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DO 1016955 /bitkorb. 517700 Turnip mosaic virus (TuMV) has a broad host range and its presence has been

Received : 25.01.2019 detected in many species of vegetables both in the world and Turkey. However,

Accepted: 17.05.2019 there is no study on the infection of TuMV in okra plant, a summer vegetable
belonging to the Malvaceae family, in Turkey. For this purpose, 31 samples of okra

Keywords: showing virus and virus-like symptoms were collected from the okra production

TuMYV, identity, NIb, CP, cloning, areas from Izmir and Manisa provinces in 2017. The collected samples were

phylogenetic tested by double antibody sandwich enzyme-linked immunosorbent assay (DAS-

ELISA) with the aim of determining the presence of TuMV. The tests revealed

* Corresponding author: Savas KORKMAZ that 23 samples (74.2%) were infected with TuMV. Molecular characterization
B4 skorkmaz@comu.edu. tr of two TuMYV isolates selected from the infected samples was performed. The
partial nuclear inclusion b and coat protein genes of the selected isolates were

amplified by reverse transcriptase-polymerase chain reaction (RT-PCR), cloned

and sequenced. The obtained sequences were used to determine similarity rates

and phylogenetic relationships with the world isolates. As a result of the multiple

sequence comparison, it was determined that TuMV isolates showed 84-88%

and 91-94% identities with the world isolates at the level of nucleotide and amino

acid, respectively. Moreover, the results of phylogenetic analyses revealed that

the okra TuMV isolates were classified into basal-B group. With this study, the

presence of TuMV has been identified for the first time in okra production fields

of Turkey.
GIRIS
Bamya [Abelmoschus escuentus L. (Monch)] tarimi tilkemizin sinirl da olsa fiyat: en yiiksek olan sebzelerden bir tanesidir.
biyiik bir kisminda uzun yillardir gergeklestirilmektedir. Bamyanin sahip oldugu besin igeriklerine bakildiginda
Yillik ortalama 25 bin tona kadar tiretimin gergeklestirildigi diger sebzelere kiyasla kalorisinin diisiik oldugu ve daha az
bildirilmistir (Karagiil 2002). Tariminin diger sebzelere gore kuru madde oranina sahip oldugu belirlenmistir. Bunlara
ozellikle hasat agisindan daha zor olmasi nedeni ile iiretimi ek olarak vitamin ve mineral madde bakimindan da zengin
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oldugu belirtilmistir (Karagiil 2002).

Tarimsal tretimde triiniin kalite ve miktara etki eden
birgok faktor bulunmaktadir. Bu faktorlerden birisi de hig¢
kugkusuz viriis hastaliklaridir. Viral kaynakli hastaliklarin
kimyasal bir miicadelesi olmadig1 igin, diger hastalik
etmenlerine gore daha yikici olabilmekte ve bazen iiretimde
%70-80’lere varan kayiplara neden olabilmektedirler. Bamya
tariminda da iretimi sinirlandiran en onemli faktorler,
bitki koruma ile ilgili olan problemlerdir. Bunlarin basinda
da viriis hastaliklar1 gelmektedir. Diinyada gergeklestirilen
birgok ¢aligmada viral etmenlerin bamya bitkisinde
enfeksiyon gergeklestirdigi bildirilmistir (Ndunguru and
Rajabu 2004, Seth et al. 2017). Bamya tariminda ekonomik
kayiplara neden olan viral etmenlerden bir tanesi de $algam
mozaik viriisti (Turnip mosaic virus, TaMV)diir (Gera et al.
2001).

TuMV ¢ok genis bir konukgu dizisine sahip olup, 156 cinse
bagl 318 bitki tiirtinii enfekte edebilmektedir. En 6nemli
konukgular1 karnabahar, lahana, brokoli, Briiksel lahanasi,
Cin lahanasi, enginar, marul, turp, kolza, hardal, su teresi,
titiin ve birgok yabanci ot tiirii olup, diinyada bu bitkilerin
yetistirildigi bolgelerde ekonomik diizeyde zarara neden
olmaktadir (Ohshima et al. 2002). TuMV’nin non-persistent
olarak ¢ok sayida yaprak biti ile tagindigi ve tarim yapilan her
kitada enfeksiyona neden oldugu bildirilmistir (Provvidenti
1996, Walsh and Jenner 2002).

TuMV partikiilleri ipliksi ¢ubuk seklinde bir yapida olup,
uzunlugu 700-750 ¢ap1 ise 10-12 nm kadardir. Genomik
niikleik asit pozitif duyarlilikta tek sarmal RNA (ssRNA)
icermektedir. RNAnin igermis oldugu niikleotit sayisi,
yaklasik 10.000 kadardir (Riechman et al. 1992).

Diinyada TuMV ile ilgili ¢ok sayida c¢aligma yapilmis
olup, halen de devam etmektedir. Etmenin biyolojik
karakterizasyonu sonucunda 4 farkli patotip tanimlanmistir.
Bu patotiplerden B, birgok Brassica cinsini enfekte etmekte
ve mozaik simptomlar gostermekte, Raphanus cinsinde
enfeksiyon meydana getirememekte; (B) bazen Brassica
cinsini genellikle latent bir sekilde enfekte ederken,
Raphanus cinsinde enfeksiyon meydana getirmemekte; BR,
sistemik mozaik simptomlar gostererek Brassica ve Raphanus
cinslerini enfekte edebilmekte ve son olarak B(R) ise sistemik
mozaik simptomlar géstererek birgok Brassica cinsini enfekte
ederken Raphanus cinsini ise ara sira latent olarak enfekte
etmektedir (Ohshima et al. 2002, Tomimura et al. 2004). Bu
4 gruba ek olarak son yillarda bir de OM grubu eklenmistir.
Bu grup tyeleri bazi Eruca sativa (roka) ve Cameria sativa
(ketencik) gibi bazi Brassicaceae familyas: bitkilerinde
enfeksiyon meydana getirebilmekte iken, Brassica spp.lerinin

bir ¢ogunda enfeksiyon meydana getirmemektedir (Nguyen
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et al. 2013a, 2013b). TuMV izolatlarmm filogenetik
siiflandirilmasinda ise 5 grup tanimlanmustir. Genellikle
TuMV’nin

sekans dizisine ve/veya kilif protein gen bolgesine gore

filogenetik  siniflandirmalar tim  genom
gergeklestirilmistir. Bu gruplar ¢ogunlugu B patotipinden
olusan World B ve Basal B, OM patotipinden olugan Orchis,
BR patotipinden olugan Asian BR ve Basal BR gruplarindan
olusmaktadir (Nguyen et al. 2013b, Ohshima et al. 2002,
Ribeiro-Junior et al. 2018). Son yillarda gergeklestirilen
caligmalar ile bu mevcut 5 gruba ek olarak Iran grubu da 6.

grup olarak eklenmistir (Yasaka et al. 2017).

Virts ile ilgili diinyada bir¢ok ¢alisma yapilmasina ragmen,
¢aligmalarin neredeyse tamami Brassicaceae familyasina
ait bitkilerde gerceklestirilmistir. TuMV enfeksiyonunun
bugiine kadar yazlik ve Malvaceae familyasina ait bamya
bitkisinde tek kaydi Israilden bildirilmistir (Gera et al. 2001).

Ulkemizde viriisiin karakterizasyonu ile ilgili baz1 caligmalar
gerceklestirilmistir, fakat gerceklestirilen bu ¢alismalarin
hepsi Brassicaceae familyasina ait kislik bitkilerde yapilmistir
(Karanfil ve Korkmaz 2016, Korkmaz et al. 2008). Hastaligin
enfeksiyon durumu ile ilgili olarak ise, Karadeniz Bolgesinde
bulunan Samsun ili ve Ege Bolgesi'nde bulunan izmir ili ve
cevresinde TuMV enfeksiyonunun arastirilmas: seklinde
smurli sayida ¢aligma yapilmistir (Erkan et al. 2013,
Sevik 2016). Ancak, TuMV’nin ilkemiz bamya iretim
alanlarinda tanisina yonelik herhangi bir ¢alisma simdiye
kadar gergeklestirilmemistir. Bu baglamda bamya tariminin
tilkemizde yogun olarak yapildig1 Izmir ve Manisa illerinden
alinan Orneklerde tespit edilen TuMV’nin tanilanmasi ve
karakterizasyonunun gergeklestirilmesi ile tlkemiz igin
ilk, diinya i¢in ise ikinci kez enfeksiyonunun bildirilmesi

saglanmustir.

MATERYAL VE METOT
Arazi galigmalar1

Arazi ¢ahsmalari Izmir ve Manisa illeri bamya iiretim
alanlarinda 2017 yilinda gergeklestirilmistir. Bitkiler gorsel
olarak incelenmis, viriis ve benzeri simptom gosteren
bitkilerden Srnekler alinmigtir. Ornekleme yapilan bamya
alanlarinin  se¢imi tesadiifi olarak gergeklestirilmistir.
Ornekleme yapilan ayni iiretim alaninda (ticari ve ev
bahgeleri) ¢ok sayida birbirine benzer simptom goriilmesi
durumunda ise o alandan en fazla 3 6rnek alinmigtir. Alinan
orneklerde silika jel iginde soguk zincirde muhafaza edilerek,

viriis tanilama galigmalari i¢in laboratuvara getirilmistir.
DAS-ELISA testleri

Toplanan o6rnekler ilk olarak TuMV varlig1 agisindan double

antibody sandwich enzyme-linked immunosorbent assay
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(DAS-ELISA) ile test edilmigtir. DAS-ELISA testi kitlerin
alindig1 firmanin énerileri (Bioreba, Isvigre) ve Clark and
Adams (1977)'in belirttigi sekilde gergeklestirilmistir. Teste
ilk olarak ELISA platelerin TuMV-spesifik antikor (IgG) ile
kaplanmast ile baglanilmigtir. Bunu takiben bitki 6rnekleri
eklenmistir. Testin {iglincii agamasinda konjugat (enzimle
isaretli IgG) platelere konularak, test substrat (p-nitrophenol
phosphate) eklenmesi ile tamamlanmistir.  Sonuglar
Medispec ESR 2000 ELISA plate okuyucuda 405 nm dalga

boyunda degerlendirilmistir.

DAS-ELISA sonucunda elde edilen TuMV izolatlarinin
molekiiler karakterizasyonu amaci ile her iki ilden segilen
birer izolatin Niiklear Inclusion b + Kapsid Protein
(NIb+CP) genlerinin 1178 b¢’lik kismi, reverse transcriptase-
polymerase chain reaction (RT-PCR) ile ¢ogaltilmustir.

RT-PCR calismalar1

Calismanin bu basamagindaki yontemler, total niikleik asit
izolasyonu ve RT-PCR olmak tizere 2 agamadan olusmustur.
Birinci agamada TuMV ile enfeteki oldugu bilinen 6rnekler

arasindan segilen Orneklerden CTAB metodu ile total

niikleik asit izolasyonu gergeklestirilmistir (Li et al. 2008).
Calismalarin ikinci agamasinda Takara (Japonya) firmasindan
saglanan kitler ile RT-PCR testlemeleri gergeklestirilmistir.
Orneklerin RT-PCR agamas1 Karanfil ve Korkmaz (2016)a

gore gergeklestirilmistir.
Klonlama ve sekans galigmalar1

Segilen 2 TuMV izolatinin [TuMV6 (Manisa) ve TuMV2
(fzmir)] molekiiler karakterizasyonu amaciyla, RT-PCR
yontemiyle ¢ogaltilan 1178 b¢’lik NIb ve CP gen bolgeleri
T-A klonlama yontemiyle pGEM-T Easy plazmid vektoriine
klonlanmis (Promega, ABD) ve elde edilen plazmidlerin
saflagtirilmasi, Omega-Bio (ABD) plazmid saflagtirma kiti
kullanilarak gergeklestirilmistir. Eldeedilenbuplazmidlerden,
her bir izolat igin en az bir tanesi segilerek ¢ift yonlii olacak
sekilde Refgen Biyoteknoloji (Ankara) firmasinda hizmet
alimi yolu ile DNA dizilimlerinin belirlenmesi saglanmigtir.
CLC Main Workbench (V.8.1) programinda bu veriler
kullanilarak, {zmir ve Manisa izolatlarinin diinyadaki diger
TuMYV izolatlari ile gostermis olduklar1 benzerlik oranlar1 ve
filogenetik iliskileri arastirilmistir (Cizelge 1).

Cizelge 1. Coklu dizi karsilagtirmalar1 ve filogenetik analizlerde kullanilan diinya $algam mozaik viriis izolatlarinin izolat

kodlari, konukgulary, elde edildikleri tilke ve gen bankasi erisim numaralari

Izolat Konukgu Ulke Erisim Numarasi
TuMV2 Abelmoschus esculantus Tiirkiye MK656463
TuMV6 A. esculantus Tirkiye MK656464
AKD934] Raphanus sativus Japonya AB252100
CCLB R. sativus Cin KR153038
CDNI1 Brassica napus napobrassica Kanada AY227024
DEU1 Bilinmiyor Almanya AB701699
DEU2 R. sativus Almanya AB701700
DEU4 Lactuca sativa Almanya AB701701
DEU7 L. sativa Almanya AB701695
DNK3 B. rapa Danimarka AB701703
GBR27 B. oleracea Birlegik Krallik AB701711
GBR31 B. oleracea Birlesik Krallik AB701713
GBR57 wild B. oleracea Birlesik Krallik AB701716
GBR83 wild B. oleracea Birlesik Krallik AB701717
ITA1A B. ruvo Italya AB701720
ITA4 B. rapa Italya AB701722
ITA5 B. ruvo Italya AB701723
ITAS Abutilon sp. Italya AB701725
IRNSS5 Sisymbrium loeselii fran AB440239
IRNTRa6 Rapistrum rugosum Iran AB440238
KD32] R. sativus Japonya AB093621
LWLB R. sativus Cin KR153039
ND10J R. sativus Japonya AB252130
NLD2 B. oleracea Hollanda AB701727
NSW1 B. juncea Avustralya KJ936087
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Cizelge 1. Devami

Izolat Konukgu Ulke Erisim Numarasi
NSwW2 B. juncea Avustralya KJ936088
NZ290 B. pekinensis Yeni Zelenda AB093612
OMA Orchis militaris Almanya AB701691
ORM Orchis morio Almanya AB701692
(6N O. simia Almanya AB701693
Pol 1 B. napus oleifera Polonya AB701728
Pol 2 Papaver somniferum Polonya AB701731
Pol 4 B. napus oleifera Polonya AB701732
PV177 Brassica spp. Birlesik Krallik AB701733
TIGA Tigridia sp. Almanya AB701734
TIGD Tigridia sp. Almanya AB701735
TUR1 B. oleracea Turkiye AB362512
TUR9 R. sativus Tirkiye AB362513
USA5 R. sativus ABD AB701740
USA6 R. sativus ABD AB701741
WEFLB14 R. sativus Cin KR153040
IRNCQ Cheiranthus cheiri Iran AP017762
IRNDM Chrysanthemum sp. fran AP017763
IRNKBS58 S. loeselii Iran AP017768
IRNKBS65 S. loeselii fran AP017769
IRNKhCa B. oleracea var. botrytis fran AP017770
IRNMY57 B. rapa fran AP017778
IRNRaNi3 R. rugosum Iran AP017780
IRNRK R. rugosum fran AP017783
IRNRKkaraj R. rugosum Iran AP017784
IRNRN6 R. rugosum fran AP017785
IRNST S. loeselii fran AP017794
IRNTH Hirschfeldia incana fran AP017795
IRNTImIl Impatiens balsamina fran AP017796
IRNTOFS2 S. loeselii fran AP017799
Bu amagla, secilen izolatlarin kendi i¢lerinde ve diinya SONUCLAR

olduklar1

ClustalW programu ile analiz edildikten sonra niikleotit

izolatlariyla  gostermis benzerlik  oranlar,
ve aminoasit diizeyinde belirlenmistir. Ayrica izolatlarin
benzerlik oranlar1 Sequence Demarcation Tool Version 1.2
(SDTv1.2) ile goriintiillenmistir (Muhire et al. 2014). Tirk
TuMV izolatlarinin diinya TuMV izolatlar: ile filogenetik
iligkileri ise CLC Main Workbench (V.8.1) programinda
belirlenmistir. Bu amagla ilk olarak CLC Main Workbench
(V.8.1) programinda Neighbor Joining yontemi ile kiamura80
parametresi ve 1000 tekrarli bootstrap analizi uygulanarak
elde edilmistir. Filogenetik iliskilerin belirlenmesinde
Potyvirus cinsinde yer alan ve filogenetik agidan TuMV’ye
en yakin viriislerden biri olan Japanese yam mosaic virus

(JYMYV) dis grup olarak kullanilmistir (Yasaka et al. 2017).
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Arazi calismalar1 ve DAS-ELISA testleri sonuglart

Yiiriitiilen arazi ¢aligmalarinda Manisadan 13 ve {zmirden
ise 18 drnek olmak iizere toplam 31 viriis ve viriis-benzeri
simptom gosteren Ornek alinmigtir. Toplanan Orneklerin
DAS-ELISA yontemi ile TuMV enfeksiyonu bakimindan
testlenmesi sonucunda 23 tanesinin (%74.2) TuMV ile
enfekteli oldugu bulunmustur. Enfekteli bulunan érneklerin
15 tanesi Izmir, 8 tanesi ise Manisadan toplanan &rnekler
icerisinden elde edilmistir. TuMV ile enfekteli bulunan
bitkilerde tipik olarak mozaik ve damar agilmasi simptomlar:

gozlenmigtir (Sekil 1).
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Sekil 1. DAS-ELISA testi sonucu Salgam mozaik virtsii

ile enfekteli bulunan bamya bitkisinin yapraklarindaki

mozaik ve damar agilmasi simptomlari

RT-PCR ¢alismalari

Bu agama izolatlarin molekiiler karakterizasyonu amaci ile
yuritilmis olup, sadece DAS-ELISA testleri sonucunda
TuMV ile enfekteli oldugu belirlenen izolatlar arasindan
secilen ornekler i¢in gergeklestirilmigtir. RT-PCR ¢alismalari,
Manisa ve Izmir illerinden alinan ve TuMV ile enfekteli
oldugu DAS-ELISA sonucunda belirlenen 4er izolat igin
gergeklestirilmistir.

RT-PCR analizleri sonucunda segilen izolatlarin hepsinden
1178 bg biiyiikligiinde ve hedef NIb+CP genlerine kargilik
gelen iriinler elde edilmistir. Daha sonra RT-PCR ile
cogaltilan 6rnekler icerisinden segilen Izmir iline ait
TuMV?2 ve Manisa iline ait TuUMV6 izolatlari, NIb+CP gen

bolgelerinin klonlanmasi ¢aligmalarinda kullanilmigtir.
Klonlama ve sekanslama galigmalar1

Secilen TuMV-2 (Izmir) ve TuMV-6 (Manisa) kodlu
izolatlarin NIb+CP gen boélgelerinin klonlama caligmalari
sirasinda, istenilen gen bolgelerini tagtyan plasmidler
saflagtirilmuig ve sahip olduklari niikleotit dizileri, M13-F
ve MI3-R primerleri ile ¢ift yonlii olarak belirlenmistir.
Sekanslama sonucunda, her iki TuMV bamya izolatinin
1178 b¢’lik hedef gen bolgesinin niikleotit dizisinin tamami
elde edilmigtir. Elde edilen niikleotit dizileri kullanilarak,

izolatlarin sahip olduklari amino asit dizileri belirlenmistir.
Coklu dizi karsilastirmalar1 ve filogenetik analizler

Gergeklestirilen ¢oklu niikleotit ve amino asit dizi
analizleri sonucunda bamya bitkisinden elde edilen TuMV
izolatlarinin kendi iglerinde %98’in iizerinde benzerlik
gosterdigi belirlenmistir. Diinya TuMV izolatlar1 ile niikleotit
ve amino asit diizeyinde gergeklestirilen karsilagtirmalarda
ise; tilkemiz bamya TuMV izolatlarinin genel olarak diinya
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TuMYV izolatlar ile niikleotit diizeyinde %84-88, aminoasit
diizeyinde ise %91-94 oraninda benzerlikler gosterdigi tespit
edilmistir (Sekil 2 ve 3).
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Sekil 2. Ulkemiz bamya Salgam mozaik viriisii izolatlarinin
diinya izolatlariile niikleotit diizeyinde gostermis olduklar:

benzerlik oranlari

Parwise ey (%)
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Sekil 3. Ulkemiz bamya Salgam mozaik viriisii izolatlarinin
diinya izolatlar1 ile amino asit diizeyinde gostermis

olduklar1 benzerlik oranlar1

Ulkemiz bamya TuMV izolatlarinin diinya izolatlar1 ile
olan filogenetik iliskileri incelendiginde ise; her iki TuMV
bamya izolatinin da hem niikleotit hem de amino asit temelli
olusturulan filogenetik agaglarda basal-B grubunda yer aldig:
gortulmiistiir (Sekil 4 ve 5).
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Sekil 4. Ulkemiz bamya Salgam mozaik viriisii izolatlarinin diinya izolatlar1 ile niikleotid
diizeyindeki filogenetik iligkileri (Filogenetik aga¢ neighbor joining methodu ve kiamura80
parametresikullanilarak olusturulmustur. Japanese yam mosaic virus dig grup olarak kullanilmigtur.
Filogenetik agagta %60 bootstrap esigi uygulanmistir)

o]

Group

{Metadata layer #1)

@ Asian-BR @ Iranian

(D orehis ) Qutgroup
basa-B () basal-BR

) world-B

Sekil 5. Ulkemiz bamya Salgam mozaik viriisii izolatlarinin diinya izolatlar1 ile amino asit
diizeyindeki filogenetik iligkileri (Filogenetik aga¢ neighbor joining methodu ve kiamura80
parametresi kullanilarak olusturulmustur. Japanese yam mosaic virus dig grup olarak kullanilmisgtir.
Filogenetik agacta %60 bootstrap esigi uygulanmistir)
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TARTISMA VE KANI

Gergeklestirilen bu ¢aligma kapsaminda, arazide viriis ve
benzeri simptom gosteren érneklerdeki TuMV enfeksiyon
orant %74.2 gibi yiiksek bir deger olarak elde edilmistir.
Enfeksiyon oraninin yiiksek ¢ikmasinda, toplanan érneklerin
hepsinin virils ve benzeri simptom gosteren orneklerden
alinmast ile iligkili olabilecegi diigiiniilmektedir. Ancak
unutulmamalidir ki elde edilen enfeksiyon orani TuMV’nin
ornekleme yapilan alanlardaki enfeksiyon durumundan
ziyade, toplanan Orneklerdeki enfeksiyon durumunu
yansitmaktadir. TuMV’nin bamya bitkisinde enfeksiyon
meydana getirdiginin ilk raporu olan ¢alismada da
aragtirmacilar yapraklarinda kloroz, damar agilmasi, nekroz
ve gelisme geriligi gosteren 10 bitkiden o6rnek aldiklarini
belirtmigler ve gerceklestirdikleri testlemeler sonucunda
toplanan Orneklerin tamamimin TuMV ile enfekteli
oldugunu belirtmislerdir (Gera et al. 2001). Bu ¢alisma
kapsaminda toplanan bamya 6rneklerinin tamaminin viral
etmen kaynakli oldugu disiiniilen simptom tagimalarina
ragmen, bazi orneklerin TuMV enfeksiyonu bakimindan
negatif olarak bulunmasmin nedeninin ise bu 6rneklerde
bamyay1 enfekte eden diger viriis etmenlerinin varligindan
Nitekim

diinyada gergeklestirilen ¢aligmalar sonucunda bamyada

kaynaklanmis  olabilecegi  disiintilmektedir.
enfeksiyon meydana getiren ¢ok sayida viral etmenin varlig

bildirilmistir (Ndunguru and Rajabu 2004, Seth et al. 2017).

Ulkemizde daha &nce gergeklestirilen birgok caligmada,
TuMYV enfeksiyonu, agirlikli olarak, Brassicaceae familyasina
ait bitkilerde tespit edilmistir (Karanfil ve Korkmaz 2016,
Korkmaz et al. 2006, 2008). TuMV’nin bamya bitkilerinde
enfeksiyon gerceklestirdigi simdiye kadar sadece Israilden
bildirilmistir (Gera et al. 2001). Israilden sonra ilk kez
bamya tiretim alanlarindaki TuMV enfeksiyonu iilkemizde
bu ¢aligma ile tespit edilmigtir. Bu baglamda bamyanin da

TuMV’nin dogal konukgusu oldugu teyit edilmistir.

Gergeklestirilen molekiiler karakterizasyon ¢aligmalari
sonucunda bamya TuMV izolatlarinin birbirleri ile yiiksek
oranda sekans homolojisine sahip oldugu belirlenmistir.
Genel olarak ayni bolge izolatlarinin birbirleri ile yiiksek
sekans homolojisine sahip olmasi beklenen bir olgu olarak
goze carpmaktadir. Diinyada konu hakkinda yapilan
¢alismalarin bazilarinda da ayni bolge orijinli TuMV
izolatlarinin yiiksek seviyede sekans homolojisi gosterdigi
bildirilmistir (Ohshima et al. 2002, Stavolone et al. 1998).
Rusyada gergeklestirilen bagka bir ¢alismada da, Rus TuMV
izolatlarinin kendi aralarindaki benzerlik oranmin %95
oldugu bildirilmistir (Zubareva et al. 2013). Bu baglamda
belirtilen ¢aligmalar ile bu calisma sonucunda elde edilen

benzerlik oranlar: birbirleri ile paralellik gostermektedir.
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Bamya TuMV izolatlarmm diinya izolatlar1 ile gostermis

oldugu benzerlik oranlar1 incelendiginde ise disiik
sayilabilecek seviyede benzerlikler gosterdigi soylenebilir.
TuMV’nin filogenetik smiflandirilmasi sonucu 6 farkl
grup ortaya ¢ikarilmasma ragmen, gruplar ici benzerlik
seviyelerinin genel olarak daha yiiksek bir oranda ¢iktig
bilinmektedir (Yasaka et al. 2017, Zubareva et al. 2013).
Bu nedenle bamya TuMV izolatlarindan en az birinin tim
genom igeriklerinin belirlenmesinin, etmenin evrimine
yonelik yeni bilgilerin elde edilmesine yardimci olabilecegi
distinilmektedir. Nitekim TuMV izolatlarinin evrimi ile
ilgili yapilan ¢alismada da etmenin tarihsel siiregteki evrimi
ile ilgili daha kesin yorumlar igin, iilkemizin de iginde
bulundugu cografyadan ¢ok daha fazla sayida tiim genom
sekans dizilimlerinin gerekli oldugu bildirilmistir (Yasaka et

al. 2017).

Bugiine kadar gergeklestirilen farkli ¢alismalar sonucunda,
tilkemiz TuMV izolatlarmnin oldukg¢a zengin bir genetik
Ulkemizde
gerceklestirilen bir ¢aliyjmada TuMV izolatlarinin world-B

esitlilige  sahip oldugu  belirlenmigtir.
ve Asian-BR grubunda oldugu belrilenmistir (Korkmaz
et al. 2008). Ulkemiz izolatlar1 kullanilarak son yillarda
gerceklestirilen bagka bir ¢alismada da, tilkemiz izolatlarinin,
iclerinde basal-Bnin de oldugu 3 farkli gruba dagildig
gortlmektedir (Yasaka et al. 2017). Bu sebeple bu ¢alismada
analiz edilen bamya TuMV izolatlarinin basal-B grubunda
bulunmasi, beklenilen bir durum olarak agiklanabilir. Bu
baglamda bu ¢aliymadan elde edilen sonuglar, iilkemizde
TuMV’nin

gerceklestirilen ¢aligmalar ile paralellik gostermektedir.

molekiiler olarak tanilanmasina  yonelik

Ulkemiz bamya iiretim alanlarinda TuMV enfeksiyonunun
tespit edilmesinin etmenin etiyolojisine yonelik 6nemli bir
bulgu oldugu diisiiniilmektedir. Gergeklestirilen bu ¢alisma
ile tilkemiz bamya tretim alanlarinda ilk kez bir viris
hastaligimin tanilanmasinin yani sira, fitopatolojik agidan
da ilk kez bir hastalikla ilgili ¢aliyma gergeklestirilmistir.
Etmenin molekiiler karakterizasyon asamasinin tam olarak
tamamlanmasi amaci ile de en az bir bamya TuMV izolatinin
tim genom diziliminin ortaya ¢ikarilarak, bilim camiasi ile
paylagilmasi diigiiniilmektedir. Gergeklestirilmesi muhtemel
sonraki ¢aligmalar ile TuMV’nin muhtemel konukgusu
olabilecek diger yazlik bitkilerin tespitinin de 6nemli oldugu
distintilmektedir.
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OZET

Salgam mozaik virtisi (Turnip mosaic virus, TuMV)
genis konuk¢u dizisine sahip olan bir viriis tird olup,
gerek diinyada gerekse iilkemizde birgok sebze tiiriinde
birlikte
familyasina bagli yazlik bir sebze olan bamya bitkisinde

saptanmigtir.  Bununla ilkemizde Malvaceae
TuMV’nin enfeksiyonuna yonelik herhangi bir ¢alisma
yapilmamugstir. Bu amagla 2017 yili bamya tiretim sezonunda
[zmir ve Manisa illeri bamya iiretim alanlarindan 31 adet
viriis ve viriis benzeri simptom gosteren bamya drnekleri
toplanmistir. Toplanan 6rnekler double antibody sandwich
enzyme-linked immunosorbent assay (DAS-ELISA) yontemi
ile TuMV'nin varliginin belirlenmesi amaci ile testlenmistir.
Testlemeler sonucunda 23 6rnek (%74.2) TuMYV ile enfekteli
olarak bulunmugtur. Enfekteli bulunan 6rnekler icerisinden
segilen iki TuMV izolatinin molekiiler karakterizasyonu
gerceklestirilmistir. Bu kapsamda segilen izolatlarin kismi
niiklear inclusion b ve kapsid protein gen bolgeleri, reverse
transcriptase-polymerase chain reaction (RT-PCR) yontemi
ile ¢ogaltilmis ve daha sonra klonlanmis ve sekans dizileri
elde edilmistir. Izolatlarin sekans analizi sonucu elde edilen
niikleotit dizileri kullanilarak diinya izolatlar: ile benzerlik
oranlar ve filogenetik iligkileri belirlenmistir. Yapilan ¢oklu
sekans kargilastirmalart sonucunda TuMV izolatlarinin
diinya izolatlar1 ile %84-88 ve %91-94 oraninda sirasi ile
niikleotit ve amino asit diizeyinde benzerlikler gosterdigi
tespit edilmistir. Filogenetik analizler sonucunda ise bamya
bitkisinden elde edilen TuMV izolatlarinin basal-B grubunda
oldugu bulunmustur. Gergeklestirilen bu ¢aligma ile tilkemiz

bamya tiretim alanlarinda TuMV varlig1 ilk kez belirlenmistir.

Anahtar kelimeler: TuMV, benzerlik, NIb, CP, klonlama,
filogenetik
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