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Kavun Hastaliklari, Miicadele Yontemleri ve Dayamkhhik
Mekanizmalarinda Kullanilan Molekiiler Markirlar
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Kavun (Cucumis melo), diinyada ekonomik olarak yetistiriciligi yapilan 6nemli tiirlerden biridir.
Kavunda en 6nemli hastaliklarin bagindaki hastalik etmenleri Fusarium solgunlugu (FOM), kabak
sart mozaik viriisii (ZYMV), MNSV (Melon necrotic spot viriis), kiilleme (Podosphaera xanthii)
olarak bilinmektedir. Bu hastalik etmenleri kavun iiretim alanlarinda 6nemli kayiplara neden
olmaktadir. Kavun iiretim alanlarinda verim ve kalite kayiplarin 6niine gecilmesi i¢in hastaliga
dayanikli cesitlerin gelistirilmesi en etkili yontemdir. Tek basma klasik 1slah programlari uzun
stirecler almast ve genetik acidan kesin sonucglar elde edilmemesinden dolay: ilgili genler igin
molekiiler markirlarin gelistirilmesi 1slah programlar1 i¢in ¢ok Onemlidir. Yeni gelistirilen
molekiiler 1slah metotlarindan DNA markirlar1 PCR’a dayali olmayan markirlar (RFLP) ve PCR’a
dayali markirlar (RAPD, SSR, AFLP, SRAP, SNP, CAPS vb.) seklinde iki grupta
simiflandirilmaktadir. Giiniimiizde markirlarin ¢ogunlugu PCR’a dayali markirlardir.

Anahtar Kelimeler: Kavun, molekiiler islah, dayaniklilik 1slahi

Molecular Markers Used in Melon Diseases, Control Methods and
Resistance Mechanisms

ABSTRACT

Melon (Cucumis melo) is one of the important species cultivated economically in the world. Disease
agents at the beginning of the most important diseases in melon are known as Fusarium wilt (FOM),
pumpkin yellow mosaic virus (ZYMV), MNSV (Melon necrotic spot virus), powdery mildew
(Podosphaera xanthii). These disease agents cause significant losses in melon production areas. In
order to prevent these losses, the most effective method is to develop disease-resistant varieties with
breeding methods. Since classical breeding programs supported by molecular studies are faster and
more effective, the development of molecular markers for related genes is very important for
breeding programs. DNA markers from newly developed molecular breeding methods are classified
in two groups as non-PCR-based markers (RFLP) and PCR-based markers (RAPD, SSR, AFLP,
SRAP, SNP, CAPS, etc.). Today, the majority of markers are PCR-based markers.
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1. Giris

Kavun (Cucumis melo L.), Cucurbitaceae familyasina ait morfolojik cesitliligi ve meyve yapisi
bakimindan yiiksek polimorfizm gosteren ekonomik 6neme sahip bir sebze tiiriidiir [1, 2]. Diinya kavun
tiretim miktar1 28.617 milyon ton’dur (FAO, 2021) [3]. Diinya siralamasinda kavun iireten iilkelerde
birinci sirada Cin (13.909 ton), ikinci sirada Tiirkiye (1.681 ton), tiglincii sirada Hindistan (1.423 ton)
bulunmaktadir [3]. Tiirkiye kavunun sekonder gen merkezi olup, genetik kaynaklari agisindan da gok
fazla gesitlilige sahip oldugu bildirilmistir [4, 5, 6].

Genis alanlarda yapilan kavun iiretimlerinde, ¢esitli sorunlar ile karsilasiimaktadir. Ozellikle bu
sorunlarin basinda iiretim alanlarini etkileyen hastalik etmenleri biiyiik miktarlarda verim ve kalite
kayiplarina neden olmaktadir. Bu kayiplarin en bilyiik nedeni viriis, bakteri, fungus ve nematodlardir.
Kavunda en 6nemli hastaliklarin basindaki hastalik etmeni kabak sar1 mozaik viriisii (ZYMV), MNSV
ve Fusarium solgunlugu, kiilleme (Podosphaera xanthii) olarak bilinmektedir.

Fusarium oxysporum f.sp. melonis (FOM), toprak kokenli bir fungustur. Risser, Banihashimi [7],
Fusarium oxysporum f.sp. melonis (FOM)' un dort irkini (0, 1, 2 ve 1.2) tanimlanmus ve bu wrklar iki
dominant genle kontrol edilmektedir. Bitkide Fusarium’a dayaniklilik i¢in bu iki genin de olmasi
gerekmektedir. Yapilan bir ¢alismada; kavun genotiplerinde DNA sekanslama ¢aligmasi sonucunda F.
oxysporum f. sp. melonis (Fom)’in 0 ve 2 numarali irklarina karsi FOM-1 geninin dayanikli oldugu
bildirilmistir [8]. Yapilan baska bir ¢aligmada; kavunda genom sekanslama yontemiyle Fusarium
oxysporum f. sp. melonis (Fom) ’in 1rklarina kars1 direngli genler belirlenmeye ¢alisilmis ve Fom’m 0
ve 1 numarali irklaria karst Fom-2 geninin direngli oldugu ortaya ¢ikarilmistir [9]. Patojen, kavun
yetistiriciligi yapilan iilkelerde ciddi iiriin ve kalite kayiplarina neden olmaktadir. Toprak kokenli bu
patojen ile miicadelede toprak fumigasyonu ile hastaligin etkinligi kontrol altina alinabilmektedir.
Ancak bu yontem oldukea pahali ve ¢evreye olumsuz etkileri olmaktadir [8]. Toprak kokenli bu patojen
ile miicadelede en etkili yol dayanikli ¢esit kullanmaktir.

Diinya kavun iiretiminde ciddi zararlar1 olan en biiyiik viral grup Zucchini Yellow Mosaic Viriisii
(ZYMV) olup yiiksek verim kayiplarina yol agmaktadir [10]. Enfekteli bitkilerde, meyvelerde
deformasyon ve renk degisiklikleri kavunlari pazarlanamaz hale getirmektedir. Pitrat Lecoq [11]
yaptiklar1 calisgmada ZYMV direngliligini tek genle kontrol edildigini rapor etmis ancak Danin-Poleg
,Jadmor [12] direngliligin 3 dominant genle (Zym-1, Zym-2, ve Zym-3) kontrol edildigini
caligmalarinda belirlemistir [13]. Direncin ifadesi i¢in {i¢ dominat genin var olmasi gereklidir ve
dominant alellerden herhangi birinin olmamasi, duyarlilikla sonuglanacaktir. Kavunda ZYMV
direncleri genetik harita caligmalarinda belirtilmis olsa da, ZYMYV direnci kavun lokuslar1 arasindaki
genetik iligkiler bilinmemektedir.

MNSV (Melon necrotic spot viriis), Tombusviridae ailesindeki Carmovirus cinsine aittir ve yapraklarda
sistemik nekrotik lekelere ve kavun, hiyar ve karpuzun saplarinda izlere ve ayrica zaman zaman bitki
¢okmesine neden olmaktadir [14]. Etmen Cucurbitacea familyasiyla sinirli az sayida konukgu dizisine
sahip olmakla beraber tohumla ve toprak kdkenli bir mantar olan Olpidium borovanus ile taginmaktadir
[15, 16]. MNSV genomu, en az bes farkli proteini kodlayan 4.3 kb'lik tek sarmalli bir RNA molekiiliidiir
[17]. MNSV’ nin tek bir resesif direng geniyle (nsv) kontrol edildigini belirtmislerdir [18]. Cogu bitki
viriisiinde oldugu gibi, MNSV sistematik olarak floem dokusu yoluyla kavun bitkilerinde yayilmaktadir
[19].

Kabakgillerde en fazla goriilen hastaliklardan birisi de kiillemedir. Kiillemeye iki fungus sebep
olmaktadir; Podosphaera xanthii ve Golovinomyces cichoracearum. Fungus besinlerini 6zel
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organlariyla (haustorium) konukgu bitkinin hiicrelerinden karsilar. Bu nedenle bitkilerde verim ve kalite
kayiplar1 meydana gelir. Kalitim ¢alismalarinda kiillemenin genellikle monogenik baskin genle (R
direng genleri) kontrol edildigi fakat resesif genlerinde hastalik tizerinde etkili oldugu gézlenmistir.
Bugiine kadar kavunda P. xanthii’nin 5 k1 (0, 1, 2, 3 ve 5), G. cichoracearum’ un 2 1rki (0 vel) tespit
edilmistir. Kiillemede hastalig1 kontrol altina almak icin kullanilan en belirgin yontemlerden birisi
kimyasal uygulamasidir. Ancak kimyasal ila¢ kullanim1 hem maliyetli hem de zaman kaybina neden
olmaktadir. Bu nedenle ¢evreye uyumlu, ekonomik ve daha etkili bir yol olan dayanikli ¢esitler
kullanilmalidir.

Glniimiizde kavunda klasik 1slah metotlar1 ile bir¢ok yeni cesit gelistirilmistir ancak hastalik ve
zararlilara dayanikliligin iyilestirilmesi konusunda g¢aligmalarin devam etmesi gerekmektedir [20].
Hastalik ve zararli etmenlerin kontroliinde en etkin yontem dayanikli gesitlerin islah edilmesi ve
iiretimde kullanilmasidir. Diinyada hastalik ve zararin 6nlenmesi amaciyla her yil tonlarca pestisit
kullanilmaktadir [7]. Pestisit kullanilmaksizin {iretim yapilmasi halinde, iiretim miktarinda %60 hatta
%100 kay1p olabilmektedir. Diinyada tarim ilac1 tiretimi 3 milyon ton, yillik satis tutar ise 25-30 milyar
§ arasinda degismektedir. Tiirkiye’de 2019 yilinda 51.297 ton tarim ilact kullanilmustir.

1.1. Tarim ilact Kullanimin Zararlar

Hastalik ve yabanci otlara kars1 uygulanan ilaglamalarda pestisitinin %0.015-%6’s1 hedef canli tizerine
ulagsmakta ve yeterli etki alinmakta, geri kalan %94-99.9’luk kisim ise ekosistemde hedef olmayan
organizmalara ve topraga ulagsmakta ya da ¢evredeki dogal ekosistemlere kimyasal kirleticiler olarak
karismaktadir [21].

Tarim ilaci kullaniminin getirdigi bu sorunlar arastirmacilari farkli savasim yontemlerinin gelistirilmesi
gerektigi noktasina getirmistir.

Biyolojik miicadele terimi, “zararli popiilasyonlar1 dogal diigmanlar1 vasitasiyla baski altina alma ve
diizenleme” seklinde tanimlanmaktadir [22]. Biyolojik savas dogada kendiliginden isleyen bir sistemdir.
Biyolojik savas, hastalik etmenleriyle antagonistik organizmalar arasindaki etkilesimin bir {iriinii olarak
ortaya ¢ikar. Yarigsma yani rekabet yoluyla biyolojik savasta, bir ortamda patojen ve antagonistik
organizma ayni faktore gereksinim duyar ve bu faktdr de sinirli bulunursa burada bir rekabet ortami
dogar.

Biyolojik miicadelede kullanilan biyotik ve abiyotik faktorler;

- Dogal diismanlar,

- Besin,

- Tiir ici rekabet,

- Tiirler arasi rekabet (diger dogal diismanlar),
- Iklim ve diger fiziksel faktérler ve

- Yer ve yasam alani istekleri.

Dayanikli ¢esit kullanimi sadece verim ve kalitenin artisin1 degil, ayn1 zamanda kimyasal kullanimim
da azaltmaktadir.

1.2. Dayanikhlik Islahi

Dayaniklilik 1slahinin amaci; {izerinde ¢aligilan hastalik veya zararli etmene kars1 dayanikliligi saglayan
gen veya genleri belirlemek, bunlar 1slah programinda kullanarak dayanikli bireyler elde etmektir.
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Dayaniklilik 1slah programlarinda en biiyiik sorun ebeveynlerin melezlenmeleri sonucu elde edilen
dayanikli bireylerin belirlenmesidir. Klasik 1slah programlarinda elde edilen bitkilerin dayanikliliklar
patojenite testleriyle ortaya ¢ikarilmaktadir. Bu uygulamalar zaman almakta, fazla is giicii gerektirmekte
ve oldukca giic olmaktadir. Bitki 1slah calismalarinda melezlemeler yoluyla genetik islemlerin ve
seleksiyonun etkinligi arttiritlmaya ¢alisiimaktadir. Fakat bunlar da ¢ok uzun zaman alan, zahmetli ve
yiiksek maliyetli islemlerdir. Giiniimiizde ise klasik bitki 1slah1 programlarini tamamlayan ve
destekleyen yeni molekiiler ve biyoteknolojik yontemler gelistirilmistir.

Molekiiler seleksiyon icin kullanilan molekiiler markirlar, ¢evresel kosullardan etkilenmez, her zaman
her kosulda stabil olup, farklilik gostermezler. Molekiiler markirlar, dominant veya kodominant
ozellikte olabilirler ve kalitimlar1 basit ilkelere dayanmaktadir. Ozellikle cevresel kosullardan gok
etkilenen dolayistyla fenotipik olarak g6zlenmeleri zor olan karakterlerin seleksiyonunda son derece
basarili olup, dogru bir sekilde secilmelerine olanak tanirlar. Molekiiler markirlar ile direng geni mevcut
olmayan hassas ¢esitlerin 1slahinin kolaylastirmasi beklenmektedir.

2. Kavunda Hastalik Dayamim Mekanizmasinda Kullamilan Molekiiler Markir Sistemleri

Molekiiler markirlar, canli genomunda rastgele bir gen bolgesi ya da belirli bir gen bolgesi ile iligkili
DNA pargasi olarak adlandirilmaktadir [23]. Polimeraz zincir reaksiyonundan (PCR) sonra bir¢ok
morfolojik markir insan, hayvan ve bitki genetik ¢aligmalarinda kullanilmaktadir. Kavunda kullanilan
yontemler belirli amaca yoneliktir bunlar; bitki gen kaynaklarinin taranmasi, bitkiler arasindaki genetik
mesafelerin belirlenmesi, ¢esit ve hibrit bitki tanisi, genetik diizeyde gesit safliginin belirlenmesi ve
hastalik zararlilara dayanikliliktir.

Dayaniklilik 1slahinin en biiyiik amact hastalik ve zararliya karsi dayanikliligi saglayan gen veya genleri
belirlemek ve bu genlere sahip olan dayanikli bireyleri elde etmektir. Islah programinda en biiyiik zorluk
hassas ve dayanikli ebeveynlerin melezlenmesi sonucu elde edilen dayanikli bireylerin belirlenmesidir.
Bu bireylerin belirlenmesi i¢in kullanilan en uygun yontemlerden birisi markir destekli seleksiyondur.
Dayaniklilig1 saglayan genleri tasiyan bireylerin markir kullanarak belirlemek miimkiin olmaktadir.
DNA markirlart PCR’a dayali olmayan markirlar (RFLP) ve PCR’a dayali markirlar (RAPD, ISSR;
SSR, AFLP, SRAP, SNP, CAPS, vb.) seklinde iki grupta siniflandirilmaktadir. Giiniimiizde markirlarin
cogunlugu PCR’a dayali markirlardir.

Markirlarin bir digerine gore tercih edilmelerinde, ulasilabilirligi, uygulama tekniginin basit olmasi,
calisilacak olan popiilasyonda 6ngoriilen polimorfizm diizeyi, DNA miktar ve kalitesinin uygun olmast,
markir kalitimi (dominant-kodominant) ve popiilasyonda arastirilan genetik bilginin tipidir [24].
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Cizelge 1: Yaygin olarak kullanilan bazi markwr sistemlerinin ozellikleri [25].

Markr PCR Polimorfizm  Dominanthk Dizilenme Referans
Sistemi Gereksinimi  Seviyesi Durumu Maliyet ~ Gereksinimi

RAPD Evet Cok Yitksek ~ Dominant Diisiik Yok [26]
RFLP Hayir Orta Kodominant Yiiksek Evet [27]
AFLP  Evet Yiiksek Dominant Yiksek Yok [28]

SSR Evet Yiiksek Kodominant Yiiksek Evet [29]
ISSR Evet Yiiksek Dominant Yiksek Yok [30]

SNP Evet Yiiksek Kodominant Degisken  Evet [31]
CAPS Evet Yiiksek Kodominant Diisiik Evet [32]

Ulkemizde kavun 1slahinda tek genle veya majér genlerle idame edilen hastaliklara karst markir yardiml
seleksiyon 6zel sektor tohum sirketleri ve kamu kuruluslari tarafindan etkili bir sekilde kullanilmaktadir.
MAS o6zellikle farkli hastaliklara kars1 dayaniklilik genlerinin bir 1slah hattinda veya gesitte toplanmasi
icin oldukga etkili bir yontemdir.

3. Sonug

Dayaniklilik 1slahinda markir destekli seleksiyon tekniginin basta kavun olmak tizere Cucurbitaceae
familyasinda kullanim alani oldukga fazladir. Bu teknik oldukga hizli, etkin ve ekonomik bir seleksiyon
yontemidir. Tek basina klasik 1slah metotlariin yerine gecebilecek bir yontem degil, 1slahin basarisini
arttirmak i¢in yardimei olarak kullanilan bir tekniktir.

Hastaliklara kars1 dayaniklilikta fonksiyonel genomik bilgilerin etkin bir sekilde uygulanmasi, bitkide
meydana gelen diger molekiiler islevler anlagilmasina da yardimei olacaktir. Bu iglevlerin iyi anlagilmasi
ve farkli uygulamalarin kombinasyonlari olusturularak kullanilmasi ile dayanikli gesit gelistirilmesine
ve bitkilerde dayanikliliga 6nemli katkilar saglanabilecektir.
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