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0oz

Amag: Bu calisma Canakkale ve Tekirdag illeri kanola tretim alanlarindaki bazi virus
hastaliklarinin tespiti ve molekiiler karakterizasyonu amaci ile yGrGtilmastdir.

Materyal ve Metot: Kanola bitkileri gorsel olarak incelenmis, virlis ve virlis-benzeri
simptom gosteren bitkilerden 6rnekler toplanmistir. Toplanan drnekler turnip mosaic
virus (TuMV), cucumber mosaic virus (CMV) ve cauliflower mosaic virus (CaMV)'iin
varhginin belirlenmesi amaci ile DAS-ELISA ile testlenmistir. Enfekteli bulunanlar
icerisinden her bir virls icin 2 izolat secilerek RT-PCR ile istenilen gen bdlgeleri kismi
olarak ¢cogaltilmis, klonlanmis ve dizilenmistir. Elde edilen dizileme verileri kullanilarak
coklu dizi ve filogenetik analizler gerceklestirilmistir.

Bulgular: Testlemeler sonucunda 16 6rnek TuMV ile 3 6rnek ise CMV ile enfekteli
olarak bulunmustur. Bir 6rnekte ise CMV ve TuMV karisik enfeksiyonu tespit edilmistir.
Toplanan 6rneklerin hicbirisinde CaMV enfeksiyonuna rastlanilmamistir. izolatlarin
molekuler karakterizasyonlari sonucunda TuMV izolatlarinin diinya izolatlari ile %80-
94 ve 90-98, CMV izolatlarinin ise %77-98 ve 82-100 oraninda sirasi ile niikleotit ve
amino asit diizeyinde benzerlikler gosterdigi tespit edilmistir. Filogenetik analizler
sonucunda ise TUMV izolatlarinin Asian BR ve CMV izolatlarinin ise IA gruplarinda yer
aldigi belirlenmistir.

Sonug: Gergeklestirilen bu calisma ile kanola Uretim alanlarinda TuMV ve CMV
enfeksiyonu tespit edilerek ¢ogaltilan kismi gen bolgeleri molekdiler olarak karakterize
edilmistir.

ABSTRACT

Objective: This study was carried out for the detection and molecular characterization
of important virus diseases in canola fields of Canakkale and Tekirdag provinces in
Turkey.

Material and Methods: Canola plants were examined visually and ones showing virus
and virus-like symptoms were collected. Collected samples were tested with DAS-ELISA
to determine the presence of turnip mosaic virus (TuMV), cucumber mosaic virus (CMV)
and cauliflower mosaic virus (CaMV). Two isolates were selected for each virus and the
desired gene regions were partially amplified, cloned and sequenced. This sequences
obtained were used in similarity and phylogenetic analysis.

Results: As a result of the tests, 16 and 3 samples were found to be infected with TuMV
and CMV, respectively. In one example, CMV and TuMV mixed infection was detected.
None of the samples collected had CaMV infection. In the similarity analyses, TuMV
isolates showed similarities 80-94% and 90-98%, CMV isolates showed similarities 77—
98% and 82-100% with world isolates at nucleotide and amino acid levels, respectively.
Moreover in phylogenetic analyses, TuMV and CMV isolates were found in the Asian BR
and IA groups, respectively.

Conclusion: TuMV and CMYV infections in canola production areas were detected and
partially amplified gene regions molecularly characterized with this study.
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GiRis

Son yillarda diinyada ve Ullkemizde fosil yakitlara
alternatif olabilecek fikirler Gzerinde yogun arastirmalar
yapilmaktadir. Bu arastirmalarin  bazilar biyodizel
Uretiminde kullanilabilen kanola bitkisi tzerinden
yuritilmektedir. Son derece 6nemli bir yere sahip
olan bu bitkinin tGlkemiz agisindan diger bir 6nemi ise
son yillarda yasadigimiz yagh tohumlu bitki acigini
doldurma potansiyelidir. Son yillarda literatiire girmis
olan enerji tarimi ile de kanola bitkisinin 6nemi giderek
artmaktadir (Giinay, 2008). Ulkemizde toplam 321.330
da alandan 110.000 ton kanola Uretimi gerceklesmekte
dir. Bu Giretimin de %75'iise Marmara Bolgesi'nden
karsilanmaktadir (Anonim, 2018). istatistiki verilerden
de anlasilacagi tzere Marmara Bolgesi Ulkemizin en
blyuk kanola tretim potansiyeline sahip bdlgesi olarak
one cikmaktadir.

Bu 6nemli yag bitkisinin Glkemizde kultiire alinmasi
ikinci diinya savasinin bitimini takiben gerceklesmistir.
Ancak ulkemizde kanola tarimindaki bitki koruma
ile ilgili sorunlarin tespitine yonelik gerceklestirilen
calismalar oldukca az sayidadir (Kadioglu ve ark., 1995;
Topgu, 2014). Bu baglamda llkemizde de su ana kadar
kanola Uretim alanlarinda viral etmenlerin tespitine
yonelik oldukga sinirh sayida gergeklestirilmis calisma
bulunmaktadir (Seker, 2015; Karanfil ve Korkmaz, 2016).
Diinyada ise konu hakkinda gerceklestirilen calismalar
sonucunda bircok virlis hastaliginin kanola tariminda
onemli seviyede maddi kayiplara neden olabilecegi
belirtilmis ve virls hastaliklarindan kaynakh kayiplarin
%90'lara ulasabilecegi bildirilmistir (Goheen, 1988;
Nooh, 2012). Tum bu bilgilerin dogrultusunda yapilan
literatlir taramalarinda da kanola tariminda enfeksiyon
meydana getiren en Onemli virls hastaliklarinin ise
cucumber mosaic virus (CMV), cauliflower mosaic
virus (CaMV) ve turnip mosaic virus (TuMV) oldugu
bildirilmistir (Nooh, 2012; Ebrahim-Ghomi, 2014).
Ulkemizde de kanola haricindeki Brassicaceae familyasi
bitkilerinde yapilan bazi arastirmalarda bu 3 virlisiin
varligi yaygin olarak tespit edilmistir (Korkmaz ve ark.,
2007, 2008; Erkan ve ark., 2013; Tuzlalh ve Korkmaz,
2014).

Belirtilen bu viriislerin en genel 6zellikleri ise kisaca
sOyledir. TuMV, bitki virlsleri arasinda en biytk grubu
olusturan potyvirus cinsine dahildir. Bu zamana kadar
bu gruba ait olan 180 virlsiin oldugu belirlenmistir.
Sebzelerde ekonomik kayiplara neden olan CMV'den
sonra ikinci sirada gelmektedir (Provvidenti, 1996;
Ohshima et al., 2002). TuMV izolatlarinin filogenetik
siniflandirlmasinda ise 6 grup tanimlanmistir. Bu
gruplar World B, Basal B, Orchis, Asian BR, Basal BR ve

I[ranian gruplarindan olusmaktadir (Ohshima et al.,
2002; Nguyen et al., 2013b, Yasaka et al., 2017).

CMV ise tobacco mosaic virus (TMV)'den sonra en
fazla konukgu genisligine sahip viral etmen olup 85
bitki familyasina dahil 1000'den fazla bitkiyi enfekte
edebilmektedir. Dogada bircok monokotiledon ve
dikotiledon yabani ve kultur bitkisinde ekonomik
olarak 6nemli verim kayiplarina sebep olmaktadir.
CMV, Bromoviridae familyasinin cucumoviris cinsine
ait olup, yuvarlak sekilli, zarf icermeyen, yaklasik
olarak 29-30 nm capinda, U¢ segmentli (+) ssRNA
genomuna sahip ve tek bir partikilden olusan bir
virGstir (Palukaitis and Garcia-Arenal, 2003). Etmen ile
gerceklestirilen molekdler calismalar sonucunda; CMV
izolatlarinin filogenetik siniflandirilmasinin ilk olarak;
izolatlarin sahip olduklar serolojik 6zellikler ve sekans
benzerlik oranlan dikkate alinarak grup | ve grup Il
seklinde yapildigi bildirilmistir (Palukaitis et al., 1992).
Ancak gerceklestirilen yeni calismalar ile grup I'in IA ve
IB olarak 2 alt gruba ayrildigi belirtilmistir (Roossinck et
al., 1999).

CaMV, caulimovirus cinsine ait ve dsDNA'ya sahiptir.
Etmenin halkasal yapidaki genom buyuklugu ise
yaklasik olarak 8 kbdir (Cheng et al, 1992). Etmen
dogada yaprak bitleriyle tasinabilmekte olup, CaMV'ye
vektorlik yaptigi bilinen 27 tiir yaprak bitinin oldugu
ve etmenin mekanik olarak tasinabilirken, polen ya
da tohum ile taginamadigi bildirilmistir (Kennedy et
al., 1962; Blanc et al., 2001; Palacios et al., 2002). CaMV
izolatlarinin filogenetik siniflandinimalarinda grup
A ve B olmak Uzere 2 buyik grup ile bu gruplarda
yer alan izolatlarin cografik orijinlere gore alt gruplar
olusturdugu belirtilmistir (Yasaka et al., 2014).

Ulkemiz kanola Uretim alanlarindaki  viriis
hastaliklarinin mevcut durumuiileilgili son derece sinirli
sayida ¢calisma mevcuttur. Gergeklestirilen bu calismaiile
Canakkale ve Tekirdag illeri kanola tretim alanlarinda
onemli 3 virlsiin varhginin arastirilarak tanilanmasi
gerceklestirilmistir. Bu calisma tlkemiz kanola Gretim
alanlarinda viris hastaliklar agisindan gerceklestirilen
en kapsamli calisma olma 6zelligini tagimaktadir.

MATERYAL ve METOT
Arazi Calismalan

Arazi c¢alismalar Canakkale ve Tekirdag illeri
kanola tretim alanlarinda 2017 ve 2018 yillan tretim
sezonunda gerceklestirilmistir. Kanola tretim donemi
boyunca tesadifi olarak secilen Grretim alanlarinda
arazi calismalari gerceklestirilerek bitkiler gorsel olarak
incelenmis ve viral hastalik benzeri belirti gosteren

54



Canakkale ve Tekirdag illeri Kanola Uretim Alanlarinda Onemli Viriis Hastaliklarinin Tanilanmasi ve Karakterizasyonu

kanola bitkilerinden 6rnekler alinmistir. Arazi caligmalari
yuritilirken ayni Gretim alaninda birden fazla bitkide
benzer belirtilerin gorilmesi durumunda en fazla
3 bitkiden ornekleme gerceklestirilmistir. Toplanan
ornekler silika jel icinde 4 °C'de ileri analizlerin yapilmasi
icin saklanmigtir.

DAS-ELISA Testleri

Virlis ve benzeri simptom go&stererek toplanan
orneklerin CMV, TuMV ve CaMV'ye karsi testlenmesi
DAS-ELISA ile virls spesifik poliklonal antibadiler
kullanilarak gercgeklestirilmistir. DAS-ELISA testleri
kitlerin saglandigi firmanin onerileri dogrultusunda
(Bioreba, isvicre) Clark and Adams (1977)In belirttigi
temel yontem esas alinarak gerceklestirilmistir.
Test sonuglari Medispec ESR 2000 ELISA plate
okuyucusunda (Awareness Technology Inc., ABD) 405
nm dalga boyunda yapilan okumalarla degerlendirilmis
ve negatif kontrollin en az 2 kati ve Uzerinde olusan
degerler pozitif olarak kabul edilmistir.

Molekiiler Karakterizasyon Calismalari

Gergeklestirilen DAS-ELISA testleri sonucunda
CaMV ile enfekteli 6rnek bulunmadigi icin molekiler
karakterizasyon calismalart TuMV ve CMV Uzerinden
yurltilmustlr. Bu amacla ilk olarak TuMV ve CMV ile
enfekteli oldugu DAS-ELISA testlerinde belirlenen
orneklerden Li ve ark. (2008)in belirttigi sekilde
CTAB metodu ile total nukleik asit izolasyonu
gerceklestirilmistir. RT-PCR asamasinda kullanilan kitler
TaKaRa (Japonya) firmasindan temin edilerek Uretici
firmalarin Onerileri dikkate alinarak PCR cihazinda
(BioRad, ABD) CMV'nin kilif protein (CP) geninin 638
b¢'lik bolgesi Karanfil ve ark. (2016), TuMV'nin nuclear
inclusion b-+kilif protein (Nlb+CP) gen bdlgesinin
1178 bc'lik kismi ise Karanfil ve Korkmaz (2016)In
belirttigi gen spesifik primerler kullanilarak kismi olarak
cogaltilmistir. Cogaltilan PCR Urlinlerinin, agaroz jel
elektroforezine yliklenmesinin ardindan hedef Grtinlere
ait bantlar Major Science UVDI (ABD) jel goriintiileme
cihazinda goriintiilenmis ve bir sonraki asama olan
klonlama calismalarina gecilmistir.

RT-PCR yontemiyle cogaltilan hedef gen bolgelerini
iceren Urtinler T-A klonlama yontemiyle pGEM-T Easy
plazmid vektori kullanarak klonlanmistir (Promega,
ABD). Klonlama c¢alismalari kapsaminda izolatlarin
elde edildigi bolgeler goz oniinde bulundurularak
Canakkale ve Tekirdag illerini temsil edecek sekilde her
bir virls icin 2 izolatin klonlanmasi gerceklestirilmistir.
Klonlama calismalari Cevik et al. (1995) ve Jiang et
al. (2008)'in belirttigi yontem esas alinarak klonlama
kitlerinin saglandigi firmanin (Promega, ABD) Onerileri

dogrultusunda gergeklestirilmistir.

Klonlama calismalari sonucunda istenilen gen
bolgelerini kesin olarak tasidigi belirlenen plazmitlerin
saflastirilmasi yapilarak sahip olduklari DNA dizilimleri
Refgen Biyoteknoloji (Ankara) firmasindan hizmet alimi
ile M13F ve M13R Universal primerleri ile cift yonlu
olarak belirlenmistir. Elde edilen ham DNA dizilimleri
CLC Main Workbench V.8.0.1 programina aktarilarak
oncelikle pGEM-T Easy plazmid vektoriine ait DNA
dizileri temizlenmis ve hedef gen bolgelerine ait kismi
nikleotit (nt) ve amino asit (aa) dizileri elde edilmistir.

Benzerlik ve Filogenetik Analizler

Elde edilen nt ve aa dizileri ile gen bankasina
diinyanin farkh bolgelerinden yiiklenmis olan CMV ve
TuMV izolatlarina ait veriler kullanarak ¢oklu nt ve aa
dizi karsilastirmalar gerceklestirilmistir (Cizelge 1).

CLC Main Workbench V.8.0.1 programinda Clustal
W ile izolatlara ait dizileme verilerinin benzerlik oranlari
belirlenmistir. Ayrica benzerlik oranlari Muhire ve ark.
(2014) tarafindan gelistirilen Sequence Demarcation
Tool V. 1.2 (SDT) kullanilarak renklendirilmis matriks
olarak da elde edilmistir. Gerceklestirilen bu islemlerin
hepsi her iki virUs icinde ayri ayri yapilmistir.

TuMV ve CMV izolatlarinin filogenetik iliskileri ise
Mega 7 programinda belirlenmistir (Kumar et al., 2016).
Bu amacla ilk olarak calisma kapsaminda elde edilen
izolatlarin dizileme verileri ile diinya izolatlarina ait
veriler Clustal W ile dizilenmistir. Elde edilen ¢oklu nt
dizi verileri 1000 tekrarli bootstrap analizi ile kiamura
80 parametresine godre neighbor-joining modeli
kullanilarak izolatlarin filogenetik iliskileri belirlenmistir.
Olusturulan filogenetik agaclarda TuMV icin japanese
yam mosaic virus (JYMV), CMV icin tomato aspermy
virus (TAV) dis grup olarak kullaniimistir.

ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA
Arazi Calismalari ve DAS-ELISA Testleri

Gergeklestirilen arazi c¢aligmalari  sonucunda
Canakkale ve Tekirdag illerinden viral hastalik benzeri
belirti gosteren toplam 84 drnek toplanmistir. Alinan
orneklerin  DAS-ELISA ile testlenmesi sonucunda
16 ornekte TuMV, 3 Ornekte CMV ve 1 Ornekte de
TuMV ve CMV karisik enfeksiyonu tespit edilmistir.
Toplanan 6rneklerin hicbirisinde CaMV enfeksiyonuna
rastlanilmamistir. TuMV ile enfekteli bulunan 6rneklerin
timu Canakkale ilinden toplanan 6rneklerden elde
edilmistir. Tekirdag ilinden toplanan Orneklerden ise
sadece 1 6rnek CMV ile enfekteli olarak bulunmustur
(Cizelge 2).
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Cizelge 1. Molekdler karakterizasyon calismalarinda kullanilan cucumber mosaic virus ve turnip mosaic virus izolatlarina ait bilgiler

Table 1. Information for cucumber mosaic virus and turnip mosaic virus isolates used in molecular characterization studies

Cucumber mosaic virus izolatlari

Genbankasi Erigsim

Genbankasi Erigim

Numarasi Izolat Orjin Numarasi I1zolat Orjin
HG917910 Palampur Hindistan AB368498 42CM Japonya
AM114273 LeO2 Macaristan LC066494 IRNWRSh41 fran
EF202597 Tsh Cin LC066479 IRNTim1 fran
AF127976 LS ABD AB506800 LiCB Giiney Kore
L15336 Trk7 - AJ810259 KS44 Tayland
AF198103 LY Avustralya HE962480 Vir italya
AJ276481 mf Gliney Kore EF593026 Jatropha Hindistan
LC066500 TUR4 Turkiye LC066467 IRNREY4 fran
LC066509 TUR83 Turkiye LC066503 TUR54 Turkiye
Turnip mosaic virus izolatlar
AB701691 OMA Almanya AB440239 IRNSS5 fran
AB701692 ORM Almanya AB440238 IRNTRa6 iran
AB701693 0sS Almanya AP017762 IRNCQ iran
AB701701 DEU4 Almanya AP017763 IRNDM fran
AB701699 DEU1 Almanya AP017768 IRNKBS58 iran
AB701700 DEU2 Almanya AP017769 IRNKBS65 Iran
AB701695 DEU7 Almanya AP017770 IRNKhCa fran
AB701740 USA5 ABD AP017778 IRNMY57 iran
AB701741 USA6 ABD AP017780 IRNRaNi3 fran
AB701734 TIGA Almanya AP017783 IRNRK fran
AB701735 TIGD Almanya AP017784 IRNRkaraj iran
KJ936087 NSW1 Avustralya AP017785 IRNRN6 Iran
KJ936088 NSW2 Avustralya AP017794 IRNST fran
AB701711 GBR27 Birlesik Krallik AP017795 IRNTH iran
AB701713 GBR31 Birlesik Krallik AP017796 IRNTTm1 iran
AB701716 GBR57 Birlesik Krallik AP017799 IRNTOFS2 fran
AB701717 GBR83 Birlesik Krallik AB252100 AKD934) Japonya
AB701733 PV177 Birlesik Krallik AB252130 ND10J Japonya
KR153038 CCLB Cin AB093621 KD32J Japonya
KR153040 WFLB14 Cin AB701728 Pol 1 Polonya
KR153039 LWLB Cin AB701731 Pol 2 Polonya
AB701703 DNK3 Danimarka AB701732 Pol 4 Polonya
AB701727 NLD2 Hollanda AY227024 CDN1 Kanada
AB701720 ITATA Italya AB362512 TUR1T Turkiye
AB701722 ITA4 Italya AB362513 TUR9 Turkiye
AB701723 ITA5 Ttalya AB093612 NZ290 Yeni Zelenda
AB701725 ITA8 italya
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Cizelge 2. Canakkale ve Tekirdag illerinden toplanan ve arastirilan virisler ile enfekteli 6rnek sayilari
Table 2. Numbers of samples collected and found to be infected with viruses in Canakkale and Tekirdag provinces

. . B Enfekteli Ornek Sayisi
lller liceler Toplanan Ornek Sayisi
TuMVv cmv CaMV TuMV+CMV
Ezine 12 4 1 - 1
Bayrami 17 - - -
Canakkale Y ¢

Lapseki 15 12 1 - -
Eceabat 16 - -
Hayrabolu 7 - -
Tekirdag Suleymanpasa 12 1 -
Malkara 5 - -
Toplam 84 16 3 1

Gergeklestirilen DAS-ELISA c¢alismalari sonucunda,
Canakkale ilinden Tekirdag iline gore ¢ok daha fazla
viriis ile enfekteli bitki elde edilmistir. Ureticilerle
yapilan gortismelerde genel olarak Tekirdag ilinde
Uretimin s6zlesmeli olarak yapildigi ifade edilmis ve
bitki koruma 6nlemlerinin de bu sézlesmeli Gretime
bagh olarak oldukga siki bir sekilde gerceklestirildigi
belirtilmistir. Canakkale ilinde de soézlesmeli Uretim
yapilmasina ragmen baz dreticilerin kanolay! yag
bitkisi yerine yem bitkisi olarak kullandigi ve bitki
koruma onlemlerine ¢ok dikkat etmedikleri Ureticiler
tarafindan ifade edilmistir. Ayrica virlis vektori
boceklerle genel olarak miicadele edilmedigi de g6z
oninde bulunduruldugunda Canakkale ilindeki yliksek
enfeksiyon oraninda vektor bocek populasyonunun da
etkili olabilecegi distinilmektedir. Karanfil ve Korkmaz
(2016), Turkiye'de ilk kez kanola tGretim alanlarinda TuMV
enfeksiyonu tespit ettikleri calismalarinda oldukgca tipik
TuMV benzeri simptomlarin bitkilerde gorildagini
ifade etmislerdir. Ayni zamanda Coutts and Jones
(2000), Avustralya kanola tretim alanlarindaki virlis
enfeksiyonlarini arastirdiklari cahismalarinda 7 6rnekte
TuMV enfeksiyonu bildirmislerdir. iran kanola retim
alanlarinda gerceklestirilen baska bir calismada ise
TuMV enfeksiyon oraninin %38 oldugu bildirilmistir
(Farzadfar and Pourrahim, 2014). TuMV ile ilgili 6nceki
calismalardan elde edilen sonuglar, bu calismada
elde edilen yiliksek TuMV enfekiyon oranini destekler
niteliktedir. Calisma kapsaminda elde edilen 4
bitkideki CMV enfeksiyonu ise Karanfil ve Korkmaz
(2017)'In Ulkemiz kanola Uretim alanlarinda ilk kez
bildirdikleri CMV enfeksiyonu ile ilgili calismalar ile
paralellik gostermektedirler. Arastirmacilar 2014 yilinda
Canakkale kanola alanlarindan topladiklari 21 bitkinin
bir tanesinde CMV enfeksiyonuna rastladiklarini
bildirmislerdir. Bununla birlikte tlkemiz kanola Uretim
alanlarinda CMV enfeksiyonunun varhgi ilk kez bu

calismalar ile bildirilmistir. Ayrica virls benzeri simptom
gosterdikleri icin toplanan 84 bitkiden 64'Un de
aranilan virls hastaliklarinin varligi tespit edilmemistir.
Bu nedenle toplanan bu &rneklerin olasilikla baska
virlis ya da virls benzeri etmenlerle de enfekteli
olabilecedi dustinlilmektedir. Nitekim son vyillarda
Tekirdag kanola Gretim alanlarinda gerceklestirilen
bir calismada, beet western yellows virus (BWYV)
enfeksiyonu kanola trretim alanlarinda tespit edilmistir
(Seker, 2015). Bu baglamda (lkemiz kanola Gretim
alanlarinda su ana kadar gercgeklestirilen calismalar ile
bulunan viral hastaliklarin disinda ¢ok sayida viriis ve
virlis benzeri hastalik olma ihtimalinin ylksek oldugu
ongorilmektedir.

Molekiiler Karakterizasyon Calismalar

Gerceklestirilen dizileme calismalari sonucunda
elde edilen izolatlara ait dizileme verileri ilk olarak gen
bankasina kaydedilmistir (CMV KNLc11 ve KNLc32 kodlu
izolatlar icin erisim numaralari sirasi ile MH426931 ve
MH426932; TuMV KNLt3 ve KNLt27 kodlu izolatlar igin
erisim numaralari sirasi ile MH426933 ve MH426934).
CMV icin 638 bg, TuUMV icinde 1178 bg¢'ten olusan
dizileme verileri elde edilmistir. Bu sonucla kullanilan
primer ciftlerine gore istenilen gen bdlgelerinin
¢ogaltilmasi ve dizilenmesi basari ile gerceklestirilmistir.

Gergeklestirilen  ¢oklu  dizileme  verilerinin
karsilastirmalari ile izolatlarin diinya izolatlari ile
gOstermis olduklar benzerlik oranlari hesaplanmistir.
Bu baglamda diinya izolatlari ile gerceklestirilen coklu
nt ve aa dizi analizleri sonucunda kanola TuMV izolatlari
dinya izolatlari ile nt diizeyinde %80-94, aa diizeyinde
ise %90-98 oraninda gen bankasinda bulunan TuMV
izolatlari ile benzerlik gostermislerdir (Sekil 1a ve
1b). Kanola TuMV izolatlar en fazla benzerligi TUR9
kodlu Tiirk izolati ile gostermistir. En az benzerligi ise
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nt diizeyinde %80 ile IRNKBS65 kodlu iran izolati ile,
aa duzeyinde ise yaklasik olarak %90’lik benzerlik
orani ile ITA8 kodlu italyan izolati ile gdstermislerdir.
Dinyanin farkli bolgelerinde de gergeklestirilen TuMV
izolatlarinin molekdler karakterizasyonlari sonucunda
da bu calismadakine paralel benzerlik oranlar elde
edilmistir. Karanfil ve Korkmaz (2016) tlkemizde kanola
bitkisinde ilk kez rapor ettikleri TuUMV enfeksiyonunun
molekuler karakterizasyonu sonucu dinya izolatlari
ile nt diizeyinde %88-93 oraninda benzerlikler tespit
etmislerdir. Zhu et al. (2016) Cin'de Basal BR grubu
TuMV izolatlarinin tim genomlari ile gergeklestirdikleri
molekiiler karakterizasyon c¢alismalari sonucunda
ayni gruptaki TuMV izolatlari ile ortalama olarak %95
oraninda benzerlikler go6sterdigini  belirtmiglerdir.
Ayrica genel olarak TuMV izolatlarinin en fazla benzerligi
cografik orijin olarak yakin izolatlar ile yada filogenetik
gruplandirmada ayni grupta bulundugu izolatlar
ile gosterdigi de TuMV'nin evrimi ile ilgili yapilan bir
calismada belirtilmistir (Yasaka et al., 2017).
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CMV izolatlariicin gergeklestirilen coklu nt ve aa dizi
karsilastirmalari sonucunda ise nt dizeyinde %77-98
ve aa diizeyinde ise %82-100 arasinda gen bankasinda
bulunan diinya izolatlariile benzerlik gorilmustur (Sekil
1c ve 1d). Kanola CMV izolatlari ise en fazla benzerligi
%98'in Uzerinde bir oranla Turk izolati olan TUR83 izolati
ile gosterirken, en az benzerligi nt dizeyinde yaklasik
olarak %77’'lik benzerlik orani ile KS44 kodlu Tayland
izolati ile, aa dulzeyinde ise yaklasik olarak 9%82'lik
benzerlik orani ile Palampur kodlu Hindistan izolati ile
gostermistir. Kanola CMV izolatlarinin diinya izolatlari
ile gostermis olduklari benzerlik oranlarini gosteren
Sekil 1c ve 1d'deki benzerlik matriksleri daha detayli
incelendiginde CMV izolatlarinin literatiire uyumlu
olarak alt grup | ve alt grup Il olarak 2 alt gruba ayrildigi
gorulmektedir (Roossinck, 2002). Bu alt gruplar igindeki
benzerliklerin, gruplar arasi benzerliklere gore daha
yuksek oldugu da gorilmektedir. Benzer sonuclar
Glkemizde Brassicaceae familyasi bitkilerinden elde
edilen CMV izolatlari ile de gergeklestirilen calismalarda
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Sekil 1. Canakkale kanola alanlarindan elde edilen turnip mosaic virus (TuMV) ve cucumber mosaic virus (CMV) izolatlarinin diinya
izolatlari ile gostermis olduklari niikleotit (nt) ve amino asit (aa) dlizeyindeki benzerlik oranlari (a ve b: TuUMV izolatlarinin sirasi ile nt ve aa,
c ve d: CMV izolatlarinin sirasi ile nt ve aa diizeyinde géstermis olduklari benzerlik oranlar)

Figure 1. Similarity rates at nucleotide (nt) and amino acid (aa) level of turnip mosaic virus (TuMV) and cucumber mosaic virus (CMV) isolates
obtained from Canakkale and Tekirdag provinces (a and b: nt and aa similarity rates for TuMV, respectively; c and d: nt and aa similarity rates

for CMV, respectively)
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ve borilce Uretim alanlarindaki CMV enfeksiyonunun
molekuler karakterizasyonu amaci ile gerceklestirilen
calismalarda da elde edilmistir (Ohshima et al., 2016;
Karanfil ve Korkmaz, 2017).

Gerceklestirilen filogenetik analizler sonucunda
Canakkale ve Tekirdag kanola Uretim alanlarindan
elde edilen TuMV izolatlarinin Basal BR grubunda,
CMV izolatlarinin ise |A alt grubunda yer aldigi
belirlenmistir (Sekil 2). Kanola TuMV izolatlarinin daha
onceden molekiiler karakterizasyonu gerceklestirilen
Brassicaceae familyasi bitkilerinden elde edilmis olan
TUR9 izolati ile ayni alt grupta yer aldigr goriimustir
(Korkmaz et al. 2008). Benzer sekilde CMV izolatlari da
yine salgamgillerden izole edilmis olan TUR83 izolati
ile ayni grupta yer almistir (Ohshima et al., 2016). Bu
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sonuglar ile hem CMV hem de TuMV igin izolatlarin
elde edildikleri cografik orijin ve konukgularin
filogenetik iliskilerde rol oynadigi gorilmektedir. Ancak
unutulmamalidir ki TuMV izolatlarinin filogenetik
iliskileri tamamen cografik orijine bagl degildir. Diinya
TuMV izolatlarinin evrimine yonelik bir calismada Turk
TuMV izolatlari 3 farkli gruba dagilmistir (Yasaka et al.
2017). Benzer sekilde CMV icin de gerceklestirilen diger
bircok calismada da etmenin filogenetik iliskilerinin
konukguya bagli olmadigi belirtilirken, cografik orijinin
onemli bir rol oynadig belirtilmistir (Roossinck, 2002).
Ayrica CMV segmentli bir virls oldugu icin etmenin
genomunda meydana gelen rekombinasyonun
filogenetik iliskilerde etkili oldugu da bilinmektedir
(Ohshima et al., 2016).
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Sekil 2. Canakkale ve Tekirdag ileri kanola alanlarindan elde edilen turnip mosaic virus (a) ve cucumber mosaic virus (b) izolatlarinin
nikleotit diizeyinde diinya izolatlari ile gostermis olduklari filogenetik iliskiler.

Figure 2. Phylogenetic relationships at nucleotide level of turnip mosaic virus (a) and cucumber mosaic virus (b) isolates obtained from

canola fields of Canakkale and Tekirdag provinces with world isolates.

SONUC

Gerceklestirilen bu calisma ile Canakkale ve
Tekirdag illeri kanola Uretim alanlarinda TuMV
ve CMV enfeksiyonlari tespit edilerek molekiler
karakterizasyonlari gerceklestirilmistir. Calisma
kapsamindaarastirilan virislerden CaMV enfeksiyonuna
rastlanilmamistir.  Bundan sonra gerceklestirilecek
calismalarin  kanola Gretim alanlarinda enfeksiyon
meydana getiren bu virlis hastaliklarin tim genom
dizilerinin belirlenmesine ve kanola tariminda sorun

olusturan diger virlis hastaliklarinin tanisina yonelik
olmasi gerektigi dustunilmektedir. Ayrica kanola
Gretim alanlarinda enfeksiyon meydana getiren viris
hastaliklarinin  tasinim yollarinin  tespitine yonelik
arastirmalarin gerceklestirilmesinin dnemli oldugu goz
oniinde bulundurulmalidir.
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