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Öz: Fungusların tür sayısının 2.2 ile 3.8 milyon arasında olduğu tahmin edilmektedir. Bu 

çeşitliliğe rağmen günümüzde tanımlanmış tür sayısı sadece 120.000’dir. Günümüzde ökaryotik 

makro organizmalara ait olan bazı fosillerin fungus olabileceği düşünülmektedir. Ökaryotik 

mikrofosiller üzerinde yapılan çalışmalar ise bu fosillerin fungus olduğunu aynı zamanda 

fungusların tahmin edilenden daha antik canlılar olduğunu göstermiştir.  Bu fosillerle 

günümüzdeki fungusların morfolojik farklılıklarının analiz edilmesi, genomların karşılaştırmalı 

analizleri ve filogenetik analizler fungusların evriminde etkili olan faktörlerin aydınlatılmasını 

sağlayacaktır. Aynı zamanda fungusların içerdiği enzimler ve bunları kodlayan genlerin filogenetik 

analizleri antik fungusların beslendikleri organizmalarla ilgili bilgi edinilmesini ve diğer 

organizmalarla ilişkilerinin belirlenmesi ya da tahmin edilmesinde kullanılabilmektedir. Bu 

çalışmaların kombine bir şekilde yapılması fungusların evrimi hakkındaki bilgi birikiminin 

artmasını sağlayabilecektir.  Bir patojenin evrimi üzerine birden fazla faktör etki edebilmektedir. 

Aynı zamanda, türlerde varyasyona neden olan bu faktörlerin etkisi patojene göre 

değişebilmektedir. Bu derleme bitki patojeni fungusların evriminde hangi faktörlerin etkili 

olduğuyla ilgili bilgi vermek amacıyla yazılmıştır. Bu faktörlerin ele alınması fungusların evrimsel 

süreçlerinin değerlendirilmesinde, bitki koruma açısından agresif ırkların oluşmasını engellemede 

ya da yavaşlatmada ve bu ırklarla mücadelede yol gösterici olabilir.  

 

Anahtar kelimeler: Evrim, transpozon, poliploidi, hibridizasyon, rekombinasyon, yatay gen 

transferi.  

Mechanisms Effecting Evolution of Plant Pathogenic Fungi 

Abstract: The number of species of fungi is estimated to be between 2.2 and 3.8 millions. 

Despite this diversity, only 120,000 species have been identified currently. Today, some fossils 

belonging to eukaryotic macro organisms are thought to be fungi. Studies on eukaryotic 

microfossils have shown that these fossils are fungi, but also that the fungi are more ancient than 

expected. Analyzing the morphological differences between these fossils and the current fungi, 

comparative analysis of genomes and phylogenetic analyzes will provide an insight into the 

factors influencing the evolution of fungi. At the same time, the enzymes contained in the fungi 

and the phylogenetic analysis of the genes encoding them can be used to obtain information 

about the organisms they feed on, and to determine or predict their relationship with other 

organisms. Conducting these studies in a combined way will increase the knowledge about the 

evolution of fungi. More than one factor can influence the evolution of a pathogen. At the same 

time, the effect of these factors, which cause variation in species, may vary according to 

pathogen. This review is written to give information about which factors are effective in the 

evolution of plant pathogenic fungi. Consideration of these factors may be helpful in evaluating 

the evolutionary processes of fungi and to preventing or slowing down the formation of aggressive 

races and controlling of these races in terms of plant protection.  

 

Key words: Evolution, transposon, polyploidy, hybridization, recombination, horizontal 

gene transfer.
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Giriş 

Fungi, Chromista ve Rhizaria alemleri bitkilerde 

patojen olan ökaryotik organizmaları içermektedir. 

International Commission on the Taxonomy of Fungi’e 

göre bitkilerde patojen olan 48 Fungi, 3 Chromista ve 1 

Rhizaria takımı bulunmaktadır (Anonymous, 2015). Fungi 

alemine ait olan gerçek funguslar 6 bölümde yer 

almaktadırlar (Ascomycota, Basidiomycota, 

Chytridiomycota, Glomeromycota, Microsporidia ve 

Zygomycota) (Kirk ve ark., 2008). Fungusların tür 

sayısının 2.2 ile 3.8 milyon arasında olduğu tahmin 

edilmektedir. Günümüzde tanımlanmış tür sayısı ise 

sadece 120.000’dir (Hawksworth ve Lücking 2017).   

Funguslar mikroskobik canlılar olmasına rağmen, 

son çalışmalara göre funguslar hayvanlarla ortak bir atayı 

paylaşmakta ve hayvanlarla evrim açısından birçok 

benzerlik göstermektedirler (Badouin ve ark., 2017). 

Fungi alemi yaklaşık 800-900 milyon yıl önce hayvanlarla 

ortak olan atasından ayrılmıştır. Günümüzde fungi alemi 

yaşayan organizmaların en yaşlı ve en geniş gruplarından 

biri olarak kabul edilmektedir (Moore ve ark., 2011).  

Fungusların taksonomisi yeni genotipik verilerin 

elde edilmesiyle değişmektedir. Örneğin türlerinin 

%60’ından fazlası bitkilerde patojen olan (Thines ve 

Kamoun, 2010) Oomycetes sınıfı artık fungi alemi 

içerisinde değildir (Albertin ve Marullo, 2012). Oomycetes 

sınıfındaki patojenler artık Chromista alemi içerisinde yer 

almalarına rağmen, bitkileri enfekte etme şekilleri ve 

kamçılı gelişmeleri gibi özellikleriyle funguslara 

benzemektedirler (De Wilt, 2015).  

Çok lokuslu filogeni çalışmaları sonucunda ilk 

dönem fungusların başlıca sucul ve zoosporik 

olabilecekleri, ve sporlarının hava yoluyla yayılmasının 

zayıf olduğu önerilmiştir (James ve ark., 2006). Daha 

sonraki dönemlerde fungal sporlardaki kamçıların 

kaybedildiği, sporların oluşmasında ve hava yoluyla 

yayılmasında yeni mekanizmaların meydana geldiği 

belirtilmektedir (James ve ark., 2006). Yani evrimsel 

süreç fungusların üreme ve yayılmasını kolaylaştırarak 

hayatta kalma kabiliyetlerinin artmasına neden olmuştur. 

Ayrıca funguslarda evrimsel süreç içerisinde kitince 

zengin sert bir hücre duvarı kazanılmış, ipliksi yapılar 

gelişmiş, saprofit ve patojenik yaşam tarzları edinilmiştir 

(Jones ve Richard, 2011). 

Ascomycota ve Basidiomycota bölümlerini 

kapsayan Dikarya (James ve ark., 2006; Hibbett ve ark., 

2007) alt alemi tanımlanmış fungus türlerinin yaklaşık 

%98’ini oluşturmaktadır (Szöllősi ve ark., 2015). Maya 

benzeri gelişim Dikarya alt aleminin erken ayrılan hatları 

arasında görülebilmektedir. Fungusların erken ayrılan 

hatlarında maya benzeri gelişim görülmesi nedeniyle 

Dikarya alt aleminde gözlenen maya benzeri gelişim 

formunun, fungusların hayatta kalmasında avantaj 

sağlamış olabileceği düşünülmektedir (James ve ark., 

2006).  

Pektinler sadece streptophyte algleri, karasal 

bitkiler ve onların yakın akrabalarının hücre duvarlarında 

bulunan bir polisakkarittir. Pektin sentezi için gerekli 

genler de sadece karasal bitkiler ve gelişmiş streptophyte 

alglerinde tanımlanırken erken dönemde yer alan 

streptophyte alg türlerinde bulunmamaktadır. Fungusların 

pektinaz kodlayan genlerinin filogenetik analizlerine göre, 

ilk karasal fungusların atalarının tatlı sulardan karaya 

streptophyte algleri takip etttikleri ve enzim sistemlerini 

genişleterek karasal bitkilerle beslenmeye başladıkları 

tahmin edilmektedir (Chang ve ark., 2015). 

Pektinaz kodlayan genlerin analizleri sonucunda, 

bitkilerle beslenen organizmalarda pektinazların iki katına 

çıktığı belirlenirken, basit şekerlerle beslenen Dikarya 

alemindeki mayaların pektinazlarının tamamını ya da 

çoğunu, hayvanları enfekte eden fungusların da 

pektinazları kaybettiği ortaya çıkmıştır (Chang ve ark., 

2015). Bu yüzden pektik molekülleri parçalayan enzimler 

funguslarla karasal bitkiler arasındaki ilişkinin iyi bir 

göstergecisidir (Chang ve ark., 2015). Bu enzimlerin 

genetik analizleri fungusların atasal besinleri dolayısıyla 

evrimi hakkında bilgi verebilmektedir. Çok erken 

funguslarda bitkileri parçalayabilen enzimlerin bulunması, 

fungusların en erken karasal bitkiler ile birlikte yaşadığı 

fikrini desteklemiştir (Chang ve ark., 2015). 

Karasal fungusun ortak atasının yaşını tahmin 

etmek için 750 milyon yıldan daha yaşlı olmadığı tahmin 

edilen, hücre duvarında pektin bulunan streptophyte yaşı 

kullanılmıştır. Buna göre karasal fungusların karasal 

bitkilerden 100 milyon yıl önce ortaya çıktığı önerisi 

desteklenmiştir (Chang ve ark., 2015). Protein sekans 

analizleri de yeşil alg ve fungusların çoğu hattının karasal 

bitkilerden önce  ortaya çıktığını desteklemektedir 

(Heckman ve ark., 2001).  

Günümüzde bitki patojeni funguslar hem tarımsal 

hem de yabani bitkiler üzerinde patojen olan 

organizmaların çok geniş ve heterojen bir grubunu 

içermektedir. Bu patojenler hem tarım alanlarında hem de 

depolarda ürün kayıplarına neden oldukları için ekonomik 

öneme sahiptirler (Lo Presti ve ark., 2015).  

Günümüzde fungal hastalıklarla mücadelede 

dayanıklı çeşitler ve özellikle yoğun tarımın yapıldığı bazı 

bölgelerde hızlı ve etkili bir çözüm olduğu kabul edilen 

fungisitler yaygın olarak kullanılmaktadır. Patojenlerin 

yeni ırklarını oluşturması patojenlerin kontrolünde sürekli 

olarak yeni çeşitlerin ıslah edilmesine, funguslarda ilaç 

dayanıklılığı problemlerinin artması ise sürekli olarak yeni 

fungisitlerin geliştirilmesine neden olmaktadır. Özellikle 

yoğun ilaç kullanımının çevre ve insan sağlığı üzerindeki 
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etkilerini azaltmak için ve daha sürdürülebilir ya da 

entegre mücadele yöntemlerinin geliştirilmesine ihtiyaç 

duyulmaktadır.  

Bu derlemede patojenlerin değişmesinde hangi 

faktörler ya da mekanizmaların etkili olduğu sorusu 

değerlendirilmiştir. Bazı patojenlerde ırk oluşumuna 

neden olan faktörler hakkında bilgi verilmiştir. Bitki 

patojeni fungusların evrimini etkileyen bu mekanizmaların 

göz önünde bulundurulmasının bitki koruma faaliyetleri 

açısından yeni ırkların/patotiplerin oluşmasını 

yavaşlatmada ya da engellemede ve sürdürülebilir 

mücadele yöntemlerinin geliştirilmesinde kullanılabileceği 

düşünülmektedir.  

 

Bulgular  

1.Fungus ya da fungus benzeri organizma 

fosilleri 

Fungusların fungal yapıları iyi fosilleşemediği için 

ilk dönemlere ait fosil kayıtları zayıftır (Moore ve ark., 

2011). Bitkiler ve hayvanlar var olmadan önce sığ deniz 

sularında birikmiş olan Tappania sp. nin fungus olup 

olmadığı bilinmemektedir (Berbee ve Taylor, 2010). 

Bilinen ökaryotik fosillerin en yaşlıları arasında olan bu 

fosilin etrafındaki anastomosis ipliklerinin fungal hif 

olabileceği önerilmiştir (Butterfield, 2005).   

Fungus olabileceği düşünülen diğer bir fosil cinsi 

Prototaxites’dir. Prototaxites cinsine ait olan bazı fosiller 

1 metreden daha fazla çapa ve 8.8 metre yüksekliğe 

ulaşabilmektedir (Huber, 2001). Bu boyutlarıyla o 

dönemde yaşayan karasal organizmaların en büyüğü 

olan bu canlıların, hem yaygınlık hem de çeşitlilik 

açısından ilk dönem karasal ekosisteminin ana parçası 

oldukları düşünülmektedir (Moore ve ark., 2011) (Şekil 1). 

Günümüzde Prototaxites üyelerinin ya liken ya da saprofit 

bir fungus olduğu düşünülmektedir. Prototaxites cinsi 

fosiller üzerinde yapılan incelemelerde,  alglerde 

gözlenen flamentlerden farklı olan hifler ve saprofit 

funguslarda gözlenen sporofor bu canlının fungus 

olabileceğini göstermesine rağmen, fosillerde sporların 

bulunmaması nedeniyle sporofor yapısının şüpheli 

kaldığı belirtilmiştir (Selosse, 2002).  

Son zamanlarda elektron ve ışık mikroskobuyla 

yürütülen çalışmalarda ise Prototaxites taiti türünde 

Ascomycetes sınıfındaki funguslarda görülen 

apotheciuma benzeyen hymenium tabakası ile askus, 

askosporlar ve parafiz gözlenmiştir. Bu fungusun 

Taphrinomycotina ve likenleri de içeren Pezizomycotina 

alt bölümünün özelliklerini taşıdığı belirtilmiştir. 

Günümüzde Prototaxites cinsinde yer alan yaklaşık 14 tür 

tanımlanmıştır (Honegger ve ark., 2017). 

 
Şekil 1: Bilinen en büyük Prototaxites fosili (Huber, 2001). 

 

Günümüzdeki funguslara benzeyen fosillerden en 

yaşlıları arasında Glomeromycota fosilleri (400-460 

milyon yaşında) bulunmaktadır. Bu fosillerin yaşı vasküler 

bitkiler ortaya çıkmadan önce, karasal florada sadece 

yosun, liken ve siyonabakteriler bulunduğu zaman, bu 

fungusların var olduğunu göstermiştir (Moore ve ark., 

2011). 

Bu fungusların hem vasküler bitkilerden önce hem 

de erken vasküler bitki fosili dokularında tespit edilmiş 

olması, arbüsküler mikorizal fungusların karasal bitkilerin 

başarısında önemli bir role sahip olabileceğini 

göstermiştir (Redecker ve ark., 2000). Günümüzde 

Glomeromycota bölümündeki funguslar bitkilerle 

simbiyotik bir ilişki oluşturmaktadır. 

Yaklaşık 1,010-890 milyon yıl yaşındaki 

mikrofosillerin (Ourasphaira giraldae) belirlenmesi ise 

fungusların daha yaşlı organizmalar olduğunu ortaya 

çıkarmıştır (Loron ve ark., 2019). Mikrofosillerin 

morfolojisi, hücre duvarının ultrastrüktürü ve kimyası (çift 

tabakalı hücre duvarının dış tabakasının kitin, glukan ve 

proteinlerden oluşması) fungus olduklarını göstermiştir. 

(Loron ve ark., 2019).  

Günümüzde tespit edilmiş en yaşlı fungus fosilleri 

olmaları nedeniyle, bu mikrofosiller fungusların ve fungus, 

metazoa ve protistleri kapsayan Opisthokonta üst 

grubunun evrimi için yeni bir kalibrasyon noktası 

sağlamıştır (Loron ve ark., 2019). Ökaryotik canlıların 

ortaya çıktığı Proterozoic devirden daha fazla fungus ve 

ökaryot organizma fosillerinin keşfedilmesinin, ilk 

dönemlerdeki biyosfer evriminin aydınlatılmasına katkı 

sağlayacağı düşünülmektedir.  

2. Evrimi etkileyen mekanizmalar 

Bu derlemede funguslarda evrimi etkileyen 

mekanizmalar; Doğal seçilim, birlikte evrimleşme, gen 

akışı, genetik sürüklenme, çevresel değişimler, 
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rekombinasyon, mutasyonlar, yatay gen transferi 

başlıkları altında değerlendirilecektir. Doğal seçilim, 

genetik sürüklenme, göç ve mutasyonun patojen 

populasyonlarının genetik yapısı ve çeşitliliği üzerine ana 

etkisi bulunmaktadır. Ancak bu faktörlerin nispi rolleri 

farklı patojen ve konukçular arasında, epidemiyolojik 

döngü aşamaları arasında, tarımsal ve doğal 

ekosistemlerde önemli derecede değişebilmektedir 

(Burdon ve Silk, 1997). Örneğin; genetik sürüklenme 

populasyon içinde genotipik çeşitliliği azaltırken göç 

genotipik çeşitliliği arttırabilmektedir (Burdon ve Silk, 

1997). Bazı durumlarda ise evrimi etkileyen bir faktör 

diğer faktörler üzerine aynı yönde etki ederek genetik 

çeşitliliğin artmasını sağlayabilmektedir. Örneğin; bazı 

patojenlerin yeni coğrafik alanlara yayılmasına neden 

olan iklim değişimi, patojenlerdeki konukçu değişimi, 

hibridizasyon ve yatay gen transferi olaylarını 

arttırabilmektedir (Santini ve Ghelardini, 2015). 

Türlerde varyasyona neden olan bu faktörlerin 

etkisi patojene göre değişebilmektedir. Yeni bir türün 

oluşumunda hibridizasyon gibi tek bir faktör (Newcombe 

ve ark., 2000) etkili olduğu gibi, birden fazla faktör de etkili 

olabilmektedir (Fourie ve ark., 2009).  

2. 1. Doğal seçilim  

Adaptif özelliklerin evriminden sorumlu olan bir 

süreç olan doğal seçilim evrimsel değişimin ana 

mekanizmalarından biridir (Gregory, 2009).   

Doğal seçilimdeki temel nokta üreme başarısıdır 

(Freeman ve Herron, 2009). Belirli fenotipteki bireylerin 

hayatta kalarak daha fazla döl vermeleri sonucunda 

seçilim meydana gelmektedir (Agrios, 2005). Doğal 

seçilim patojenin kendisiyle ilgili, konukçu, vektör, çevre 

ve patojenin yaşam döngüsü gibi hemen her faktör 

tarafından etkilenmektedir (Agrios, 2005).  

Tekdüze bir çevrede, seçilimin belirli genotiplerin 

lehine olması çeşitliliğin azalmasına neden olmaktadır 

ancak konukçu varyasyonunun önemli olduğu daha doğal 

koşullarda seçilim çeşitliliği geliştirebilmektedir (Burdon 

ve Silk, 1997). Örneğin; bitki koruma açısından 

düşünüldüğünde üretim alanlarında dayanıklı çeşitlerin 

kullanılması patojen ırklarının bazılarının daha az 

görülmesine ya da yok olmasına neden olurken, 

konukçuyu enfekte edebilen patojen ırklarının daha hakim 

hale gelmesine neden olabilmektedir. Patojenin alternatif 

konukçu türleri ise genotipik çeşitliliğin artmasına neden 

olarak fungusların yeni patotiplerinin ortaya çıkmasına 

neden olabilmektedir (Burdon ve Silk, 1997).  

2. 2.Konukçu-patojenin birlikte evrim geçirmesi 

Birlikte evrimleşme hem bitki hem de 

patojenlerdeki populasyon düzeyini ve genetik 

varyasyonu şekillendirmektedir (Möller ve Stukenbrock, 

2017). 

Başarılı bir enfeksiyon için üreme ve yayılmanın 

gerekli olması nedeniyle, konukçu bir patojenin evriminde 

oldukça önemlidir (Möller ve Stukenbrock, 2017).  

Virulans gen/genleri içeren bir patojene karşı bitki 

yeni bir dayanıklılık geni elde ettiğinde, bitki patojenin 

bütün bireylerine ya da çoğu bireyine karşı dayanıklılık 

kazanmaktadır (Agrios, 2005). Ancak patojenin daha 

agresif olan yeni ırklarının ortaya çıkması bitkilerdeki 

dayanıklılığın kırılmasına neden olabilmektedir.  

Bitki ve patojenleri arasındaki dayanıklılık genleri 

ve virulans genlerinin dinamiği “trench-warfare” ve “arms 

race” evriminin bir kombinasyonunu içermektedir (Möller 

ve Stukenbrock, 2017). Bitki ve patojenlerin birlikte 

evrimleşme dinamikleri doğada büyük ölçüde trench-

warfare modelinde ortaya çıkarken, tarımsal alanlarda 

arms race modelinde oluşmaktadır (Brown ve Tellier, 

2011).  

Trench warfare modelinde efektör ve bitki hedef 

allelleri populasyonda korunmaktadır.  Doğal 

ekosistemlerde meydana gelen bu modelde konukçu-

patojen arasındaki etkileşimi sağlayan efektör ve bitki 

hedef allellerinin çeşitliliği sabittir (Möller ve Stukenbrock, 

2017).  

Tarımsal ekosistemlerde görülen arms race 

dinamiğinde, özellikle patojenlerin evrimi doğal 

ekosistemlerden çok daha hızlı gerçekleşmektedir. Bu 

modelde hem konukçu hem de patojende sürekli yeni 

efektör ve bitki hedef allelleri gelişmektedir (Lo Presti ve 

ark., 2015). Arms race modelinde, konukçu bireylerin 

öneminin daha az olduğu,  tarımsal ekosistemlerdeki 

patojenlerin evriminin ise doğal ekosistemlerden çok 

daha hızlı gerçekleştiği belirtilmektedir (Brown ve Tellier, 

2011). Günümüzde patojenlerin dayanıklılık genlerini 

aşmaları ve virulansı yüksek olan yeni ırklarını 

oluşturmaları ürün kayıplarının artmasına neden 

olmaktadır. Birlikte evrimleşmenin tarımda istikrarsız hale 

gelmesinde, patojenin yeni oluşan ırklarını kontrol etmek 

için sürekli olarak yeni dayanıklılık genlerine sahip ticari 

çeşitlerin tarıma girmesinin etkili olabileceği 

belirtilmektedir (Brown ve Tellier 2011).  

2. 2. 1. Efektörler 

Efektörler genellikle bitkiyle temastan hemen sonra 

ifade edilen proteinler ya da biyosentetik enzimler 

tarafından kodlanan metabolitler olabilirler. Funguslar 

konukçu savunmasını baskılamak ve fungal istilayı 

başarmak için efektörler salgılamaktadır (Lo Presti ve 

ark., 2015).  

Efektörler fungusun hücre duvarına yapışabilir, 

apoplasta yerleşebilir ya da bitki hücresine aktarılabilirler 

(Lo Presti ve ark., 2015). Bazı efektörler kloroplast ya da 

çekirdek gibi hücresel kısımlara da geçmektedir (Möller 

ve Stukenbrock 2017). Phytophthora cinsi fungusların 
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RXLR efektörleri ise enfeksiyon süresince haustoriumun 

oluştuğu bölgede birikmektedir (Gilroy ve ark., 2011). 

Efektör genlerin delesyonu enfekteli dokudaki fungal 

biyokitlenin azalmasına, hastalık simptomlarının 

azalmasına ve/veya bitkinin tepkisinin değişmesine 

neden olmaktadır (Lo Presti ve ark., 2015). 

Patojenler ve efektörlerinin yeni konukçulara nasıl 

adapte olduğu ve özelleştiği hakkında çok az şey 

bilinmektedir (Dong ve ark., 2015). Yeni bir çevreye giriş 

yeni konukçuları kolonize ederek evrim geçirmede bitki 

patojenlerine büyük bir fırsat sunmaktadır (Santini ve 

Ghelardini, 2015). Modern tarım uygulamaları da yeni 

bitki hastalıklarının seleksiyonunu ve yayılmasını 

kolaylaştırabilmektedir (Daverdin ve ark., 2012).   

2. 3. Gen akışı 

Gen akışı coğrafik olarak ayrı bir populasyondan 

diğerine bazı alellerin (genlerin) hareket etmesi sürecidir 

(Agrios, 2005). Bu süreç genlerin hareketiyle sonuçlanan 

bütün mekanizmaları kapsamaktadır (McDermott ve 

McDonald, 1993). Gen akışı sonucunda farklı 

populasyonlar arasındaki genetik farklılıklar azalmaktadır 

(Agrios, 2005). 

Çevresel, biyolojik ve genetik faktörler gen akışını 

etkilemektedir (Rogers ve Rogers, 1999). Patojenlerdeki 

gen akışına insanların tarımsal uygulamaları, kıtalar arası 

seyahatleri ve ticareti de önemli derecede etki 

edebilmektedir (Agrios, 2005). 

Neslin tükenmesi ve yeniden kolonileşme süreci 

patojen populasyonlarındaki gen akışının önemli bir 

kaynağı olabilmektedir. Lokal mutasyonlar lokal 

farklılıkları arttırma eğiliminde iken gen akışı lokal farklılığı 

azaltma eğilimindedir. Bu durumda yeniden 

kolonileşmenin sonucunda populasyonlar arasındaki 

farklılık azalmaktadır (McDermott ve McDonald, 1993). 

Bitki patolojisinde gen akışı farklı populasyonlar 

arasında virülent mutant alellerin hareketi ile ilgili olduğu 

için çok önemlidir. Bir patojende gen akışının yüksek 

olması patojen populasyonunun ve patojenin yayıldığı 

coğrafik alanın boyutunda artışa neden olmaktadır. Bu 

nedenle yüksek düzeyde gen akışı gösteren patojenlerin 

genellikle genetik çeşitliliği daha yüksektir ve bu 

patojenler tarımsal açıdan çok daha etkili olmakta ve çok 

daha büyük tehdit oluşturmaktadır (Agrios, 2005).   

Avustralya’da kara pas etmenindeki değişimler, 

gen akışının uzak mesafelerdeki patojen 

populasyonlarında nasıl genotipik çeşitliliğe neden 

olabileceğini gösteren bir örnektir (Burdon ve Silk, 1997). 

Rüzgar yoluyla yayılan bir patojen olan kara pasın 

sporları okyanusları aşarak başka kıtalara 

taşınabilmektedir. Patojenin Afrika orijinli ırklarının 

sporları Hint okyanusunu aşarak Avustralya kıtasına 

ulaşabilmektedir. Afrika ve Avustralya populasyonları 

arasındaki genetik yakınlık gen akışının olduğunu 

göstermektedir (Burdon ve ark., 1982). Uzak mesafelere 

patojenin hava yoluyla taşınabiliyor olması patojenin 

virulansı yüksek olan yeni ırklarının dünyadaki diğer 

bölgelere yayılabileceğini göstermektedir.  

Gen akışının belirlenmesinde, populasyonlar 

moleküler markırlar kullanılarak karakterize edilmektedir. 

Bu şekilde nadir ya da özel allellerin hareketi 

belirlenebilmektedir (McDermott ve McDonald, 1993). 

2. 3. 1. Hibridizasyon 

Hibridizasyon aynı türlerin iki farklı tür ya da iki 

farklı bireyinden genomların birleşmesidir. Hibrit türler 

eşeyli veya eşeysiz rekombinasyonla oluşabilmektedir 

(Stukenbrock, 2016). Bu durum yeni konukçu 

özelleşmesine sahip süperpatojenlerin ortaya çıkmasına 

neden olabilmektedir. Hem eşeyli hem de eşeysiz 

etkileşimleri içerebilen hibridizasyon, fungal genlerin 

karışmasına ve yatay gen transferine önemli derecede 

katkı sağlamaktadır (Aguileta ve ark., 2009; Möller ve 

Stukenbrock, 2017).  

Aynı coğrafik alandaki funguslar genellikle türler 

arası hibridizasyona karşı güçlü genetik bariyerler (eşeyli 

ya da eşeysiz) göstermektedirler. Dobzhansky (1937)’e 

göre bu bariyerler muhtemelen ekolojik nişe optimal 

adaptasyonu sağlayan gen kombinasyonlarını 

korumaktadır. Türler arasında virüsler gibi zararlı genetik 

elementlerin yayılması bu bariyerler sayesinde 

önlenebilmektedir. Coğrafik olarak izole kalan funguslar 

arasında ise bu bariyerler olmayabilir ya da zayıf olabilir. 

Bu yüzden teoride, hibridizasyon büyük bir olasılıkla 

funguslar yeni coğrafik bölgelere yayıldıkları zaman 

gerçekleşmektedir (Brasier, 2000).  

Göç ve gen akışının olmaması nedeniyle coğrafik 

olarak izole kalmış populasyonlar, genetik olarak farklı 

olabildiği için varyasyonu başlatmada işlev 

görebilmektedirler. Bu süreç etkileşen türlerden birinde 

patojenisitede artışla ya da yeni bir bitki hastalığının 

ortaya çıkmasıyla bile sonuçlanabilmektedir (Santini ve 

Ghelardini, 2015). 

Farklı bitki türlerine özelleşmiş patojen türleri 

arasındaki hibridizasyon tarıma yeni girmiş bitkilere karşı 

bir adaptasyon mekanizmasına neden olabilmektedir. 

Örneğin; küllemeye dayanıklı hexaploid genomlu buğday 

ve çavdar bitkilerinin melezlenmesiyle elde edilen triticale 

bitkisi ticari olarak tarıma 1960 yılında girmiştir. 2001 

yılında bu bitki üzerinde külleme etmeni gözlenmeye 

başlamıştır. Blumeria graminis f. sp. tritici Marchal ve 

Blumeria graminis f. sp. secalis Marchal’in hibridizasyonu, 

triticale’yi enfekte eden Blumeria graminis f. sp. triticale 

Wittm.’nin ortaya çıkmasına neden olmuştur. Bu örnek 

yeni bir konukçuya sıradışı bir şekilde hızlı adaptasyonu 

göstermektedir. Aynı zamanda dayanıklı çeşit elde 
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etmede kullanılacak bitkilerin seçilmesinde dikkatli 

olunması gerektiğini ortaya koymaktadır (Menardo ve 

ark., 2016). Diğer taraftan, hibrit patojenin hibrit çeşit 

dışında konukçu aralığını arttırarak buğdayı da enfekte 

edebilmesi (Menardo ve ark., 2016), tarımsal açıdan ayrı 

bir problem olarak değerlendirilebilir.  

Blumeria graminis f. sp. triticale Wittm.’nin 

hibridizasyonla ortaya çıkmasına triticale hibrit çeşidinin 

geliştirilmesi etki ettiği için, hibridizasyona dayalı birlikte 

evrimleşmenin Blumeria graminis’ in evrimsel hikayesini 

oluşturabileceği düşünülmektedir (Menardo ve ark., 

2016).  

Benzer şekilde; Melampsora x columbiana 

Amerika’nın doğu bölgelerinde başlıca Populus deltoides 

Marshall’i enfekte eden M. medusae Thüm. ve ülkenin 

batı bölgelerindeki P. trichocarpa Hooker’ı enfekte eden 

M. occidentalis Jacks. arasındaki doğal hibridizasyon 

sonucu meydana gelmiştir (Newcombe ve ark., 2000). 

Hibritler eğer fertil olurlarsa, ana türlerle rekabet 

edebilirler ve yeni bir konukçuyu kolonize etmesini 

sağlayacak özellikler kazanarak farklı bir yeni tür 

oluşturabilirler (Möller ve Stukenbrock, 2017). Türler arası 

hibritlerin, daha agresif olmaları ya da başka bir 

konukçuyu enfekte etme yeteneğine sahip olmaları 

durumunda hayatta kalmaları daha olasıdır (Brasier ve 

ark., 1999). 

Bazı durumlarda ise hibritler bir türden diğerine 

genetik materyalin geçişinde köprü vazifesi gördükleri için 

geçici bir aşamayı temsil edebilmektedir (Möller ve 

Stukenbrock, 2017).   

2. 3. 2. Yatay gen transferi 

Yatay gen transferi (YGT) dikey olarak yani üreme 

yoluyla gen akışının olmadığı filogenetik olarak farklı 

organizmalar arasında genetik materyalin transfer 

edilmesini içermektedir (Sun ve ark., 2013).  

Prokaryotlara göre ökaryotlarda daha az görülen 

YGT’nin fungal genomlarda evrime etkisi daha azdır. 

Ancak funguslardaki YGT’nin diğer ökaryotlara göre daha 

önemli bir evrimsel faktör olabileceği düşünülmektedir 

(Rosewich ve Kistler, 2000). Genom evrimi üzerine etkisi 

küçük olmasına rağmen YGT’nin fenotipik sonuçlarının 

önemli olabiliceği ve fungusların bu sayede yeni ekolojik 

nişler oluşturabileceği düşünülmektedir (Soanes ve 

Richards, 2014). 

YGT bitki patojenlerinin genom yapısını 

değiştirebilen ve virulansına katkı sağlayabilen bir 

mekanizmadır (Manning ve ark., 2013). Patojenisite ya da 

konukçu spesifikliğini değiştiren kromozomlar funguslar 

arasında transfer edilebilmektedir (Sun ve ark., 2013). 

YGT genleri yeni çevreye adaptasyonu hızlandırabilir, 

konukçu aralığının genişlemesine ya da değişmesine, 

yeni çevrelerde kolonize olmaya ya da daha önce ölümcül 

olan koşullarda patojenin hayatta kalma yeteneğini 

kazanmasına neden olabilirler (Mitreva ve ark., 2009). 

Eğer genler aynı kromozom üzerinde ya da 

kümeler halindeyseler, bir YGT olayında birden fazla gen 

taşınabilmektedir (Van Der Does ve Rep, 2007). Genom 

sekansları, türler ve alemler arasında bile çoklu gen 

transferlerinin olduğunu göstermiştir. Alemler arası YGT, 

özellikle bakteriyel-fungal YGT fungal metabolizma, 

yayılma ve patojenisitenin evriminde önemli bir rol 

oynamaktadır. Bitki ve hayvanlardan funguslara gen 

transferinin ise önemli metabolik özelliklerin 

kazanılmasını sağlayabileceği düşünülmektedir (Sun ve 

ark., 2013).  

Alemler arası YGT’ye örnek olarak fungi aleminden 

chromista alemine gen transferi verilebilir. Ökaryotik Cyt 

b genleri muhtemelen Alphaproteobacteria’daki antik bir 

prokaryotik genden köken almaktadır. Chromista 

alemindeki Pseudoperonospora cubensis (Berk. & Curtis) 

Rostovzev’in Cyt b genlerinin Hypocreales’deki bir 

fungustan horizantal olarak transfer edildiği kanıtlanmıştır 

(Yin ve ark., 2014). 

Konukçu bitkiden fungusa YGT transferine örnek 

olarak Hordeum vulgare L.’den Pyrenophora’ya lösince 

zengin tekrar proteinlerini kodlayan genin transferi 

verilebilir. Bu proteinin transfer edilmesinin konukçu 

bitkiye enfeksiyonu kolaylaştırabileceği ifade edilmektedir 

(Sun ve ark., 2013). 

Fungus türleri arasında da YGT meydana 

gelmektedir. Örneğin Pyrenophora tritici-repentis 

(Diedicke) Drechsler’e Stagonospora nodorum (Berk.) 

Castell. & Germano’dan konukçuya spesifik ToxA 

toksinini kodlayan genin YGT ile transfer edilmesi, 

patojenin buğdayı enfekte etme yeteneği kazanmasına 

neden olmuştur (Friesen ve ark., 2006). 

Funguslarda YGT kromozom düzeyinde gen 

kümeleşmesi ve B- kromozomların kazanılması ve 

kaybedilmesi olmak üzere iki dinamikle bağlantılıdır 

(Soanes ve Richards, 2014). 

2. 3. 2. 1. Gen kümeleşmesi ve B- kromozomlar 

Gen kümeleşmesi funguslarda yaygındır ve 

kümedeki her bir gen enzim ya da düzenleyici 

kodlamaktadır (Soanes ve Richards, 2014). 

B- kromozomlar; soya spesifik kromozomlar, 

koşula bağlı kromozomlar, accessory kromozomlar, 

ekstra kromozomlar, ek kromozomlar-yardımcı 

kromozomlar olarak da adlandırılmaktadır. Normal 

kromozomların aksine bu kromozomlarda düzensiz mitoz 

ve mayoz görülmektedir. Her zaman çiftler halinde 

görülmeyen bu kromozomlar mayoz sırasında karşı 

kutuplara ayrılmaktadırlar (Camacho ve ark., 2000). 

Birkaç fungus türünde ise B- kromozomların mitoz ve 
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mayoz süresince kaybolduğu görülmüştür (Möller ve 

Stukenbrock, 2017). 

Sadece ökaryotik organizmalarda tespit edilmiş 

olan bu kromozomlar aynı patojenik türlerin bütün 

izolatlarında bulunmamaktadır. Tipik olarak tekrar eden 

DNA’ca zengindirler ve çekirdekteki genomlardan daha 

düşük gen yoğunluğuna sahiptirler. Bu kromozomlardaki 

genler çekirdekteki genomlara göre daha hızlı evrim 

geçirmektedir. Funguslarda B- kromozomlardaki genlerin 

çekirdekteki kromozomlar ya da yakından akraba türlerde 

bulunan genlerle homolojisi zayıftır (Croll ve Mcdonald, 

2012).  

Bu kromozomlar populasyonlar arasında virulans 

özellikleri başarılı bir şekilde transfer edebilmektedir. 

Çoğu patojenisiteye katkı sağlayan gen kümeleri içeren 

B- kromozomlar fungusun hayatta kalması için gerekli 

değildir ve yakından akraba türler ya da aynı türün ırkları 

arasında bile dağılımları farklılık göstermektedirler 

(Soanes ve Richards, 2014). Örneğin; Alternaria alternata 

(Fries) Keissler elma patotiplerinin alt kültüre alınması 

nedeniyle patojenisitesini kaybetmiş olan izolatlarında 

AM toksin üretiminden sorumlu genlerin (AMT geni) 

bulunduğu 1.1 Mb kromozom kaybı tespit edilmiştir 

(Johnson ve ark., 2001). 

Farklı Alternaria alternata ırklarının konukçuya 

spesifik toksin üretiminden sorumlu genlerinin çoğu bu 

kromozomlar üzerindedir (Soanes ve Richards, 2014). A. 

alternata’nın çilek ve domates patotiplerinden protoplast 

birleştirmesiyle elde edilen sentetik bir hibrit ırkın hem 

çilek hem de domateste hastalığa neden olduğu 

belirlenmiştir. Bu iki patotip arasındaki B- kromozomların 

YGT’si bu duruma neden olmuştur. İki farklı patotip 

arasındaki hibrit bir ırkın atasal ırklardan türeyen B- 

kromozomlara sahip olması konukçu aralığını 

genişletmektedir (Akagi ve ark., 2009). Bu kromozomlar 

konukçu aralığının genişlemesine neden olabilen yeni 

virulans faktörlerinin edinilmesini de 

sağlayabilmektedirler (Croll ve Mcdonald, 2012). Bunun 

dışında, patojenisite için önemli olan efektör ve efektör 

uyaran transkripsiyon faktörlerini de kodlamaktadırlar 

(Möller ve Stukenbrock, 2017).  

B- kromozomların Nectria haematococca 

(Anamorf: Fusarium solani) izolatlarının konukçu 

aralığının belirlenmesinde rolü bulunmaktadır. Bu 

kromozomlar yatay olarak hareket edebilirler ve F. 

oxysporum hatları arasında konukçu spesifikliğinin 

değişmesine aracılık edebilirler (Möller ve Stukenbrock, 

2017). 

Pyrenophora tritici-repentis’deki ToxA (konukçuya 

spesifik toksin) YGT’nin patojenisite üzerinde sahip 

olabileceği etkiyi göstermek için iyi bir örnektir. ToxA 

toksine hassas çeşitlerde hızlı hücre ölümünü uyaran bir 

virulans faktörüdür. ToxA arpa patojeni Pyrenophora 

teres Drechsler’de rapor edilmiştir. Buğday patojeni 

Stagonospora nodorum’da ToxA geninin keşfedilmesi S. 

nodorum’dan Pyrenophora tritici-repentis’e ToxA’nın YGT 

ile aktarıldığına dair hipoteze sebep olmuştur (Manning 

ve ark., 2013).  

Araştırıcılar transpozon elementlerin de 

ökaryotlarda yatay olarak hareket edebileceğini 

önermişlerdir. Transpozon elementleri patojen ve/veya 

ırkların virulansı üzerine etki ettiği gibi aynı zamanda 

genom büyüklüğünde ve varyasyonunda artışlara neden 

olarak türlerin birbirlerinden ayrılmasını sağlayabil-

mektedirler. Örneğin; üç Fusarium türünün karşılaştırmalı 

genom analizlerine göre, F. oxysporum f. sp. lycopersici 

(Fol) (60 megabaz),  F. verticillioides (Fv) (42 Mb),ve, F. 

graminearum (Fg) (36 Mb) türlerinin genom büyüklük-

lerindeki farklılıklar transpozonlardan kaynaklanmaktadır. 

(Ma ve ark., 2010). Benzer bir şekilde, Pseudocercospora 

musae (83 Mb), P. eumusae (54 Mb) ve P. fijiensis (74 

Mb) türlerinde genom büyüklüklerinde farklılıklar 

bulunmaktadır (Chang ve ark., 2010).   

Transpozon içeren kromozomların transferinin aynı 

zamanda patojenisite üzerinde etkili olduğu belirlenmiştir. 

Fusarium cinsinde patojenisitenin altında yatan moleküler 

mekanizmayı açığa çıkarmak amacıyla yapılan çalış-

mada Fusarium graminearum Schwabe, F. verticillioides 

(Sacc.) Nirenberg ve F. oxysporum f. sp. lycopersici 

(Sacc.) W.C. Snyder & H.N. Hansen genomları karşılaştı-

rılmıştır. F. oxysporum genomunun transpozonca zengin 

olduğu belirlenmiştir. Deneysel olarak, F. oxysporum 

ırkları arasında transpozon içeren kromozomun transfer 

edilmesinin non-patojen bir ırkı patojene dönüştürdüğü 

kanıtlanmıştır (Ma ve ark., 2010).  

2. 4. Genetik sürüklenme                                                                                                                                         

Rastgele bir süreç olan genetik sürüklenme daha 

çok küçük populasyonlarda önemlidir (Freeman ve 

Herron 2009). Küçük populasyonlarda hızlı gerçekleşen 

genetik sürüklenme altında her bir populasyon kendine 

özgü bir evrimsel yol izlemektedir (Freeman ve Herron 

2009).  

Küçük bir populasyonun ana populasyondan 

ayrılarak izole hale gelmesi durumunda, bu populasyon 

sınırlı bir gen havuzuna sahip olması nedeniyle zamanla 

ana populasyondan farklılaşmaktadır. Bu nedenle genetik 

sürüklenme küçük populasyonlarda daha etkilidir.    

Genetik sürüklenme bir populasyondaki alel 

sıklığında değişime neden olmaktadır. Genetik 

sürüklenme evrime etki eden tek mekanizma olması 

durumunda, bir alel sabit hale gelirken, diğer aleller ise 

yok olacaktır. Aleller sabitlenmeye ya da yok olmaya 

doğru sürüklendikçe, populasyondaki heterozigotluk 

düşecektir (Freeman ve Herron, 2009). 
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Populasyon büyüklüğünün dışında çevresel 

faktörler ya da doğal afetler genetik sürüklenmeye etki 

edebilmektedir. Örneğin; bir çevreye bir ya da birkaç 

bireyin yayılmasıyla ya da bir populasyonu hemen hemen 

yok eden bir felaketten sonra bireylerin küçük bir seti 

baskın hale gelebilir. Böyle bir kurucu etkinin sonucunda 

populasyon orijinal olandan genetik olarak farklı 

olmaktadır (Moore ve ark., 2011). 

Kestane kanseri hastalığına neden olan 

Cryphonectria parasitica etmenindeki genetik çeşitliliğin 

Asya kıtasına göre Kuzey Amerika’da çok düşük olması 

muhtemelen böyle bir kurucu etkinin yansımasıdır 

(Boddy, 2016).  

2. 5. Çevresel değişimler 

İklim değişimi bitki patojenlerinin evriminde etkili bir 

rol oynayabilmektedir. İklim değişimi nedeniyle konukçu 

ve patojenin coğrafik dağılımında, konukçu-patojen 

interaksiyonunun fizyolojisinde ve ürün kayıplarında 

değişmeler ortaya çıkmaktadır (Coakley ve ark., 1999). 

İklim değişiminin etkisiyle patojenlerin coğrafik 

dağılımının genişlemesi izole kalmış patojenlerle diğer 

patojenlerin temas etmesine neden olabilmektedir. İki 

coğrafik olarak izole patojen ya da bir patojen ve bir 

saprofit arasındaki genetik değişimin yeni enzimlerin, 

toksinlerin ya da virulans bölgelerinin elde edilmesine ve 

ekstrem durumlarda süperpatojenin ortaya çıkmasına 

sebep olabileceği belirtilmektedir (Brasier, 1995). 

Sadece tek bir enzim ya da toksin sisteminin elde 

edilmesinin patojenlerin virulansı üzerinde etkili 

olabileceği ve patojenlerin konukçusu olmayan bitkileri 

enfekte etmesini sağlayabileceği belirlenmiştir. Örneğin; 

bezelyenin patojeni olan Nectria haematococca Berk. & 

Broome’nın bazı genleri pisatin fitoaleksinini detoksifiye 

eden pisatin demetilase (pda) kodlamaktadır. Pda 

kodlayan genler mısırda patojen olan Cochliobolus 

heterostrophus Drechsler’a aktarıldığında, Cochliobolus 

heterostrophus’un bezelyeyi enfekte ettiği belirlenmiştir 

(Schäfer ve ark., 1989). 

Ophiostoma novo-ulmi Brasier ise karaağaçlarda 

solgunluğa neden olan cerato-ulmin toksinini 

üretmektedir (Brasier, 1995). O. novo-ulmi cerato-ulmin 

geni yapay olarak O. quercus (Georgev.) Nannf.’a 

transfer edildiği zaman, O. quercus karaağacın solgunluk 

patojeni haline gelmiştir (Del sorbo ve ark., 2000). 

Patojenin yeni konukçu populasyonları, yeni 

vektörler, yeni rakipler, farklı iklim gibi yeni biyotik ve 

abiyotik etkilere ani maruz kalması evrimini 

hızlandırabilmektedir (Santini ve Ghelardini, 2015).  

Bir bölgeye yeni giren bitki patojenlerinin genellikle 

kısa hayat döngülerinde yayılma yetenekleri oldukça 

gelişmiştir. İklim değişiminin bu istilacı patojenlerin 

yayılmasını kolaylaştırdığı tahmin edilmektedir (Dukes ve 

Mooney, 1999). Patojenin yeni bölgeye yerleşmesini 

patojenin hayatta kalma yeteneği, yeni çevrede konukçu 

fizyolojisi ve ekolojisindeki herhangi değişme de 

etkilemektedir (Coakley ve ark., 1999). Ayrıca 

patojenlerin yeni bir çevrede yeni yabani konukçuları 

enfekte etmeleri bitki patojenlerinin evrimi için büyük bir 

fırsat sunmaktadır (Santini ve Ghelardini, 2015).   

Düşük kış sıcaklığı patojen populasyonlarının 

azalmasında oldukça etkili iken iklim değişimi nedeniyle 

daha ılıman kış sıcaklıklarının yaşanması durumunda, 

patojenin kışlama başarısının ve hastalık şiddetinin 

artacağı, patojenin daha kuzey kesimlere ve daha yüksek 

rakımlara yayılabileceği tahmin edilmektedir (Santini ve 

Ghelardini, 2015). 

İklim değişimine neden olan en önemli sera 

gazlarından olan CO2’deki artış bitkilerin gelişimlerindeki 

değişmelere bağlı olarak patojen populasyonlarında 

değişmelere neden olabilmektedir. CO2’deki artış 

patojenler tarafından enfekte edilebilecek bitki 

biyokitlesinde (sürgün, yaprak, çiçek ve meyve 

üretiminde) artışa, yapraktaki stoma yoğunluğunun 

azalmasına neden olacaktır. Bitkilerin daha fazla 

gelişmeleri daha fazla bitki artığının oluşmasına bu da 

nekrotrofik patojenlerin hayatta kalma olasılığının 

artmasına neden olabilecektir. Bitkilerin gelişme 

periyotlarının kısalması ve hızlı olgunlaşmaları biyotrofik 

patojenlerin enfeksiyon periyodunun azalmasına neden 

olurken, nekrotrofik patojen populasyonlarının artmasına 

neden olabilecektir. Stoma açıklığının azalması pas, 

külleme ve bazı nekrotroflar gibi stomayı istila eden 

patojenleri engelleyebilir. Kök biyokütlesindeki artış 

mikoriza ya da toprak patojenleri tarafından enfekte 

edilebilecek doku miktarını arttıracaktır (Ghini ve ark., 

2008). Bazı durumlarda mikoriza ve bitkiler arasındaki 

simbiyotik ilişki bitkinin daha güçlü gelişmesini sağlayarak 

patojen kaynaklı zararların azalmasını sağlayabilir.   

CO2 konsantrasyonunun artmasının aynı zamanda 

patojenlerin populasyonu üzerine doğrudan etkisi 

bulunmaktadır. Örneğin; Colletotrichum gloeosporioides 

(Penz.) Penz. & Sacc. izolatlarının 700 ppm CO2 

konsantrasyonda populasyon boyutları ve verimliliğinin 

arttığı belirlenmiştir (Chakraborty ve Datta, 2003). 

Ani çevresel değişimler ise patojenlerin mikroevrim 

geçirmelerine neden olabilmektedir. Özellikle 

Ascomycota bölümündeki fungusların ani çevresel 

değişme koşulları altında kaldıkları zaman mikroevrim 

geçirebildikleri belirtilmektedir (Brasier, 1995). Böyle 

koşulların süreksiz seçilime (episodic selection’a) neden 

olduğu belirtilmektedir. 

Süreksiz seçilim basitçe tanımlanacak olursa bir 

türün populasyon yapısında önemli bir değişime sebep 

olabilecek herhangi bir ani çevresel bozulmanın etkisidir 
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(Brasier, 1995). Bu genetik bir tanımdan ziyade ekolojiktir. 

Kaynak ulaşılabilirliği ya da kalitesinde değişimler, yeni 

konukçu ya da vektörlere maruz kalmak, bir rekabetin 

olması, ani iklim değişimi süreksiz seçilime neden 

olabilmektedir (Brasier, 1995).  

2. 6. Rekombinasyon 

Bitki patojenlerindeki rekombinasyon ya eşeyli 

üreme ya da fungal hifler arasındaki anastomosis yoluyla 

çekirdek ve sitoplazmik materyalin değişebileceği 

somatik hibridizasyon süreciyle eşeysiz olarak meydana 

gelmektedir. Anastomosis aynı zamanda organeller, 

plazmitler, virüsler ve ekstra nükleer DNA’nın değişim 

olasılığını da artttırmaktadır (Burdon ve Silk, 1997). 

Rekombinasyon patojen populasyonundaki genetik 

çeşitliliği arttırabilmektedir. Ancak hem türler arasında 

hem de tür içinde rekombinasyonun önemi 

değişebilmektedir (Burdon ve Silk, 1997).  

2. 6. 1. Eşeysiz rekombinasyon 

Genetik varyasyon başlıca genetik olarak farklı 

bireyler arasında eşeyli üremeyle gerçekleşmektedir. 

Ancak eşeysiz rekombinasyonunda funguslarda genetik 

çeşitliliğe neden olabileceği düşünülmektedir (Brasier, 

2000). Örneğin; Puccinia striiformis f. sp. tritici Eriksson 

patojeni kompleks ırklar oluştururken farklı virulans 

genlerini biriktirmektedir. Irklar tanımlanmamış ırklardan 

mutasyon yoluyla ya da önceden var olan ya da sonradan 

ortaya çıkmış olan iki ırkın rekombinasyonuyla 

oluşabilmektedir (Liu ve ark., 2017). Somatik 

rekombinasyonun bu patojenin yeni ırklar oluşturmasını 

sağlayabileceği belirtilmektedir.  

Eşeysiz üreme funguslarda bazı dezavantajlara 

neden olabilmektedir. Birincisi, eşeysiz üremenin baskın 

olduğu populasyonlarda çeşitlilik azalmaktadır (Burdon 

ve Silk, 1997). İkincisi, klonal populasyonlar bazen 

genomdaki yararlı mutasyonları rekombine 

edememektedirler. Üçüncüsü, zararlı mutasyonların 

geriye döndürülemez şekilde genomda birikmesine 

neden olabilmektedir (Möller ve Stukenbrock, 2017). 

Heterokaryonlar eşeyli üreme ya da hifsel birleşme 

yoluyla meydana gelen iki ya da daha fazla genetik olarak 

farklı çekirdek içeren hücrelerdir. Genellikle benzer 

genotipe sahip ırklar arasında somatik birleşme ve 

heterokaryon oluşumu eşeyli üremeden bağımsız olarak 

meydana gelmektedir. Heterokaryosis yeteneğindeki bu 

ırklar vejetatif uyum grupları (vic) olarak 

adlandırılmaktadırlar.  

Eğer farklı vic ırkları arasında uyuşmazlık varsa bu 

durumda anastomosis (hifsel birleşme) oluşmamaktadır. 

Vejetatif uyumsuzluk diğer hücrelere geçebilen çekirdek, 

mitokondri, plazmid ve virüslerden patojenleri koruyan bir 

savunma mekanizmasıdır (Agrios, 2005).  

Vejetatif olarak uyumlu gruplar arasında virüslerin 

aktarılabildiği patojenlere örnek olarak O. ulmi (Buisman) 

Melin & Nannf. ve Cryphonectria parasitica (Murrill) M. E. 

Barr) verilebilir. O. ulmi (Buisman) Melin & Nannf. 

Avrupa’da yoğun epidemilere neden olduktan sonra 

beklenmedik bir şekilde yaygınlığı düşmüştür. Bu düşüşte 

patojen populasyonunda virüslerin yayılmasının etkili 

olabileceği düşünülmüştür. Yani virüslerin patojen 

populasyonunda yayılması virulansın kaybedilmesine 

neden olmuş olabilir. Avrupa’dan elde edilmiş 

Ophiostoma ulmi ve O. novo-ulmi izolatlarındaki virüsler 

karşılaştırıldığında bunların RNA sekanslarının çok yakın 

benzerlik göstermeleri nedeniyle O. novo-ulmi 

patojenindeki virüslerin de O. ulmi’den transfer edilmiş 

olabileceği belirtilmiştir (Brasier, 2001).  

Vejetatif olarak uyumlu ırklar arasında virüslerin 

aktarılması, patojenin virulansını düşürdüğü için biyolojik 

mücadele çalışmalarında kullanılabilmektedir. Örneğin; 

kestane kanseri hastalığı etmeni (Cryphonectria 

parasitica (Murrill) M. E. Barr)  virüs ile enfekte olduğunda 

virulansı azalarak hipovirülent ırka dönüşmektedir. Ancak 

bunun için virülent ırk ve hipovirülent ırk arasında uyumlu 

bir anastomosis gerçekleşmelidir. Eğer uyumsuz bir 

etkileşim meydana gelirse anastomosis 

gerçekleşmemekte ve virüs aktarılamamaktadır. 

Hipovirulans bu patojenin biyolojik kontrol çalışmalarında 

kullanılmaktadır (Milgroom ve Cortesi, 2004; Akıllı ve ark., 

2011).   

2. 6. 2. Paraseksüel rekombinasyon 

Paraseksüel döngü eşeyli döngüyle hemen hemen 

aynı etkilere sahiptir (Moore ve ark., 2011). Paraseksüel 

rekombinasyonda mayoz olmadan bireyler arasında 

genetik materyal transferi gerçekleşmektedir 

(Stukenbrock, 2016). Paraseksüel döngü anastomosis ile 

başlamakta ve çok çekirdekli hücreler oluşmaktadır. 

(Schardl ve Craven, 2003). Eğer haploid çekirdekler 

birleşirse diploid heterozigot bir çekirdek oluşmaktadır. 

Mitoz bölünme aşamasında homolog kromozom 

segmentlerinin kazara eşleşmesinden dolayı nadiren 

krossing-over gerçekleşebilmektedir. Mitotik krossing-

over ı takiben bir heterokaryondaki genetik olarak farklı 

haploit çekirdeklerin birleşmesi ve haploidizasyonun 

tamamlanması paraseküel döngü olarak 

adlandırılmaktadır (Moore ve ark., 2011).  

2. 6. 3. Eşeyli rekombinasyon 

Eşeyli rekombinasyon ökaryotik organizmalarda 

genetik çeşitliliğe katkı yapmasına rağmen, bazı 

patojenlerde eşeyli üreme nadiren görülmektedir. Bazı 

organizmalarda ise eşeyli üreme tespit edilememiştir. 

Fungusların eşeyli üremesi tipik olarak bir ya da 

daha fazla mating-tip bölgesi içeren küçük ribozomal 
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bölgeler tarafından düzenlenmektedir (Whittle ve 

Johannesson, 2011).  

Funguslarda eşeyli olarak üreyen türler heterotallik 

(farklı tallus üzerinde erkek ve dişi üreme organları 

bulunmaktadır) ya da homotallik (aynı tallus üzerinde 

erkek ve dişi üreme organları bulunmaktadır) 

olabilmektedir.  

Eşeyli üreme Zymoseptoria pseudotritici B. 

McDonald, Stukenbrock & Crous hibrit türünün ortaya 

çıkmasında ve evriminde, P. graminis f. sp. tritici’nin 

populasyon çeşitliliğinin artmasında etkili olmuştur 

(Stukenbrock ve ark., 2012). Aynı zamanda O. novo-ulmi, 

C. parasitica gibi önemli patojenlerdeki vejetatif 

uyumsuzluk tiplerinin sayısının artmasına neden 

olmaktadır. Örneğin; C. parasitica epidemileri başlangıçta 

1 vejetatif uyumsuzluk tipi tarafından oluşturulurken, 

eşeyli üreme sonucunda hastalığa neden olan vejetatif 

uyumsuzluk tiplerinin sayısında artış meydana gelmiştir 

(Burdon ve Silk, 1997). 

2. 7. Mutasyonlar 

Mutasyon bir organizmanın genetik materyalinin 

ani ve kalıcı değişimidir. Mutasyonlar delesyon, 

inversiyon, insersiyon ya da transpozon elementler 

yoluyla meydana gelebilmektedir. Ortalama olarak her 

jenerasyonda bir milyonda bir mutasyon meydana 

gelmektedir (Agrios, 2005). 

Mutasyonların etkisi üçe ayrılabilir. Birincisi, belirli 

mutasyona sahip olan bireylerde etkisi olmayabilir. 

İkincisi, mutasyonlar bireyin hayatta kalması ya da 

üremesini azaltabilir. Üçüncüsü mutasyonlar birey için 

yararlı olabilir ve bireyin uyum gücünü arttırabilir (Möller 

ve Stukenbrock, 2017). 

Mayoz sadece var olan alelleri yeni 

kombinasyonlar oluşturacak şekilde karıştırırken, 

mutasyon tamamen yeni aleller ve yeni genler 

vermektedir. Funguslarda sıklıkla görülen (Moore ve ark., 

2011) gen duplikasyonları da olası en önemli yeni gen 

kaynağıdır (Freeman ve Herron, 2009).  

Mutasyonlar evrim için genetik ham materyal 

sağladıkları için önemlidirler. Haploit genomların hızlı 

replikasyonu mutasyon yoluyla evrimi hızlandırabilir 

(Schardl ve Craven, 2003). Enzim kodlayan bir lokustaki 

mutasyon ise, enzimin değişmiş bir formunu üreten bir 

alelle sonuçlanmaktadır (Agrios, 2005). Ekstranükleer 

DNA’da mutasyon meydana geldiği zaman, çoğu patojen 

daha önce gerçekleştiremediği (ya da gerçekleştirdiği) 

fizyolojik bir süreci gerçekleştirme yeteneği kazanmakta  

(ya da kaybetmektedir) (Agrios, 2005). 

Mutasyonlar birçok patojen populasyonunda 

varyasyonun oluşmasına neden olduğu gibi yeni 

patotiplerin oluşmasına da neden olmaktadır. Örneğin 

Puccinia graminis f. sp. tritici Eriksson & Henning’nin yeni 

patotiplerinin çoğu sadece bir ya da iki virulans genindeki 

mutasyonlar sayesinde oluşmuştur (Burdon ve Silk, 

1997). 

2. 7. 1. Poliploidi 

Poliploidi kromozomların üç ya da daha fazla setine 

sahip olma durumudur. Poliploit organizmalar tetraploit 

(4n), hekzaploit (6n), oktoploit (8n) veya daha fazla 

kromozom takımına sahip olabilirler. Poliploit 

populasyonlar genomlar duplike olduğunda ve çoğu 

kromozom zaman içinde yitirilmeden tutulduğunda 

meydana gelmektedir (Freeman ve Herron, 2009).  

Hibridizasyonla yakından ilişkili bir süreç olan 

poliploidi mutasyonun özel bir sınıfını temsil etmektedir 

(Otto ve Whitton, 2000; Albertin ve Marullo, 2012). 

Bitkiler, hayvanlar ve funguslar yanında, diğer 

ökaryotik taksonlarda evrimsel hikayeleri süresince bir ya 

da daha fazla poliploidizasyon olayı meydana gelmiştir 

(Albertin ve Marullo, 2012). Çok yıllık bitkiler ve 

böceklerde poliploidinin daha sık görülmesinin nedeni, 

yaşam sürelerinin yüksek olmasına bağlı olarak nadir 

olayların meydana gelme olasılığının da yüksek 

olmasından kaynaklanabilir (Otto ve Whitton, 2000). 

Poliploidinin ökaryot evrimini şekillendiren önemli 

bir süreç olduğu düşünülmektedir (Wendel, 2000). Ancak 

funguslarda poliploidi nadiren görülmektedir. Ascomycota 

bölümündeki Pezizomycotina ve Saccharomycotina alt 

bölümlerinde, Oomycetes sınıfında yer alan 

Phytophthora cinsinde ve Basidiomycota bölümü 

içerisinde poliploid türler bulunmaktadır (Albertin ve 

Marullo, 2012).  

2. 7. 2. Transpozonlar 

Transpozonlar bir kromozom bölgesinden diğerine 

hareket edebilen tekrar eden genomik dizilerdir. 

Transpozonlar replikasyon şekillerine göre iki ana gruba 

ayrılmaktadır. DNA transpozonları bir RNA aracısı 

olmaksızın kes-yapıştır mekanizmasıyla doğrudan 

hareket ederken, retrotranspozonlar RNA aracılı kopyala-

yapıştır mekanizmasıyla hareket etmektedir.  

Ökaryotik genom evriminin ana oyuncularından 

olan transpozonlar (Bowen ve Jordan, 2002) genellikle 

fungus genomunun %20’sinden azını oluşturmaktadır 

(Aguileta ve ark., 2009). Eşeyli üreyen populasyonlarda, 

transpozonlar mayoz süresince aktarılabilirken eşeysiz 

üreyenlerde yeni transpozonların elde edilme olasılığı 

daha düşüktür.  

Transpozon elementler bir konukçu hücresi 

genomunu istila ederek replike olmaktadırlar. Konukçu 

hücresine zarar verebilen fonksiyonel olarak önemli 

DNA’yı yerleştirebilmektedirler. Funguslar ise transpozon 

elementleri sessizleştirmek için genom savunma 

mekanizmalarına sahiptir. Bu genom savunma 

mekanizmaları, DNA metilasyonu, heterokromatin, tekrar 
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eden uyarılmış nokta mutasyonu (RIP) ve RNA 

interferans’dır (Möller ve Stukenbrock, 2017). Örneğin; 

RIP, mayozdan önce yeterli uzunluktaki DNA’nın benzer 

bölgelerinde sitozin bazını timine dönüştürmektedir 

(Hane ve ark., 2011). RIP mutasyonları genellikle 

sekansta stop kodonları oluşturmaktadır (Daverdin ve 

ark., 2012). Bu da transpozonların ifadesini 

engellemektedir. 

Transpozon elementler muhtemelen patojen 

populasyonlarında genetik çeşitliliğe katkı sağlayan 

faktörlerden birisidir. Genomdaki değişiklikler 

organizmalarda kompleks ırkların oluşmasına, ve çeşitli 

toksin genleri ve patojenisite faktörlerinin girişine, 

amplifikasyonuna ve çeşitlenmesine imkan 

sağlamaktadır. Aynı zamanda genomun daha esnek 

olmasını sağlayan transpozonlar, Raffaele ve Kamoun 

(2012) tarafından önerilen atla ya da öl modeli modeline 

göre, patojenlerin yeni konukçuları enfekte edebilmelerini 

sağlayabilmektedir  (Manning ve ark., 2013). 

Fungus genomundaki transpozon istilaları aynı 

zamanda bazı gen ailelerinde genişleme ve kromozom 

sayısı dahil genom yapısındaki önemli değişmeler ile 

sonuçlanabilir. Patojenik funguslar yüksek derecede 

genom esnekliği ve değişken genom yapısı 

göstermektedirler. Genom esnekliğine katkı sağlayan 

olayların çoğu aynı zamanda patojen virulansının 

değişmesine de katkı sağlamaktadır (Manning ve ark., 

2013). Genom esnekliğine neden olan transpozonlar 

patojenlerin virulans genlerini içerebilmektedir. Nitekim, 

bitki patojeni fungusların genom tabanlı çalışmaları, 

virulansla ilgili genlerin tipik olarak transpozon 

elementlerince zengin bölgeler ya da spesifik 

kromozomlar üzerinde konumlandığını göstermiştir 

(Möller ve Stukenbrock, 2017). 

Yüksek derecede adaptasyon yeteneği olan esnek 

genomlar, genom boyutunun büyümesiyle 

sonuçlanabilen, genellikle nispeten yüksek miktarda 

tekrar eden DNA’ya sahiptirler. Bütün türler genişlemiş 

genomlara sahip olmamasına rağmen, kamçılı bitki 

patojenlerinin bir kısmı tekrar eden DNA ve önemli 

derecede artan genom boyutuyla karakterize edilmektedir 

(Dong ve ark., 2015). 

 

Tartışma  

Patojenlerin evrimine birden fazla faktör etki 

edebilmektedir. Örneğin, muz üretimini etkileyen en 

önemli hastalık olan (O'Donnell ve ark., 1998), Panama 

hastalığı ya da Fusarium solgunluğu hastalığına neden 

olan polifiletik orijinli Fusarium oxysporum f. sp. cubense’ 

(E .F. Smith) Snyder & Hansen’nin evriminde konukçu ile 

birlikte evrimleşme, yatay gen transferi ve eşeyli 

rekombinasyonun etkili olduğu belirtilmektedir (Fourie ve 

ark., 2009). Bu nedenle patojenlerin evrimsel hikayesinin 

ortaya konulabilmesi için çok yönlü çalışmalara ihtiyaç 

duyulmaktadır. Filogenetik analizler, karşılaştırmalı 

genom analizleri, enzim ve protein analizleri gibi 

fungusların evrimsel süreçleri hakkında bilgi verebilecek 

yöntemlerin kombine edilmesi, fungus 

bölüm/takım/türlerinin evrimsel olarak farklılaşması 

hakkında yeni bilgilerin elde edilmesini sağlayabilecektir.  

Özellikle karşılaştırmalı genom analizleri patojenler 

ve patojen ırkları arasındaki farklılık ve benzerliklerin 

ortaya çıkarılmasını sağlamaktadır. Bu analizlerle fungus 

türlerinin genom büyüklükleri karşılaştırılabilmekte, 

patojenik ve nonpatojenik izolatların karşılaştırılması 

virulanslıkla ilgili bölgelerin tespit edilmesini 

sağlayabilmektedir. Aynı zamanda toksin üretiminden 

sorumlu olan genlerin kaybı nedeniyle patojenin avirulans 

olduğuna dair değerlendirmeler yapılabilmektedir.  

Patojenlerin evrimi üzerine etki eden mekanizmalar 

yeni türlerin ortaya çıkmasına neden olabilmektedir. 

Hibridizasyon hibrit türlerin ortaya çıkmasına neden 

olurken, patojenlerin virulansı üzerine etki edebilen 

transpozonlar ise genom boyutunda ve varyasyonunda 

artışlara neden olarak yeni türlerin ortaya çıkmasını 

sağlayabilmektedir.  

Bitki patojenlerinin evrimsel hikayesi tarımsal 

alanlardaki önemli patojenlerin hem tanınması hem de 

kontrol edilmesine yönelik önemli bilgiler 

sağlayabilmektedir. Araştırıcılara göre; patojen 

populasyonundaki varyasyonun düzeyi ve evrimsel 

hikayesi hastalığın dayanıklılık genleri yoluyla kontrolü 

hakkında fikir verebilmektedir. Örneğin F. oxysporum f. 

sp. ciceris Matuo & K. Sato ’in monofiletik ya da polifiletik 

orijinli olup olmamasının genetik dayanıklılık yoluyla 

hastalığın kontrol edilebilmesi üzerine doğrudan 

sonuçları bulunmaktadır (Jiménez-Gasco ve ark., 2004). 

Patojenlerin evrimine etki eden mekanizmalar 

konukçu aralığı daha geniş olabilen yeni agresif ırkların 

ya da hibritlerin ortaya çıkmasına, genetik çeşitliliğin 

artmasına, vejetatif uyumsuzluk tiplerinin genişlemesine 

neden olabilmektedir. Bu durumlar da patojenlerin 

kontrolünü zorlaştırabilmektedir. Örneğin; kestane 

kanseri hastalığına neden olan C. parasitica patojeninin 

eşeyli üremesi sonucu genişleyen vc çeşitliliği, virüsün 

taşınmasını sınırlandırdığı için patojenin hipovirülent 

ırklarıyla yürütülen biyolojik mücadele çalışmalarının 

başarısını olumsuz yönde etkileyebilmektedir (Milgroom 

ve Cortesi, 2004). Agresif ırkların oluşması ise 

dayanıklılığın kırılması nedeniyle dayanıklı çeşitlerle 

mücadelenin etkisini azaltmaktadır. 

Günümüzde dayanıklı çeşitlerin kullanılması bitki 

hastalıklarının kontrolündeki en pratik ve düşük maliyetli 

stratejilerden biri olarak kabul edilmektedir. Ancak, 
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patojen populasyonundaki varyasyonun düzeyi hastalığın 

yönetiminde dayanıklı çeşitlerin etkinliğinin 

sınırlanmasına neden olabilmektedir. Diğer taraftan, 

hastalığa dayanıklı çeşitler elde etmek için araştırıcılar 

tarafından geliştirilmiş olan hibrit çeşitlerin konukçu aralığı 

daha geniş olan hibrit patojenin ortaya çıkmasına neden 

olabileceği ispatlanmıştır. Bu nedenle, dayanıklı çeşitler 

elde etmede kullanılabilecek bitkilerin seçilmesinde daha 

dikkatli olunması tavsiye edilmektedir (Menardo ve ark., 

2016).  

Dayanıklı bitki elde etmek için yürütülen ıslah 

çalışmaları sonucunda bitki hedef alellerinin çeşitlenmesi 

aynı zamanda patojendeki efektörlerin değişmesine ve 

çeşitlenmesine neden olmaktadır.  Evrimsel 

mekanizmalardan birlikte evrimleşmenin etkili olduğu bu 

olayda tarımsal ekosistemlerde patojen daha hızlı ırk 

oluşturmaktadır. Bu durumun oluşmasında, hastalığın 

ırklarına karşı sürekli olarak yeni dayanıklı çeşitlerin 

geliştirilmesinin etkili olabileceği düşünülmektedir (Brown 

ve Tellier, 2011). Bu durumda hastalıkla mücadelede 

sadece dayanıklı çeşitlerin kullanılması hastalığın uzun 

vadeli kontrolünde etkili olmamakta ve patojenin virulansı 

yüksek olan yeni ırklarını oluşturmasını 

sağlayabilmektedir. Ayrıca günümüzde fungisitlerin tek 

yönlü olarak ve yoğun olarak kullanılması nedeniyle 

fungisit dayanıklılığı problemleri artmaktadır. Bu nedenle 

hastalıkla mücadele entegre mücadele programlarının 

geliştirilmesi gerekmektedir. Ayrıca insanoğlunun 

patojenlerin evrimi üzerindeki etkilerini azaltmak 

amacıyla, dayanıklı çeşite karşı patojenin yeni ırk ya da 

hibrit tür oluşturma olasılığının araştırılması 

gerekmektedir. Patojenin evriminin yavaşlatılmasında 

alternatif mücadele yöntemlerinin de kullanılması tavsiye 

edilebilir. Örneğin patojenlerin virulans genleri ya da 

patojenin hayatiyetini etkileyen diğer genlerin hedef 

alınarak sessizleştirildiği RNA interferans yakın gelecekte 

hastalıkların mücadelesinde yaygın olarak 

kullanılabilir.Patojenlerin coğrafik olarak yer değiştirmesi 

insanoğlunun etkisiyle de muhtemelen oldukça artmış ve 

hızlanmıştır. Bu durumda izole kalmış patojenlerin 

birbirleriyle etkileşmesiyle gen akışının meydana gelmesi 

tarımsal açıdan risk oluşturabilecek patojen ırklarının 

yayılmasına neden olabilmektedir. Bu nedenle 

patojenlerin yeni bölgelere girerek yayılmasını ve ürün 

kayıplarının artmasını engellemek için gerekli önlemler 

alınmalıdır.  Özellikle karantinaya tabi olan patojenlerde 

ülkeye girişin ya da ülke içerisinde yayılmanın 

engellenmesi için gerekli olan eradikasyon tedbirlerinin 

uygulanması önemlidir.   

Bazı patojenlerde yeni ırklar eşeyli üremenin 

gerçekleştiği ara konukçular üzerinde oluşmaktadır. Bu 

hastalıklarla mücadelede ara konukçuların ortadan 

kaldırılması patojenin hayat çemberinin kırılarak ilk 

enfeksiyonların oluşmasını engellemektedir. Aynı 

zamanda eşeyli üreme yoluyla patojenin yeni ırklarını 

oluşturması engellenmektedir.. Örneğin; kara pasın 

(Puccinia graminis f. sp. tritici) ara konukçusu olan 

Berberis bitkisinin olduğu Kayalık dağları doğusunda, 

1930’dan beri yürütülen Berberis eradikasyon çalışmaları 

neticesinde kara pasın eşeyli üremesinin engellenmesi, 

bu alanda kara pasın patotip sayısının azalmasına neden 

olmuş ancak eradikasyon çalışmalarına rağmen patojen 

tamamen yok edilememiştir (Burdon ve Silk, 1997; 

Boddy, 2016).  Patojenin tamamen yok edilememesi hava 

yoluyla patojenin sporlarının bölgeye ulaşmasından 

kaynaklanabilir.  

Hava yoluyla uzak mesafelere yayılabilen bir 

patojen olması nedeniyle populasyonlar arasında gen 

akışının oluşabilmesi, eşeyli üreme ve virulans 

genlerindeki mutasyonlar sonucunda yeni ırkların 

oluşması bu patojenin mücadelesini zorlaştırmaktadır. Bu 

nedenle hava yoluyla yayılabilen ırkların ülkeye girişini ve 

yeni ırk oluşumlarını takip edebilmek için rutin olarak ırk 

belirleme çalışmalarının gerçekleştirilmesi 

gerekmektedir.  

Evrim yaşamın başlangıcından beri bütün yaşayan 

canlılarda olduğu gibi gelecekte de çeşitli mekanizmalarla 

patojenlerin gelişmesine, yeni koşullara adapte 

olmalarına, ya da yok olmalarına neden olabilecektir. 

Evrimin yaşamın başlangıcından beri devam eden bir 

süreç olduğu göz önünde bulundurulduğunda, 

günümüzde elde edilen bilgi birikimleri ışığında, 

fungusların hızlı bir şekilde evrim geçirerek yeni ırklarını 

oluşturmasını ya da konukçu aralığı daha geniş olan hibrit 

türlerini oluşturmasını engellemeye yönelik mücadele 

programlarının geliştirilebileceği düşünülmektedir.  
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