilmak.

Konukgu bitkideki duyarlilik (hassasiyet) genlerini devre dist
birakma veya diizenleme islevine 6rnek vermek gerekirse yapilan bir
calismada,  OsSWEET  genlerinin  promotorlerine  kiigiik
eklemeler/cikarmalar yapilarak Xanthomonas bakterisinin bu genleri
aktive etmesi Onlenmis ve boylece piring bitkisi, ilgili bakteri
irklarina karst dayaniklilik kazanmistir. Patojenin etkili oldugu
genom bolgelerinin hedef alinmasi durumu da benzer bir prensibe
dayanmaktadir. Ornegin, Xanthomonas cinsi bakterilerin TAL
efektorleri, konuk¢unun bazi gen promotdrlerindeki 6zel DNA
dizilerini (EBE: effector binding element) tantyarak o genleri aktive
etmektedir. Eger bu diziler CRISPR ile mutasyona ugratilirsa,
bakterinin konukgu 6zel dizileri tarafindan taninmasi ve bu bolgelere
baglanmas1 engellenmis olmaktadir. Nitekim turuncgil kanserine
kars1 CRISPR ile dayaniklilik gelistirme calismalari, CsLOBI
geninin  TAL efektdor baglanma bolgesini  hedef alarak
gerceklestirilmistir (Su & ark., 2023). Bu yolla elde edilen turunggil
bitkileri, kanser patojenine kars1 dayanikli olmus ve iistelik aktarilan
bir transgen olmadig: i¢in diizenleyici agidan daha kabul edilebilir
bir iirlin ortaya ¢ikmustir.

Genom diizenleme, ayrica bitki genomuna dogrudan yeni bir
gen eklenmesi yerine, istenen alelin dogrudan yazilmasi gibi
yenilik¢i imkanlar da sunmaktadir. Ayrica prime editing gibi daha
hassas CRISPR teknikleriyle duyarli bir geni kodlayan aleli noktasal
mutasyonla dayanikli versiyona ¢evirmeyi hedefleyen c¢alismalar da
yiiriitiilmektedir.
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Dayanikhilik ve Islahta Karsilasilan Zorluklar

Hastaliga dayaniklilik 1slahinda basari, sadece dogru genleri
bitkiye aktarmakla bitmemekte, ayn1 zamanda bu dayanikliligin
stirdiiriilmesi ve tarimsal performansla uyumu da kritik Snem
tagimaktadir. Patojen popiilasyonlarinin genetik cesitliligi ve uyum
saglama yetenegi dislniildiigiinde, 1slahgilarin en Dbiiylik
sorunlarindan biri dayanikliligin kalict olmasi konusudur. Tek bir R
genine dayali popiiler bir ¢esidin, birka¢ ekim sezonu icinde ilgili
patojen irklarinin  yeni bir virlilens varyanti tarafindan
dayanikliliginin kirildigi bir¢ok kez gézlenmistir (Pati & ark., 2025).
Bu duruma karsi, 1slah programlar1 genellikle ¢ok yonlii stratejiler
benimsemek durumunda kalmaktadir. Gen piramitleme yukarida
bahsedildigi gibi o6nemli bir yaklasimdir. Farkli  etki
mekanizmalarina sahip birden fazla dayaniklilik geninin bir arada
bulunmasi, patojen i¢in bilesik bir savunma hatt1 olusturmakta ve
kirilmas1 daha zor olmaktadir. Bunun yani sira, kismi (horizontal)
dayaniklilik olarak adlandirilan, birden fazla lokusun kiigiik
katkilariyla olusan dayaniklilik tipleri de oldukca degerlidir. Kismi
direng, hastaligi tamamen engellemese de yavaglatmakta veya
hafifletmekte; patojene diisiik seleksiyon baskisi uyguladigi i¢in ise
genellikle uzun Omiirlii olmaktadir. Islah calismalarinda, yiiksek
seviyede tek genle kalitilan dayanikliliga sahip hatlarin yanm sira
kismi dayaniklilik tasiyan hatlar da gelistirilip, iki tiir dayaniklilik
birlestirilmeye calisilmaktadir (Kaushik & ark., 2016).

Diger bir zorluk, dayaniklilik genlerinin tarimsal
performansla olumsuz iliskiler gdsterebilmesidir. Baz1 dayaniklilik
genleri, bitki metabolizmasinda maliyetli degisikliklere yol acarak
verim diisiisii veya istenmeyen agronomik ozellikleri beraberinde
getirebilmektedir. Bu duruma ornek olarak siirekli savunma
aktifligine neden olan genler verilebilmekte ve savunma tepkilerinin
stirekli aktif olmas1 sonucunda bitki veriminde azalmalar meydana
gelebilmektedir. Bu nedenle, 1slah siirecinde dayaniklilik genleri
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arka plana alinarak hedeflenen verim, kalite, adaptasyon gibi diger
ozelliklerin izlenmesi ve dengelenmesi gerekmektedir (Dangl &
Jones 2001; Sun & ark., 2020). Modern genomik seleksiyon
yaklagimlari, genom ¢apinda markér (belirteg) bilgilerini kullanarak
hem dayaniklilik hem de verim gibi kompleks 6zellikleri es zamanli
tyilestirmeyi miimkiin kilmaktadir. Genis popiilasyonlarda genomik
tahmin modelleri olusturularak, hastalik dayaniklilig1 yiiksek ve ayni
zamanda istenen tarimsal Ozellikleri barindiran adaylar hizlica
secilebilmektedir (Yu & ark., 2016).

Son olarak, bitki dayanikliliginin korunmasi igin entegre
hastalik yonetimi ile uyumlu sekilde c¢alisilmas1t gerektigi
vurgulanmalidir. Dayanikli ¢esit kullanimi, miinavebe, hijyen,
biyolojik miicadele gibi diger yontemlerle desteklendiginde patojen
poplilasyonlarinin dayanikli ¢esidin {istesinden gelme olasiligi
azalmaktadir. Dayanikli bir ¢esidin siirekli ve tek basina ekilmesi
yerine, farkli dayaniklilik gen kombinasyonlarina sahip gesitlerin
doniistimlii ekimi veya ayni arazide karisik ekimi patojenin uyum
saglamasini zorlastiracaktir.
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BOLUM 0

TOBAMOVIRUSLERIN SOLANACEAE
KONUKCULARINA ADAPTASYONU VE
BIiRLIKTE EVRIM DIiNAMIKLERI

AYSE CANDAR!

Giris

Tobamoviriisler, bitki virolojisinde 6nemli bir yere sahip
olan, dolayisiyla ozellikleri en iyi bilinen ve en kapsamli sekilde
incelenen bitki patojeni virlis gruplarindan birisidir. Virgaviridae
familyasinin Tobamovirus cinsine ait bitki viriis tiirlerinin yaklagik
120-140 bin y1l dnce angiospermlerle birlikte evrimlestigi kabul
edilmektedir (Gibbs, 1999). Tip tiirli Tobamovirus tabaci (eski adiyla
Tobacco mosaic virus-TMV) olan (Beijerinck, 1898; ICTV, 2024) bu
cinsin uyeleri, tarimin yayginlasmasiyla birlikte tiitiin, patates,
domates, biber gibi Solanaceae (Patlicangiller) ve kabak, kavun,
hiyar, karpuz gibi Cucurbitaceae (Kabakgiller) tiirleri basta olmak
iizere ekonomik Oneme sahip pek cok kiiltiir bitkisinde ciddi
hastaliklara neden olan patojenler haline gelmistir (Lartey, Voss, &
Melcher, 1996).
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Viriislerin enfeksiyona neden oldugu bitki gruplari konukcu
dizini olarak tanimlanmaktadir. Konukc¢u dizini, bitki patojeni
viriislerin hayatta kalma ve bulagma 6zelliklerini belirleyen temel bir
ozellik oldugu icin evrimlerinde 6nemli bir role sahiptir (Lajeunesse
& Forbes, 2002). Woolhouse, Taylor & Haydon (2001), patojen ve
konuk¢unun birlikte evrimi i¢in (i) konukgu ve patojenle iliskili
ozelliklerin genetik varyasyonu, (ii) konukgu-patojen etkilesimini
saglayan Ozelliklerin (6rnegin savunma ve patojenisite) patojen ve
konuk¢unun birbirine 6zellesmesi iizerindeki etkileri, (ii1) konukgu-
patojen etkilesimi sonucunun iligkili patojen ve konukc¢u genotip
kombinasyonlarina gore degismesi olmak iizere 3 kosulun gerekli
oldugunu ileri siirmektedir. Bu 3 kosulun karsilanmasi durumunda
patojenlerin konukgulariyla birlikte evriminin dogrulanmasi igin
sahada da hem konuk¢u hem de patojen popiilasyonlarindaki genotip
frekanslarinda degisimlerin gosterilmesi gerekmektedir
(Woolhouse, Taylor & Haydon, 2001). Her ne kadar bitki patojeni
viriislerin konukgulartyla birlikte evrimlestigi yoniinde son yillarda
giiclii kanitlar saglanmis olsa da bitkilerin ve onlar1 enfekte eden
viriislerin dogal popiilasyonlarindaki genotip degisimleri net bir
sekilde rapor edilmemistir. Bu nedenle bitki ve viriislerin birlikte
evrimini tam olarak kanitlayan ve bu evrimi net bir sekilde ortaya
koyan Ozel bir gosterim sekli ortaya koyulamamistir (Fraile &
Garcia-Arenal, 2010).

Tobamoviriisler  (Virgaviridae:  Tobamovirus),  diinya
genelinde bahge bitkilerinin 6nemli patojenleri arasinda yer almakta
ve son zamanlarda ortaya ¢ikan yeni tiirleri tarimsal {iretimi ciddi
sekilde tehdit etmektedir (Dombrovsky, Tran-Nguyen, & Jones,
2017; Zhang & ark., 2022). Bu bitki virlisii grubu, ortamda
enfeksiyon yapma yetenegini kaybetmeden uzun stireli kalabilmekte
ve bitkiden bitkiye temas veya tohum yoluyla tasmmaktadir
(Dombrovsky & Smith, 2017). TMV basta olmak iizere
tobamoviriisler, viriis evrimi de dahil olmak iizere virolojinin
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gelismesinde 6nemli rol oynamistir (Fraile & Garcia-Arenal, 2018).
Buna ragmen, konukgularmin ekolojisi ve epidemiyolojileri
hakkinda ¢ok az sey bilinmektedir. Tobamovirus tiirleri, bildirilen
dogal konukgu dizinlerine kiyasla ¢ok daha genis bir deneysel
konukg¢u dizinine sahiptir ve deneysel konukcu dizinleri ¢ok uzak
bitki familyalarindan tiirleri icermektedir. Ornegin, TMV nin Ul
irkinin 19 dikotiledon familyasindaki 99 farkli bitki tiirlinii sistemik
bir sekilde enfekte ettigi bildirilmistir. Ayrica yapilan pek ¢ok yeni
caligma, tobamoviriislerin kiiltiir bitkilerinin yetistirildigi alanlarda
yer alan ¢ok farkli familyalardan yabanci otlarda yaygin bir sekilde
bulundugunu ve enfeksiyona neden oldugunu gostermistir (Zamfir
& ark., 2023). Tobamoviriislerin baglangicta dar bir konukgu
dizinine sahip oldugu, tim bu bulgular 15181nda farkli konukcu
familyalarina adaptasyon gdostererek konukculariyla birlikte
evrimlestikleri diisliniilmektedir (Gibbs & ark., 2015).

Bu c¢alismada, tobamoviriislerin 0zellikle Solanaceae
bitkileriyle olan evrimsel iligkisi ele alinmakta olup bu cinsin
iiyeleri, konukc¢ularina yiiksek diizeyde uyum saglayabilen, ¢evresel
kosullara dayanikli ve oldukg¢a bulasic1 virlslerdir. Solanaceae
familyas1 ise tarimsal iiretimde onemli yere sahip domates, biber,
patates, patlican gibi tiirleri igermesi nedeniyle, bu viriislerle
etkilesimlerinde hem ekonomik hem de biyolojik acidan dikkatle
incelenmesi gereken bir gruptur. Tobamoviriislerin evrimi, yalnizca
viral genom diizeyindeki degisimlerle degil, ayn1 zamanda konukcu
bitkilerdeki savunma yanitlarinin yonlendirdigi secilim baskilartyla
da sekillenmistir. Bu karsilikli etkilesim, konukg¢u-patojen evriminin
O0zgin  Orneklerinden  birini  olusturmakta ve  viriislerin
konukgulariyla birlikte nasil evrimlestigine dair 6nemli ipuglari
sunmaktadir.

Tobamoviriislerin Genom Organizasyonu ve Genel Ozellikleri
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Tobamovirus cinsi iginde yer alan iyeler, Virgaviridae
familyasinin tek segmentsiz genoma (monopartite) sahip lyeleri
olup poliprotein yapisinda tek bir yapisal protein igeren lineer,
pozitif polariteli tek iplik¢ikli RNA (ssRNA) viriisleridir. Bu viriis
ailesinin en genis grubunu olusturan Tobamovirus cinsi iiyeleri,
tohumla tasiman ancak vektorlerle tasinmayan 6zelliktedir. 300-310
nm’lik uzunluga ve 18 nm capinda virionlara sahiptirler ve tek bir
RNA genomu, farkli ORF (Open Reading Frame- Ac¢ik Okuma
Cercevesi) bolgeleri icermesinden kaynakli olarak en az 4 proteini
kodlamaktadir (ICTV, 2025).

Resim 1 Tobamoviriislerin genom organizasyonu

tobacco mosaic virus, TMV (6,395 nts)
RT

ORF1
- | = orF2 | [oRF4 - soH
¢ ORF3 |
[ Mtr 126K Hel |
[ Wit 183K Hel RdRP__|

sgRNA 5m’'G={ ORF3 HORF4HE3'OH

Y

sgRNA 5'm’G—{ORF4HEl3'OH
Y

Kaynak: ICTV, 2025

Tobamovirus genomunun 5’ ucunda yer alan ORF1, 126
kDa’luk bir proteini dogrudan kodlama ozelliine sahiptir. Bu
protein icerisinde metiltransferaz (Mtr) ve helikaz (Hel) domainleri
bulunmaktadir. Virgaviridae familyasinda yer alan Hordeivirus
haricindeki tiim viriis cinslerinde (7obamovirus cinsi de dahil)
ORF1’deki durdurma kodunu islev gérmeyip g¢erceve kaymasina
neden olarak ORF2 bolgesinin de ifade edilmesine neden olmakta ve
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bunun sonucunda korunmus Mtr, Hel ve RdRp (RNA dependent
RNA polymerase= RNA’ya bagimli RNA polimaraz) bolgelerini
iceren 183 kDa’luk replikasyon proteinini kodlamaktadir. Ote
yandan, genomun ORF3 bolgesi hiicreden hiicreye hareketi saglayan
30 kDa’luk MP (movement protein) ve ORF4 bolgesi ise kilif
proteini (CP) ifade etmektedir (Adams & ark., 2017; Stobbe & ark.,
2012) (Resim 1).

MP, viriisiin konukeu bitki plazmodezmatalarindan gegisiyle
iligkili olup in-vitro olarak yapilan deneylerde tek sarmallit RNA’lar1
baglama aktivitesine sahip oldugu belirlenmistir.  Ayrica
replikasyonda gorev alan RdRp proteinin de viriisiin hareketinde rol
aldig1 diistiniilmektedir. CP’nin viriisiin hareketinde gorev almadigi
sadece vaskiiler dokularda viriis birikiminde islevi oldugu
belirlenmistir (Adams & ark., 2017).

Tobamoviriislerin Solanaceae ile iliskisi ve Kokeni

Tobamovirus cinsi iiyelerinin genomlarina ait niikleotid
dizilerinin analizleri sonucunda elde edilen filogenetik agaclardaki
kiimelenmeler, izole edildikleri konuk¢unun familyasi ile kolerasyon
gostermektedir. Bu kolerasyon diger bitki viriis gruplarinda ¢ok sik
goriilmeyen bir durum oldugundan dolay: birlikte evrim hipotezinin
ortaya atilmasinda en biiyiik etkendir (Gibbs, 1999). Oyle ki Gibbs
& ark. (2015), tarafindan yapilan ¢alismada tobamoviriisler ve izole
edildikleri  konuk¢u familyalarinin  uyumlulugu filogenetik
analizlerle degerlendirilmistir. Calismada, asterid kladina ait
Gentianales, Solanales ve Lamiales takiminda yer alan
familyalardan izole edilen tobamoviriisler bir grupta; rosid kladina
ait Brassicales, Malvales, Fabales, Cucurbitales ve Malpighiales
takimindaki familyalardan izole edilenler ayr1 bir grupta; son olarak
caryophyllid kladina ait Caryophyllales takimindaki familyadan
izole edilenler ise ayr1 bir grupta, konukgulariyla benzer topoloji
gosterecek sekilde kiimelenmistir (Resim 2).
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Resim 2 Konukcu ve bu konukculardan izole edilen
tobamoviriislerin filogenetik analiz sonuglarimin karsilastirilmast,
(a) konukgular, (b) bu konuk¢u kladlarindan izole edilen

tobamoviriisler
. Malvales PEMY .
Brassicales  (Hibiscus) oy W rosid hosts
(Brassicaceae) ”
Fabales . SHW HLFEV LV MYy
(Faboideae) caryophyllid senay 6NV
Caryophyllales hosts
(Cactacese) Cy KGNV

Cucurbitales

; (Cucurbitaceae)
Gentianales
(Plumeria)

Malpighiales

Solanales (Passifiora)

(Solanaceae) | amiales By ,
(Rehmannia) OPY pugriav iy asterid hosts

Kaynak: Gibbs & ark., 2015

Filogenetik analizlerde tobamoviriislerin izole edildikleri
konukgu kladlariyla benzer sekilde kladlara ayrilmasi, birlikte evrim
hipotezini giiclendiren bir kanit olarak diisliniilmiistiir. Ciinkii
Potyvirus cinsi tiyelerinde oldugu gibi konukgularina adaptasyon
saglamis viriislerin filogenetik analizlerinde konuculariyla farkli
filogenetik topolojiler ve kiimelenmeler gozlenmektedir (Gibbs &
ark., 2015).

Tobamovirus cinsinin tip tiirti Tobamovirus tabaci (Tomato
mosaic virus-TMV )’ nin spesifik olarak tercih ettigi konukgusunun
sadece kiiltiir veya tarimsal alanlar digina tagarak yabani bir yayilim
gosteren amfidiploit tiir Nicotiana tabacum L. (tiitlin) olmas1 diisiik
bir olasilik olarak degerlendirilmektedir. Holmes (1950), TMV nin
kokeni olan dogal habitatin biiyiik bir olasilikla Bolivya, Peru ve
Brezilya’y1 kapsayan yeni diinya bolgesi oldugunu ileri stirmiistiir.
Bahsedilen bolgeler, TMV enfeksiyonuna karsi hipersensitif yanit
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gelistiren N. glutinosa, N. repanda, N. rustica, N. langsdorffii gibi
Nicotiana tiirlerinin yani sira Giiney Amerika merkezli Solanum
capsicastrum ve S. tuberosum gibi diger Solanum tirlerinin dogal
yayilis alanlarini kapsamaktadir (Paga'n, Firth & Holmes, 2010).

TMV ve Nicotiana arasindaki uzun siireli ve tekrarlamali
etkilesimlerin gergeklesmis olabilecegini gosteren en giiclii kanitlar,
konukgu tlirlerde gozlenen gii¢lii yanitlar ve spesifik savunma
tepkileridir. Bu kanitlar, viriis ile konukcu bitki tiirleri arasinda
birlikte evrim olasiligin1 desteklemekle birlikte bu iliskinin
dogrudan ve karsilikli bir evrimsel siire¢ sonucunda sekillendigini
kesin ve net olarak ortaya koymak i¢in filogenetik, molekiiler ve
zamansal diizeyde ek kanitlara ihtiya¢ oldugu agiktir.

Modern Molekiiler Analizler ve Evrimsel Uyumsuzluk

Tobamoviriislerin  konuk¢u kladlarina benzer sekilde
kiimelenmeleri birlikte evrim hipotezini desteklese de Tobamovirus
capsici (Pepper mild mottle virus- PMMoV) gibi bazi tiirlerinin
biber bitkilerinde meydana gelen genetik dayanikliligi hizli bir
sekilde kirabilme yetenegi, son derece diisiikk evrim oranlariyla
celismektedir (Antignus & ark., 2008). Zaman damgali dizileme
yontemleri kullanilarak yapilan analizler, tobamoviriislerdeki
rekombinasyon ve re-assortment kaynakli ortalama niikleotid
ikamesi oranlarinin ¢ok daha yiiksek oldugunu gostermis olup sozii
edilen oranlar, diger bitki ve hayvansal organizmalarda enfeksiyona
neden olan RNA viriislerinde goézlemlenen evrim hizlariyla
uyumludur (Dufty, Shackelton & Holmes, 2008; Gibbs & ark.,
2010).

Paga'n, Firth & Holmes (2010) tarafindan yapilan bir
calismada, Orneklemesi yapilan Tobamovirus cinsi lyelerinin
yaklagik 100.000 y1l dncesine kadar dayanan ortak bir ataya sahip
oldugu tespit edilmis olmasina ragmen bu 6nemli viriis grubunun
evrimsel gecmisinin belirlenmesinde daha gergek¢i bir zaman

--53--



Olgeginin kullanilmasi gerektigi ileri siiriilmiistiir. Ayrica ¢aligmada
diger bitki viriislerinin konukgu-viriis birlikte evrimini desteklemek
amaciyla kullanilan ko-filogeni analizi (Wu & ark., 2008) yapilmis
ve analiz sonuglarinda birlikte evrimi destekleyecek higbir kanit
ortaya koyulamamasi dikkat ¢ekici bir durum olarak belirtilmistir.
Tiim bu analiz sonuglar1 dolayisiyla tobamoviriislerin evrimsel
tarthinin 100.000 yildan daha yakin bir tarihe dayandigi ve birlikte
evrimden ziyade sik sik meydana gelen tiirler aras1 bulagmalarla
karakterize oldugu one siiriilmiistiir.

Konukcu Arahgi ve Ekolojik Uyum

Tobamoviriisler, her ne kadar dar konukc¢u araligina sahip ve
cizilen filogenetik agaclarda konukgu bitki kladlarina benzer sekilde
dallanmis  etmenler olarak goriilse de son calismalar
tobamoviriislerin konukgu araliklarinin sanilandan ¢ok daha genis
oldugunu gostermektedir (Zamfir & ark., 2023). Diinya ¢apinda
bircok bahge bitkisinin 6nemli patojenleri arasinda yer alan
Tobamovirus cinsi tiyelerine her gecen giin yenileri eklenmektedir
(Dombrovsky, Tran-Nguyen, & Jones, 2017; Velasco & ark., 2020;
Zhang & ark., 2022). Ozellikle yiiksek verimli dizileme (High-
throughput sequencing-HTS) teknikleri kullanilarak yapilan
arastirmalar, Tobamovirus mititessellati (Tobacco mild green mosaic
virus-TMGMV) ve TMV gibi tiirlerin taksonomik olarak birbirinden
oldukca uzak familyalara ait konukcu tiirleri de dahil olmak {izere
genis bir konukcu dizinine sahip oldugunu ortaya koymustur
(McLeish, Fraile & Garcia-Arenal, 2018).

Ozellikle TMV ve TMGMV’nin filogenetik yapilarmin
konukcu bitki taksonomisi ve yasam alanlarina gore yapilanmadigi
ve goreceli olarak daha diisiik bir genetik cesitlilige sahip oldugu
belirlenmistir (Zamfir & ark., 2023). Bu bulgular, viriis
genotiplerinin fenotipik esnekliginin yeni konukcgularin enfekte
edilmesini adaptatif evrimden bagimsiz olarak miimkiin kildigini ve
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ekolojik uyum kavrammin genis konuk¢u araligit bulunan
tobamoviriislerin evrimsel dinamiklerinin anlasilmasinda kilit bir
cergeve sundugunu diisiindiirmektedir. Ayrica bu sonuglar,
geleneksel olarak incelenen genetik faktorlerin yani sira, rastgele
ekolojik faktorlerin  de konukg¢u araliginin evriminde rol
oynayabilecegini vurgulamaktadir (Gibbs & ark., 2015; Zamfir &
ark., 2023).

Solanaceae Bitkilerinde Gelisen Dayamikhilik ve Evrim Iliskisi

Bitkiler, g¢esitli patojenlerin zararli etkilerine karsi belirli
savunma mekanizmalar1 gelistirmis olup belirli patojenlere karsi
dayanikliktan ~ sorumlu  gen, dayaniklilik geni  olarak
adlandirilmaktadir. Bitkilerdeki dayaniklilik genleri dominant veya
resesif kalittma sahip olmakla birlikte dominant ozellikteki
dayaniklilik genlerinin birgogu, niikleotid baglanma bolgesi ve 16sin
bakimindan zengin tekrarlar (NB-LRR) iceren benzer proteinleri
kodlamaktadir (de Ronde, Butterbach & Kormelink, 2014). Bir NB-
LRR proteini patojenin gerceklestirdigi enfeksiyonun taninmasiyla
birlikte genellikle hipersensitif hiicre 6liimiine (HR) eslik eden ¢ok
gii¢lii bir savunma reaksiyonunu tetiklemektedir. Ote yandan resesif
dayaniklilik genleri ise patojeninin konukgusunda enfeksiyon
olusturmasi i¢in gerekli olan konukcu hassasiyet genlerinin islevini
bozacak allelleri kodlamaktadir (Garcia-Ruiz, 2018; Hashimoto &
ark., 2016).

Solanaceae familyasi bitkilerinde, 6zellikle de domateste
tobamoviriislere dayaniklilik mekanizmalar1 1yi  bir sekilde
belirlenmistir. Domates ¢esitlerinde Tm-/ ve Tm-2° dominant
dayaniklilik genleri olup bunlardan 7m-/’in kaynagi, yabani
domates tirii Solanum habrochaites'tit. Tm-1, Tobamovirus
tomatotessellati  (Tomato  mosaic  virus-ToMV)  replikasyon
proteinlerine baglanarak viral RNA replikasyonunu inhibe eden
atipik bir dayaniklilik genidir (Ishibashi & Ishikawa, 2014). Tm-1
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allellerinin molekiiler evrim analizleri, viriis enfeksiyonunun se¢ilim
baskist altinda evrimlestigini diisiindiirmektedir (Ishibashi & ark.,
2023). Ote yandan ToMV, tek basina Tm-2 veya Tm-2° dayaniklilik
genini tastyan domates Dbitkilerinde hipersensitif reaksiyon
olusturmamakta, fakat Tm-2 ve Tm-2° genleri gegici olarak
ToMV’nin MP’siyle birlikte ifade edildiginde ise hiicre Sliimii
meydana gelmektedir (Kobayashi & ark., 2011). Benzer sekilde, Tm-
2? dayaniklilik geni tasiyan bitkiler, TOMV’ye duyarl1 anaglarla veya
Tm-1 geni tastyan anag/ast kombinasyonlariyla asilandiginda
siklikla sistemik nekroz gelismektedir. Bu durum savunma yanitinin
lokal bir hipersensitif reaksiyondan ¢ikarak bitkinin tiim kisimlarina
yayilan sistemik bir dayanikliligin aktivasyonuna doniigebildigini
gostermektedir. Molekiiler diizeyde incelendiginde ise 7Tm-2’
proteininin plazma zarina lokalize oldugu ve ToMV hareket
proteininin (MP) CC domaini araciligiyla kendi kendine birleserek
aktif hale gectigi gosterilmistir (Chen & ark., 2017; Wang & ark.,
2020).

Son yillarda, ortaya c¢ikan Tobamovirus fructirugosum
(Tomato brown rugose fruit virus-TOBRFV) ve Tobamovirus
maculatessellati (Tomato mottle mosaic virus-ToOMMYV), Tm-2*
geninin saglamis oldugu dayanikliligi kirma yetenegi sayesinde
kiiresel bir tehdit haline gelmistir (Li & ark., 2013; Salem & ark.,
2023; Webster & ark., 2014; Zhang & ark., 2022). ToBRFV’nin
MP’inin belirli aminoasit motifleri, 7m-2° geni tarafindan
taninmasint engellemektedir. Bu durum, virlisiin hizli evrimsel
degisim yeteneginin tek gen temelli dayaniklilik stratejilerinin
stirdiiriilebilirligini zayiflatabilecegini ortaya koymaktadir (Salem &
ark., 2016). Sonug¢ olarak, tobamoviriislere karsi Solanaceae
bitkilerindeki direncin evrimi, viriisiin replikasyon ve hareket
proteinleri iizerindeki seleksiyon baskisini arttirirken; viriisler de bu
baskiya genomik cesitlilik ve adaptatif mutasyonlarla yanit
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vermekte, boylece konukgu araliklarini ve hayatta kalma sanslarini
dinamik tutmaktadirlar (Ishibashi & Ishikawa 2014).

Sonu¢

Solanaceae konukcular1 ile tobamoviriislerin evrimsel
iligkisi, erken donemlerde belirli konukg¢u taksonomik gruplariyla
uzun siireli etkilesimler yasamis olabileceklerine isaret etmesine
ragmen glincel filogenetik veriler, sozii edilen iliskinin hizl
konuk¢udan konukguya gegcisleri ve yiiksek evrimsel hizlar
tarafindan sekillendirilebilecegini gdstermektedir. Ozellikle yeni
Tobamovirus filogenetik gruplarinda gozlenen diisiik konukguya
ozellesme ve genis konukgu dizinleri, viriislerin evrimsel tarihlerinin
sadece birlikte evrim siirecleriyle agiklanamayacagini ortaya
koymaktadir.

Konuyla ilgili ¢alismalardan elde edilen bulgular,
tobamoviriislerin yeni konukcu tiirlerine 6zellesmesinin her zaman
uzun stireli genetik adaptasyonla agiklanamayacagini; bunun yerine
fenotipik esneklik, mutasyon tolerans1 ve yiiksek replikasyon
kapasitesi gibi Ozelliklerin de etkili oldugunu gostermektedir.
Dolayisiyla, giiniimiizde go6zlenen konukgu-virlis etkilesim
modellerinin  tarthsel kokenlerden ziyade yakin zamanda
gerceklesen hizli evrimsel dinamikler ve sik bir sekilde tekrarlanan
konukg¢udan konukcuya gegisleri yansittigini sdylemek miimkiindiir.
Bu durumun Solanaceae - Tobamovirus etkilesimlerini siki bir
birlikte evrim modelinden ziyade ¢ok yonlii ve dinamik adaptasyon
stirecleri cergevesinde degerlendirmeyi gerektirdigi agiktir.
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