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Arastirma Makalesi

Oz — Marul iilkemizde birgok bolgede iiretimi yapilan 6nemli bir sebze tiiriidiir. Marul iiretiminde
sorun olusturan ¢ok sayida patojen bulunmakta olup bunlardan biri de Marul mozaik viriisii (Lettuce
mosaic virus, LMV)’diir. Bu viriisiin tilkemizde ki varlig1 farkli bolge ve illerden bildirilmistir. Hasta-
ligin tanisi ve teshisine yonelik birgok ¢alig-ma yapilmis olmasina ragmen iilkemiz LMV izolatlarmin
tim genom dizilimlerinin belirlenmesine yonelik bir galisma yoktur. Bu nedenle bu calisma kapsa-
minda tilkemiz orijinli bir LMV izolatinin (LM V-CNK) tiim genom diziliminim ortaya ¢ikarilmasi he-
deflenmistir. Gergeklestirilen analizler sonucunda tiim genom dizilimi ortaya ¢ikarilan izolatin, diger
iilkelerdeki LMV izolatlari ile niikleotit seviyesinde, aminoasit seviyesinde sirastyla %82-98 ve %92-
99 oraninda benzerlikler gosterdigi saptanmistir. Yapilan filogenetik analizler sonucunda ise LMV-
CNK izolatmin genel olarak Fransiz ve Asya orijinli izolatlar ile yakin iliskili oldugu goriilmiistiir.
Bildigimiz kadariyla ¢alisma kapsaminda iilkemizde ilk kez bir LMV izolatinin tiim genom dizilimi
belirlenmis ve biyoinformatik ana-lizleri yiiriitilmustiir. Bundan sonra yapilacak c¢alismalarda ilke-
mizde daha fazla sayida ve farkli LMV izolatlari-nin tiim genom diizeyinde dizilenmesi ve analizinin
yapilmasi diisiiniilmektedir. Ayrica elde edilen izolatlarin popiilasyon diizeyinde genetik gesitliliginin
belirlenmesi de izolatlar arasindaki farkliliklarin ortaya ¢ikarilmasi agisindan 6nem tasimaktadir.
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Abstract — Lettuce is an important vegetable produced in many regions of Turkey. There are many
pathogen causing problems in lettuce one of which is lettuce mosaic virus (LMV). This virus has been
reported in several regions and provinces around the country. Although many studies have focused
on the detection and diagnosis of LMV, none have established its entire genome sequence of Turkish
LMYV isolates. Therefore, we aimed to determine the entire ge-nome sequence of LMV (LMV-CNK)
an isolate originated from Turkey. Analyses of whole genome sequence Turkish LMV isolates with
world isolates showed 82% to 98% and 92% to 99% similarities at the nucleotide and amino acid lev-
els, respectively. As results of phylogenetic analysis Turkish LMV isolate was closely related to LMV
isolates with French and Asian origins. To the best of our knowledge, this is the first bioinformatics
analysis of the complete genome sequence of an LMV isolate from Turkey. Whole genome sequences
of greater numbers of LMYV isolates from different hosts are being considered in the further studies.
It is also important to determine the genetic diversity of isolates at the population level to elucidate
differences between these isolates.
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1. Giris

Diinyanin hemen hemen biitiin {ilkelerinde yogun olarak iiretilen sebzeler insanoglunun temel besin
kaynaklarindan birini olusturmaktadir. Sebzelerin beslenmedeki 6neminin anlasilmasi ile birlikte diinyada
sebzelere yonelik arastirmalar hizla artmis ve sebze liretiminde de artis gdzlenmistir.

Tiirkiye’de onemli derecede yetistiriciligi yapilan sebzelerden bir tanesi de maruldur. Marul yetistiricili-
ginde 6zellikle fungal hastaliklar ve viriis hastaliklar1 ekonomik olarak kayba neden olmaktadir (Dinant ve
Lot. 1992) Viriislerin sebep oldugu hastaliklar, diinyada ekonomik getirisi olan tiriinlerde 6nemli kayiplara
yol acarak iiriinlerin kalitesini de olumsuz yonde etkilemektedir. Viriislerin tarimsal iiretimdeki zarar1 hak-
kinda net bir rakam sdylemek ¢ok zor olsa da, bitki viriisleri nedeniyle verim kayiplarinin diinya ¢apinda
yillik 30 milyar dolardan daha fazla oldugu tahmin edilmektedir (Sastry ve Zitter, 2014).

Marul tiretimini ¢ok sayida virlis hastalig1 etkilemektedir, yaklagik 15 marul hastaligina viriisler neden
olmaktadir (Dinant ve Lot, 1992). Marulun en yikic1 hastaligi ise LMV olarak kabul edilmektedir (Dinant

ve Lot, 1992).
LMYV potyviridae familyasinda olup potyvirus cinsine aittir ve etmen 750x13 nm uzunlugunda partikiillere

sahip olan ve esnek iplikg¢iklerden olusan bir viriistii. LMV 10.080 niikleotide sahip tek sarmal +ssRNA
dan olusmaktadir (Dinant ve Lot. 1992).

LMV marul yetistiriciligi yapilan yerlerde %50’ye varan biiyiik ekonomik kayiplara neden olmaktadir
(Dinant ve Lot, 1992). LMV ile enfekteli bitkilerde bazi simptomlar gézlemlenmektedir. Bu olusan simp-
tomlar oldukca degiskendir. Enfekteli bitkilerde ilk olarak damarlarda renk acilmalar1 goriiliir ve ilerleyen
zamanda bu agilmalar mozaik sekilli simptomlara doniisiir. Yapraklar kivirciklagsmaya baslar ve solar. Ay-
rica bitkilerde bodurlasma, bas baglamama, yapraklarda nekrotik lekeler ve sararmalar goriilen diger simp-
tomlardandir. Nekrozlar daha ¢ok yaz aylarinda goriilmektedir. Marulun erken donemde enfekte olmasi
durumunda yapraklarin tam gelisemedigi ve normal bitkilere gére bodur kaldig1 gézlemlenmistir. Iceberg
cesitlerinde ise mozaik simptomlar daha dikkat ¢ekici olup bodurlagsma ve yaprak deformasyonlar1 goriil-
mektedir (Pavan. Krause-Sakate, Silva, Zerbini ve Gall, 2008).

LMYV diger potyviriislerde oldugu gibi yaprak bitleri ile tasginmaktadir. Ozellikle Myzus persicae, Macro-
siphum euphorbiae, Acyrthosiphon scariolae, Aphis gossypii etkin olarak LMV ’yi tagiyan vektorler olarak
bilinmektedir. Yaprak bitleri ile viriis tasindiginda yaklasik bir hafta iginde bir tarla tamamen enfekte olabil-
mektedir. LMV, enfeksiyonlu geng bitkilerden elde edilen 6zsu ile bulasmaktadir, ancak yasl yapraklardan
elde edilen 6zsu ile bulagma, geng yapraklara gére daha zor oldugu bilinmektedir. Ayrica enfekteli tohumlar
ve yabanci otlar da hastalik etmeninin bir diger 6nemli inokulum kaynagi olup marul yetistiriciliginin yo-
gun yapildigi alanlarda biiyiik sorunlara neden olmaktadir (Nebreda vd.. 2004).

Genis bir konukgu araligina sahip olan LMV, 16 familya 60 cinse ait yaklagik 121 tiirii enfekte edebilmek-
tedir. Enfekte edilen bitki tiirlerinin ¢ogunlugunun Compositae familyasina ait oldugu bilinmektedir. Marul
LMV ’nin ana konukg¢usu olup 1spanak, aspir, bezelye, nohut da diger konukgular arasindadir. Ayrica LMV
Chenopodium album, C. murale, Senecio vulgaris gibi birgok yabanci otu dogal olarak enfekte edebilmek-
tedir (Horvath, 1980).

Ulkemizin farkl1 bolgelerinden de LMV enfeksiyonu ve izolatlarinin kismi molekiiler karakterizasyonla-
rinin belirlenmesine yonelik calismalar gergeklestirilmistir gergeklestirilmistir (Karanfil, Tuzlali ve Kork-
maz. 2015: Karanfil, Cevik ve Korkmaz, 2018). Ancak LMV izolatlarinin tiim genom dizilimlerinin belir-
lenmesine yonelik tilkemizde gerceklestirilmis bir ¢alisma bulunmamaktadir.

Bu ¢alisma kapsaminda daha dnceden Giiney Marmara Bolgesi’nden elde edilmis olan LMV izolatlarindan
bir tanesi segilmistir. Secilen izolatin genomu RT-PCR ile ¢ogaltilarak sekanslanmistir. Elde edilen sekans
verileri kullanilarak niikleotid ve aminoasit diizeyindeki biyoinformatik iligkileri tiim genom ve sahip oldu-
gu gen bolgeleri diizeyinde ortaya konmustur. Ayrica benzerlik ve filogenetik analizler sonucunda yapilan
karsilagtirmalar ile ileriki asamalarda yapilabilecek olan dayaniklilik calismalarina temel olusturabilecek
bilgiler elde edilmeye ¢aligilmistir.
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2. Materyal ve Yontem

Tiim genom dizilimi belirlenen izolat, Karanfil vd. (2018)’nin Balikesir, Canakkale ve Bursa’nin bazi il
ve ilgelerinden marul bitkilerinden topladiklari ve LMV ile enfekteli olan bitkilerden elde ettikleri izolatlar
arasindan tesadiifi olarak secilmistir. Se¢ilen izolattan Karanfil (2020)’nin belirttigi sekilde total niikleik
asit izolasyonu yapilarak, Lim vd. (2014)’un belirttigi primer citleri ile LMV tiim genomu amplifiye edil-
mistir (Tablo 1). cDNA sentezinde Thermo Fisher (Litvanya) firmasindan saglanan kitler, PCR asamasinda
ise Takara (Japonya) firmasindan saglanan kitler kullanilmigtir. Sekanslama ¢aligsmalari FicusBio firmasin-
dan hizmet alim1 yolu ile, biyoinformatik analizler ise CLC Genomic bench, CLC Main Workbench, SDT
ve MEGAX programlarindan yararlanilarak gergeklestirilmistir (Muhire, Varsani ve Martin, 2014: Kumar,
Stecher, Li., Knyaz ve Tamura., 2018).Calisma kapsaminda kullanilan materyal ve metot ayrintili olarak
Sekil 1’de verilmistir. Calismada kullanilan diinya LMV izolatlarina ait veriler Tablo 2’de verilmistir.

Tablo 1

LMYV tiim genom dizileme ¢aligmalarinda kullanilan primer ¢iftleri

Primer Kodu  Primer Dizilimi Uriin Biiyiikliigii (bc)
LMV IF AAAATAAAACAACCCAACACAACTC

LMV IR GTACATGCACGAAGCGTGGA 1700
LMV 2F ATACTCCATACCTGCACATC

LMV 2R AGTCGTGATTGAACCATATG 1215
LMV 3F CGAGATAGCAGTGAAACAGC 1260
LMV 3R GTGCGTATGCGCTTACGTAG

LMV 4F GGTCGGAGTGCAAGTGCAAG 1440
LMV 4R CCATTTTCTATGATGTTGGT

LMV 5F TGGAAGTAGAAACAGTAGGC

LMV 5R CTGTCTTTGCCGTTTACCTT 1250
LMV 6F CATGGATGATGTTTCAGAGC

LMV 6R GCTCTTCTGGTAGGCTCCCA 1550
LMV 7F CACAGTCAAGGGTAAGTGCA

LMV 7R ATCCCACTCTAGGATTGACA 1180
LMV 8F TGGTTCATGTCACATTGCGG 1430
LMV 8R GTCTCCGACTGAAAACCAGA

Filogenetik ve

Viriis Izolatmm
. Benzerlik Analizleri

Segimi___
-~
Total Niikleik Asit ?! Sekans
Izolasyonu | Anallzlerl
| -
\] &
Komplimentar DNA'larm ' Polimeraz Zincir Agaroz Jel
Sentezlenmesi | Y Reaksiyonu . Elektroforezi
- o
I..:_.lr!.':'“'l'!:ﬂ':-j'-: 1“J'r5'*" " 1 q_‘"
—— _'__\_- LN J Ll

Sekil 1. Materyal ve metot semasi.
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Tablo 2

Biyoinformatik analizlerde kullanilan izolatlar

Orjin izolat Konukcu Erisim No
Fransa Strain_O Marul X97704
Fransa Strain E Marul X97705
Brezilya AF199 Marul AJ278854
Cin Yuhang Marul AJ306288
Giliney Kore  Muju Marul KF955619
Brezilya Br6 Marul KJ161174
Fransa FR25 Dimorphotheca sp. KJ161186
Fransa 13 Marul KJ161173
Sili CL574 Aci marul KJ161183
Sili CL246 Act marul KJ161177
Fransa 9 Marul KJ161172
Sili CL117 Dimorphotheca sp. KJ161175
Fransa LMVCr Catharanthus roseus KF268956
Ispanya ES16 Dimorphotheca sp. KJ161185
Yemen Yar Marul KJ161194
Tunus Tn51 Marul KY440645
Tunus KHamo6 Dimorphotheca sp. KJ161187
Tiirkiye TUR-CNK  Marul 0K086021

3. Bulgular ve Tartisma

Tiim genom diizeyinde molekiiler karakterizasyon ¢aligmalari temel alinarak gergeklestirilen ¢calismalar
kapsaminda bir LMV izolatinin (TUR-CNK) tiim genom dizilimleri, 8 farkli birbirinden bagimsiz primer
cifti ile 8 parga olacak sekilde Lim vd. (2014)’nin belirttigi sekilde PCR ile amplifiye edilerek belirlen-
mistir. Elde edilen LMV tiim genom sekans dizileri, benzerlik ve filogenetik iliskilerin belirlenmesinde
kullanilmastir.

TUR-CNK izolatiin tim genom sekans dizilimlerinin belirlenmesi amaci ile gergeklestirilen ¢aligmalar
kapsaminda RT-PCR analiz sonuglarinda kullanilan primerlerin ¢ogalttig1 bolgelere karsilik gelen ampli-
fikonlarin elde edildigi tespit edilmistir. LMV 1F ve 1R i¢in 1700 b¢ uzunlugunda, LMV 2F ve 2R i¢in
1215 b¢ uzunlugunda, LMV 3F ve 3R i¢in 1260 b¢ uzunlugunda, LMV 4F ve 4R i¢in 1440 b¢ uzunlugunda
bantlar elde edilmistir (Sekil 2).

5000bg
3000bg
2000bg
1500bg

1700bg

1260bg

1440b¢

1215b¢

1000bg
750bg

500bg

250bg

100bg

Sekil 2. RT-PCR calismalar1 kapsaminda elde edilen amplifikonlarin agaroz jel elektroforezinde elde edi-
len bant goriintiisii.
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LMYV S5F ve 5R i¢in 1250 bg uzunlugunda, LMV 6F ve 6R i¢in 1550 b¢ uzunlugunda, LMV 7F ve 7R i¢in
1180 b¢ uzunlugunda ve LMV 8F ve 8R i¢in ise 1430 b¢ uzunlugunda LMV tiim genomuna ait istenilen
bant biiyiikliikleri elde edilmistir (Sekil 3).

5000bg
3000bg
2000bg
1500bg

1550b¢
- = =Y . e —

1230be 1180be

1000bg
750bc W

500bg

250bg

100bg

Sekil 3. RT-PCR c¢alismalar1 kapsaminda elde edilen amplifikonlarin agaroz jel elektroforezinde elde edi-
len bant goriintiisii.

Niikleotid diizeyinde yapilan benzerlik analizlerinde kullanilan tiim diger iilke izolatlar1 dikkate alindiginda
genel olarak LMV izolatlarinin birbirleri ile %82-100 arasinda benzerlik tasidigi belirlenmistir. Tim ge-
nom dizilimlerine gére TUR-CNK izolatinin, diger iilke izolatlar ile iliskilerine bakildiginda ise izolatlarin
%82-99 araliginda benzerlik gosterdikleri tespit edilmigtir. TUR-CNK LMYV izolat1 X97704 erisim numara-
sina sahip olan Fransa izolat1 ile %99 oranla en yiiksek sekans homolojisine sahip iken, en diisiik benzerligi
ise %82 oranla KJ161194 erisim numarali Yemen izolat: ve KJ161194 erisim numarali Ispanya izolat1 ile
gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4).

TURCNK
FR25
strain_0
Yuhang
Muju

13
AF1992013

CL574

CL246

cLMT Pairwise identity (%)

strain_E

9

Tns17

KHams

Bré
LMvCr

ES16

ar

mmmmm
S & B 3 Z o .
&

B
LMVCr
ES16

E

Sekil 4. Lettuce mosaic virus izolatlarinin tiim genom niikleotid dizilimleri seviyesinde birbirleri ile gos-
terdigi benzerlik matrisi.

Aminoasit temelli benzerlik analizlerinde tiim izolatlar incelendiginde %91 ile %100 arasinda benzerlik
orani oldugu goriilmiistiir. Tim genom dizilimlerine gére TUR-CNK izolatinin diger iilkelerin izolatlar
ile iligkilerine bakildiginda ise izolatlarin %92-99 araliginda benzerlik gosterdikleri tespit edilmigtir. TUR-
CNK LMYV izolat1 X97704 erisim numarali Fransa izolati ile %99 oranla en yiiksek benzerligi gdstermistir.
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Ikinci en yiiksek benzerligi ise AJ306288 erisim numarali Cin izolat: ile %99 oranla gosterirken, en diisiik
benzerligi ise %92 oranla KJ161194 erisim numarali Yemen izolati ve KJ161185 erisim numaral1 ispanya
izolat1 ile gdsterdigi belirlenmistir (Sekil 5).

KHams
Tns17
9

Brs

TURCNK

strain_0

Yuhang

Muju

FR25

Pairwise identity (%)

100
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AF1992013
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cLn7

CL574

CL246

93
92
ES16 91

LMVCr

ar

N
[s]
q
1982013
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Sekil 5. Lettuce mosaic virus izolatlarinin tiim genom aminoasit dizilimleri seviyesinde birbirleri ile gos-
terdigi benzerlik matrisi.

Tao, Jiong ve JianPing (2002), , yaptiklari calismada Cin’in Yuhang sehrinde LMV nin marul bitkilerinde
onemli kayiplar olusturmasi nedeniyle sectikleri bir LMV izolatinin tiim genom dizi analizini ¢alismiglar-
dir. Bu izolatin niikleotid ve amino asit diizeyinde diinyanin diger iilkelerinden elde edilen ve gen banka-
sma yiiklenen LMYV izolatlari ile niikleotid diizeyinde %96.7 ile %98.8 ve amino asit diizeyinde %97.6 ile
%99.0 oraninda bir benzerlige sahip oldugunu bulmuslardir. Bir diger ¢calismada ise Revers vd. (1997),
LMV-E ve LMV-O izolatlarinin tiim genom dizi karsilastirmalar1 sonucunda izolatlarin niikleotid diize-
yinde %94 oraninda, aminoasit diizeyinde ise %97 oraninda benzerlik gosterdiklerini belirtmiglerdir. Bu
baglamda farkli ¢aligmalardan elde edilen sonuglar da bu ¢alismay1 destekler niteliktedir.

LMV izolatlarinin sahip oldugu gen bolgelerine gore gerceklestirilen benzerlik dizi analizleri sonucunda da
tiim genom diizeyinde elde edilen sonuglara genel olarak paralel sonuglar elde edilmistir (Tablo 3). P1 gen
bolgesine gore izolatlar niikleotid diizeyinde %78-98, aminoasit diizeyinde ise %74-98 oraninda birbirleri
ile benzerlik gostermislerdir. HC-Pro bolgesine gore izolatlarin niikleotid diizeyindeki benzerlik oranlari
%383-98 olarak belirlenirken, amino asit temelli benzerlik analizlerinde ise %95-99,5 olarak birbirleri ile
sekans benzerligi gosterdigi tespit edilmistir. P3 bdlgesine gore ise benzerlik oranlari niikleotid diizeyinde
%81-99,5, amino asit diizeyinde ise %87-100 olarak belirlenmistir. 6K 1 gen bolgesine gore niikleotid diize-
yinde izolatlarin birbirleri ile gosterdigi benzerlik orani %79-100, aminoasit diizeyinde ise %92-100 olarak
belirlenmistir. CI gen bdlgesine gore ise izolatlar niikleotid seviyesinde %84-99, aminoasit seviyesinde
ise %97-100 oraninda benzerlikler gostermislerdir. 6K2 gen bolgesine gore ise izolatlarin niikleotit diize-
yindeki benzerlik oranlar1 %77-100, aminoasit diizeyinde ise %83-100 arasinda oldugu tespit edilmistir.
VPG gen bolgesi temel alinarak gerceklestirilen benzerlik analizlerinde ise izolatlar niikleotid seviyesinde
%84-99, aminoasit seviyesinde ise %95-100 oraninda benzerlikler gostermislerdir. Nla gen bdlgesi igin
gergeklestirilen analizler sonucunda ise izolatlarin niikleotid diizeyinde %82-99, aminoasit diizeyinde ise
%95-100 oraninda benzerlikler gosterdigi belirlenmistir. NIb gen bolgesine gore gerceklestirilen analizler
sonucunda ise izolatlarmn niikleotid diizeyinde birbirleri ile %84-99, aminoasit diizeyinde ise %94-99.5 ora-
ninda benzerliklere sahip oldugu belirlenmistir. Son gen bolgesi olan CP genine gore ise izolatlar1 niikleotid
diizeyinde %90-100, aminoasit diizeyinde ise %93-99.5 oranlarinda birbirleri ile benzerlikler gosterdigi
belirlenmistir.
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Tablo 3

Tiirk lettuce mosaic virus izolatinin sahip oldugu gen bolgelerine gore diinya izolatlar1 ile sahip oldugu
sekans benzerlik oranlari

Benzerlik Orani (%)

Gen Niikleotit Amino asit
Max. Min. Max. Min.
P1 98 75 98 74
HC-Pro 98 83 99,5 95
P3 99,5 81 100 87
6K1 100 79 100 92
CI 99 84 100 97
6K2 100 77 100 83
VPG 99 84 100 95
Nla 99 82 100 95
NIb 99 84 99.5 94
CP 100 90 99.5 93

TUR-CNK izolatinm tiim genom niikleotid dizilimleri kullanilarak olusturulan filogenetik agac incelendigin-
de filogenetik agacin literatiire paralel olarak 4 gruba ayrildig1 goriilmektedir (Revers vd. (1997); Karanfil
vd.. 2018). Elde edilen filogenetik agagta Yar grubunda 1 izolat, Sp grubunda 1 izolat, Cr grubunda 1 izolat ve
RoW grubunda ise 15 izolat bulundugu goérilmektedir. Filogenetik aga¢ daha detayli incelendiginde ise; Yar
grubunda KJ161194 erisim numarali Yemen izolat1, Sp grubunda KJ161185 erisim numarali Ispanya izolati
ve Cr grubunda ise KF268956 Erisim numarali Fransa izolati bulunmaktadir. RoW grubunda ise KJ161174,
AJ278854 erisim numarali Brezilya izolatlari, KJ161187, KY440645 erisim numarali Tunus izolatlari,
KF955619 erisim numarali Giiney Kore izolati, KJ161186, KJ161173, X97704, X97705, KJ161172 erisim
numarali Fransa izolatlari, AJ306288 erisim numarali Cin izolati bulunmaktadir. Son olarak ise KJ161175,
KJ161177, KJ161183 erisim numarali Sili izolatlar1 ve iilkemizden elde edilen izolat bulunmaktadir.

Caligmada kullanilan LMV izolati olan TUR-CNK KJ161186 erisim numarasina sahip olan Fransa izolati
ile en yakin iligkiyi, ikinci en yakin iligkiyi ise X97704 erisim numarasina sahip olan yine bir Fransa izolati
ile gostermistir. TUR-CNK’nin KJ161194 erisim numarali Yemen izolat1 ile de en uzak iliskiyi gosterdigi
belirlenerek, RoW grubuna dahil oldugu tespit edilmistir (Sekil 6). Elde edilen bu sonuglar LMV izolat-
larinin filogenetik iliskilerinin arastirildig1 benzer ¢aligsmalar ile paralellik gostermektedir (Lim vd.. 2014;
Korkmaz ve Karanfil. 2017; Karanfil vd., 2018). Benzerlik analizlerinde oldugu gibi gen bdlgelerine gore
de gergeklestirilen filogenetik analizlerde tiim genom dizilimleri kullanilarak olusturulan filogenetik agaca
paralel sekilde izolatlarin genel olarak gruplandigi tespit edilmistir.

100) RoW

1000
9 -
el - LMV-Cr I Cr
® ES16 ¥ ogp
@ Yar ¥ var
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Sekil 6. Lettuce mosaic virus izolatlarinin tiim genom niikleotid dizilimleri kullanilarak neighbour-joining

yontemi ile olusturulan filogenetik agag.
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4. Sonuclar

Bu ¢alisma kapsaminda ilk Tirk LMV izolatinin tim genom sekans dizileri belirlenmistir. Hastaligin
orijinine iligskin yeni bulgular elde edilmistir. Gen bankas1 olusturularak karakterize edilen izolatlar bundan
sonraki caligsmalara kaynak teskil ederek, elde edilen tiim bulgular ulusal ve uluslararasi alanlarda bilim
diinyasinin hizmetine sunulmustur. Ayrica ililkemiz LMYV izolatlarinin tiim genom diizeyinde farkli konuk-
cularda ve daha fazla sayida yapilmasi gerektigi diisiiniilmektedir. Elde edilen izolatlarin popiilasyon dii-
zeyinde genetik cesitliliginin belirlenmesi de izolatlar arasindaki farkliliklarin ortaya ¢ikarilmasi agisindan
Oonem tasimaktadir.
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