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Arastirma Makalesi
Ulkemiz Turnip Mosaic Virus Bamya Izolatinin Tiim Genom Analizi
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Turnip mosaic virus (TuMV) diinyada konukgusu oldugu bitkilerin yetistirildigi bolgelerde
ekonomik diizeyde zarara neden olmaktadir. Diinyada son yillarda yapilan bir ¢aligmada viriisiin
Brassicaceae familyasindaki bitkilerin disinda bamyay1 da enfekte ettigi belirlenmistir. Bu ¢aligma
kapsaminda bamyay1 enfekte eden bir TuMV izolatinin tim genom dizi analizi yapilmigtir. Genom
dizilimi belirlenen bamya TuMYV izolatinin diger iilkelerdeki izolatlar ile karsilastirilmasi sonucunda
niikleotit diizeyinde %77-93, amino asit diizeyinde ise %89-97 oraninda benzerliklere sahip oldugu
bulunmugtur. Filogenetik analizler sonucunda ise bamya TuMV izolatinin basal-B filogenetik
grubunda yer aldig1 gériilmiistiir. Bu ¢alisma ile ilkemizde ilk defa bamyay1 enfekte eden bir TuUMV
izolatinin genom diizeyinde molekiiler karaktezasyonu gergeklestirilmistir.

Anahtar Kelimeler: RT-PCR, benzerlik, filogenetik

The Complete Genome of Turkish Turnip Mosaic Virus Isolate Infecting
Okra

ABSTRACT

Turnip mosaic virus (TuMV) causes economic damage to its hosts worldwide. In recent studies
conducted in the world, it was determined that the TuMV infects okra besides the plants in
Brassicaceae family. In this study, the complete genome sequence analysis of a TuMV isolate
infecting okra was performed. The multiple sequence comparisons with world isolates showed that
the okra isolate had 77-93% and 89-97% similarities at the nucleotide and amino acid levels,
respectively. Moreover, it was found that the okra TuMV isolate was included in the basal-B
phylogenetic group. With this study, the molecular characterization of a TuUMV isolate infecting okra
in Turkey was carried out for the first time at the complete genome level.
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Giris

Ulkemizin bulundugu 6zel cografi konumu,
farkli iklimlerin goriilmesi ve verimli genis tarim
arazilerine sahip olmasi nedeniyle ¢esitli tarim
rtinleri yetistirilmektedir. Bu ¢esitlilik sebze
yetistiriciliginde de o6nemli bir yere sahiptir
(Akbay ve ark.,, 2005). Ulkemizde sebze
yetistiriciligi gitgide artmakta olup, iretim son
yillarda neredeyse %4 artarak yaklasik 30
milyon tonu asmistir (TUIK, 2019).

Bamya (Abelmoschus esculentus) pamugunda
icinde yer aldig1 Ebegiimecigiller (Malvaceae)
ailesi i¢inde yer almasina ragmen pamuktan ¢ok
daha biiyiik sert yapraklart ve daha kalin bir
govdeye sahiptir (Lamont, 1999).

Bamya {iretiminde zararlilar ve hastaliklar
onemli sorunlar olusturmaktadir (Asare-Bediako
ve ark., 2014). Bamya iiretimi, diger sebze
cesitlerine kiyasla az zararlis1 olmasina ragmen
viral hastaliklar tarafindan tehdit altindadir
(Lamont, 1999; Yadav ve ark., 2018). Kimyasal
miicadelenin olmadig viral hastaliklarda, fungal
ve bakteriyel hastaliklara oranla kayiplar daha
fazla olabilmektedir. Viral hastaliklarin teshisi,
yayilma yollarinin belirlenmesi, molekiiler
olarak karakterize edilmesi kontrol 6nlemlerinin
planlanmasi agisindan 6nemlidir (Provvidenti ve
ark., 1996; Yasaka ve ark.,, 2017). Bu viral
hastaliklardan en 6nemlisi sgalgam mozaik viriisii
(turnip mosaic virus; TuMV)’dir. TuMV,
diinyada konukgusu oldugu bitkilerin tiretiminin
gerceklestigi alanlarda ekonomik kayiplara
sebep olabilmektedir (Ohshima ve ark., 2002).

Diinyada gergeklestirilen ¢alismalar sonucunda
da birgok farkli konuk¢u ve iilkelerden TuMV
enfeksiyonunun varlhigi bildirilmistir (Zheng ve
ark.,, 2017; Shevchenko ve ark., 2018).
Ulkemizde de TuMV enfeksiyonu farkh
konukgularda tespit edilmistir (Gokdag ve ark.,
2016; Karanfil ve Korkmaz, 2016, 2020;
Korkmaz ve Karanfil, 2017, Korkmaz ve ark.,
2020). Ancak diinyada  gerceklestirilen
caligmalar sonucunda bamya bitkisinde TuMV
varh@ ilk kez 2001 yilinda Israil’den ve 2019
yilinda da ilkemizden bildirilmistir (Gera ve
ark., 2001; Karanfil ve Korkmaz, 2019). Bitki
virlis  hastaliklarinin ~ genetik  ¢esitliliginin

belirlenmesinde ¢ok onemli bir yer tutan tiim
genom analizleri ise bamya bitkisinde simdiye
kadar gergeklestirilmemistir. Bu baglamda bu
caligma kapsaminda diinyada ilk kez bamyay1
enfekte eden TuMV izolatinin tiim genom
dizilerinin belirlenerek genbankasinda bulunan
diger izolatlar ile gostermis oldugu filogenetik
iligkiler ve benzerlik sonuglar1 belirlenmistir.

Materyal ve Metot

Bu c¢alisma temel olarak 3 asamada
gerceklestirilmistir. Ilk asamada Karanfil ve
Korkmaz (2019)’1n Manisa ve Izmir illerinden
topladiklar1 TuMV ile enfekteli oldugu daha
onceden tespit edilen bamya bitkileri i¢erisinden
arastirmacilarin sekanslama ¢alismalarina dahil
etmedikleri toplam 6 izolat segilmistir. Segilen
bu izolatlarda total niikleik asit izalosyonu
yapilarak, izolatlarin = NIb+CP  (Nuclear
Inclusion b +Coat Protein) genleri RT-PCR
yontemi ile c¢ogaltilmis ve daha sonra
sekanslanarak sahip olduklari gen dizilimleri
cikarilmistir. Ikinci asamada dizilemesi yapilan
izolatlarin diger ilke izolatlar1 ile gostermis
olduklar1 benzerlik ve filogenetik iligkilerine
gore aralarindan bir izolat secilmistir.
Calisgmanin son asamasinda ise secilen bu
izolatin tiim genom analizi i¢in 5 farkli primer
c¢ifti ile bamya TuMV izolatinin tiim genomu
cogaltilmis ve daha sonra sekanslanarak sahip
oldugu gen dizimleri ortaya ¢ikarilmigtir. Elde
edilen TuMV tiim genom dizilimleri kullanilarak
bamya TuMV izolatinin diger {ilkelerdeki
TuMV izolatlar ile gostermis oldugu sekans
benzerlikleri ve  farkliliklarinin  yaninda
filogenetik ve evrimsel iligkileri de ortaya
konmustur.

Viriis izolat

Calisma kapsaminda kullanilan bamya TuMV
izolatlar1 Karanfil ve Korkmaz (2019)’in Manisa
ve Izmir illerinde bamya iiretim alanlarindan
topladiklar1 TuMV ile enfekteli oldugu daha
onceden tespit edilen izolatlar arasindan tesadiifi
olarak secilmistir.

Total Niikleik Asit izolasyonu
TuMV ile enfekteli oldugu daha Onceden
bilinerek secilen Ornekten toplam niikleik asit
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(TNA) izolasyonu Li ve ark. (2008) ve Karanfil
(2020)’nin  onerileri  dogrultusunda CTAB
metodu ile 3 tekerriir olacak sekilde
gergeklestirilmigtir.  Elde edilen TNA’larin
kalitesi agaroz jel elektroforezi ile kontrol
edildikten ~ sonra,  kullanilincaya  kadar
-80°C’de saklanmustir.

Komplimentar DNA’larin Sentezlenmesi

Bir RNA viriisii olan TuMV 3’ ucunun sonunda
poly A kuyruguna sahiptir. Bu sebeple
komplimentar DNA (cDNA)’lar random primer
ile elde edilebilecegi gibi, oligodT primerler
yardimiyla da sentezlenebilmektedir. Bu ¢aligma
kapsaminda cDNA’larin eldesinde her iki
primerde kullanilmistir. NIb+CP gen bdlgesine
gore gergeklestirilen benzerlik ve filogenetik
analizlerde random primer ile elde edilen
cDNA’lar kullanilmistir. Tiim genom analizleri
icin gerceklestirilen PCR calismalarinda ise 3’
ucuna yakin bolgenin PCR ile ¢ogaltilmasinda

oligodT ile elde edilen cDNA’lar kullanilirken,
ara ve 5’ ucuna yakin bolgeler i¢in random
primer ile elde edilen cDNA’lar kullanilmagtir.
cDNA’larin sentezinde fermantas (Litvanya)
firmasindan saglanan kitler kullanilmistir.

PCR Calismalari

Gergeklestirilen PCR galigmalar1 NIb+CP gen
bolgesi icin Karanfil ve Korkmaz (2019)’un
belirttigi PCR kosullar1 ve primer ¢ifti
kullanilarak, tim genom analizleri igin ise
Shevchenko ve ark. (2018)’min belirttigi PCR
kosullar1 ve 5 farkli primer ¢ifti kullanilarak
gerceklestirilmistir (Cizelge 1). Tim genom
analizlerinde kullanilan TuMV izolati NIb+CP
gen dizilimleri gore gerceklestirilen benzerlik ve
filogenetik analiz sonuglarina gore secilmistir.
PCR  reaksiyonlarinda Takara (Japonya)
firmasindan  saglanan PCR  mastermiks
kullanilarak ve MJ Mini (Bio-Rad, ABD) PCR
cihazinda gergeklestirilmistir.

Cizelge 1. PCR caligmalarinda kullanilan primer ¢iftleri

Primer kodu | Sekans (5’-3") | Uriin biiyiikliigii (bg)
NIb+CP gen bolgesi primer i¢in primer ¢ifti

TUNIP17P TGGTTY ATG TCG CAC CAA GG 1178
CP8M TCCGTGTTCTCT ACCGTT GT

Tim genom dizilimlerinin belirlenmesi igin primer ¢iftleri

Tu5T4P AAAAATATAAAAACTCAACATAACAT
TuP30P1M CGCTGTATCTGCCGCCTAAATC 3230
TuKA1HC11P | TTCATATGGGGTGAGAGAGG

Tu596K17M TCTGCGTCAAACATCATGAG 1898
TuP30P1P CARAT CTTGGACGAAGCATGGA

TuVPG8M TCAA ATCCATACATGTTGATGAA 3008
Tu59CI9P GTGCTTGARGGAGCRAAGTC

TuNI B14M ACYGTGTGCTTYGTCACAAG 1691
Tu59NIA3P GCAARCTAATMTCAGACCTYG

Tu3T9M GGGG CGGCCGCT15 2621

Sekanslama ve Biyoinformatik Analizler

TuMYV izolatlarmin NIb+CP gen dizilimleri ¢ift
yonlii olarak sanger sekanslama metodu ile BM
Labosis firmasindan hizmet alimi alinarak
gergeklestirilmistir.  Segilen TuMV  izolatinin
tim genom dizilimine ait veriler ise yeni nesil
dizileme (NGS) metodu temelli olarak amplikon
dizileme hizmeti ile FicusBio firmasindan
hizmet almm alinarak gergeklestirilmistir.
Biyoinformatik  analizlerde = CLC  Main

Workbench, CLC Genomic bench, MEGAX ve
SDT programlarindan yararlanilmistir (Muhire
ve ark., 2014). Ayrica bu ¢aligmalarda kullanilan
diger tlkelerdeki TuMYV izolatlarina ait veriler
Cizelge 2’de verilmistir. Segilen izolatlarin diger
iilkelerdeki TuMV izolatlar1 ile gOstermis
olduklar benzerlik oranlar1 niikleotit ve amino
asit dilizeyinde yiizde olarak belirlenmistir.
Ayrica filogenetik analizler ile de bamya TuMV
izolatinin ait oldugu grup belirlenmistir.
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Cizelge 2. Benzerlik ve filogenetik analizlerde kullanilan diger tilkelerdeki turnip mosaic virus
izolatlarinin isimleri ve erisim numaralari

izolat

GRC42
GRC43
GRC39
ITALA
ITAS
Call
ITA2
TUR242
TUR10
TUR9
TUR77
TUR20
BZ1
CAR37A

Erisim
Numarasi
AB252117
APQ17756
AP017840
AB701720
AB189014
AB093601
AB701721
AP017815
AP017864
AB362513
APQ017884
AP017867
AB093611
DQ648591

izolat

OMA

oM

ORM

0s

DEU4
HRD

CH6
BJ-B01
IRNTKE
IRNRKkaraj
IRNMB6
IRNTOFS6
RUS1
CAR51

Erisim . Erisim
Nulsnaras1 [zolat Nufnaras1
AB701691 IRNTOFS3 AP017800
AB701690 IRNCV1 AP017752
AB701692 IRNTuSh18 AP017808
AB701693 IRNS1 APQ017788
AB701701 IRNRNG6 APQ017785
AB093627 IRNRaNi3 AP017780
AB179888 IRNKhCa AP017770
KC119185 KWB779] AB252125
AP017797 AUST21 AB989637
APQ017784 VIET58 AB747288
AP017773 VIET80 AB747293
AP017801 CZE5 AB188916
AB093606 DNK3 AB701703
HQ637383

Sonuclar ve Tartisma

Caligma kapsaminda total niikleik asit
izolasyonu basaril bir sekilde
gerceklestirilmistir. NIb+CP genlerinin RT-PCR
analizleri i¢in TuMYV ile enfekteli oldugu bilinen
6 ornek {izerinden caligmalar yiiriitilmiis ve 6
izolatin NIb+CP gen bolgeleri spesifik primer

5000bg
3000bg

2000bg
1500bg

1000bg
750bg

500bg

250bg

100bg

ciftleri ile gogaltilmistir. TuMV NIb+CP genine
karsilik gelen 1178 bg¢ biyikliiginde bant
olusumu segilen tiim 6rneklerde gdzlenmistir. Su
ornegi ve negatif kontrolde ise herhangi bir bant
olusumu gozlenmemistir (Sekil 1).

Negatif
Su Kontrol

Sekil 1. RT-PCR iiriinlerinin agaroz jel elektroforezinde kontrol edilmesi sonucunda olusan bant
goriintiileri (M:100-5000 b¢ marker; 1, 2, 3, 4, 5, 6: Turnip mosaic virus ile enfekteli izolatlara ait

numaralar)
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NIb+CP gen bolgeleri PCR yontemi ile
cogaltilan 6 izolat igerisinden segilen ii¢ izolatin
DNA dizilimleri her iki yonden olacak sekilde
belirlenmistir. DNA dizileri elde edilen TuMV
izolatlarinin (1: CNKOkraa, 2: CNKOKkrab ve 3:
CNKOKkrac) niikleotit ve amino asit dizileri
kendi iglerinde ve diger tilkelerdeki TuMV
izolatlart ile benzerlik ve filogenetik agidan
karsilagtirilarak tiim genom dizisi belirlenecek
bir adet TuMV izolatinin se¢imi yapilmistir.

TuMV bamya izolatinin niikleotit ve amino asit
temelli kendi iclerinde ve diger iilkelerdeki
TuMV izolatlar ile gosterdigi benzerlik oranlar
gergeklestirilen ¢oklu dizi analizleri sonucunda
belirlenmistir.

CNKOkraa, CNKOkrab ve CNKOkrac TuMV
izolatlarinin niikleotit ve amino asit temelli
kendi iglerinde sirasiyla %98 ve %99’un
tizerinde benzerlik gosterdikleri belirlenmistir.

Karanfil ve Korkmaz (2016), yaptiklari
calisgmada CKO1 Tiirk izolatinin niikleik asit
dizilimlerine gore gen bankasindaki diger TUMV
izolatlar1 ile karsilagtirmiglardir.
Karsilagtirmalart sonucunda CKO1 izolatinin
niikleotit  seviyesinde  %88-93  benzerlik
araligia sahip oldugunu ortaya ¢ikarmislardir.
Korkmaz ve ark. (2020), tarafindan iilkemizde
gergeklestirilen baska bir ¢aligmada ise, Tirk
TuMYV izolatlarinin NIb+CP geninin niikleotit
ve amino asit bazli ¢oklu dizi karsilastirmasi
sonucunda Tirk TuMV izolatlarin diger
tilkelerdeki TuMV izolatlart ile %83-100
niikleotit ve %90-100 arasinda amino asit
seviyesinde benzerlik gosterdigini
bildirmislerdir. Bu ¢alismada elde ettigimiz
sonuclarla daha Onceden yapilan caligsmalarda
elde edilen sonuclar birbirini destekler nitelikte
oldugu goriinmektedir.

TuMV izolatlarinin filogenetik soy agacinmin
saptanmasi i¢in gergeklestirilen ¢aligmalar
sonucunda  CNKOkraa, = CNKOkrab  ve
CNKOkrac izolatlarinin  diger {ilkelerdeki
TuMV izolatlan ile genetik iliskilerinin
belirlenmesi amaciyla NIb+CP geninin niikleotit
diizeyinde filogenetik iliskileri arastirilmistir.

Gergeklestirilen filogenetik analizler sonucunda
CNKOkraa, CNKOkrab ve CNKOkrac TuMV
izolatlarinin hepsinin basal-B grubuna dabhil
oldugu bulunmustur. Karanfil ve Korkmaz
(2016), {iilkemizde ilk kez bamyada TuMV
enfeksiyonunu bildirdikleri calismalarinda da
TuMV izolatlarinin basal-B filogenetik grubuna
ait olduklarini bildirmislerdir.

Calisma kapsaminda gerceklestirilen ilk asama
olan CP+NIb genine gore yapilan benzerlik
caligmalari  CNKOkraa, @ CNKOkrab ve
CNKOkrac izolatlar1 iizerinden yiiriitiilerek
sonlandirilmustir. Ikinci asama icin bu 3 izolat
birbirleri ile %99’un {iizerinde bir benzerlik
gosterdikleri i¢in bundan sonraki benzerlik ve
filogenetik c¢aligsmalar1 icin CNKOkrab izolati
secilerek CNKOkra olarak isimlendirilmistir.
Tim  caligmalar ~ CNKOkra  iizerinden
yiiritilmistiir.

Tiim genom caligmalar1 kapsaminda segilen bir
adet TuMYV izolatina yapilan RT-PCR c¢aligmasi
sonuglarinda istenilen bant biiyiikliiklerinin elde
edildigi gorilmistiir. TuST4P ve TuP30P1M
icin 3230 b¢ uzunlugunda, TuKATHCI11P ve
Tu596K17M igin 1898 b¢ uzunlugunda,
TuP30OP1P ve TuVPG8M igin 3008 bg
uzunlugunda, Tu59CI9P ve TuNI B14M icin
1691 bg¢ wuzunlugunda ve TuS9NIA3P ve
Tu3T9M igin 2621 b¢ uzunlugunda TuMV tim
genomuna ait istenilen bant uzunluklar1 elde
edilmistir (Sekil 2).

Calisma  kapsaminda  secilen = CNKOkra
izolatinin diger iilkelerdeki TuMV izolatlar ile
benzerlik iliskileri arastirildiginda, niikleotit

temelli  gerceklestirilen benzerlik  analizi
sonucuna gore tiim izolatlar dikkate alindiginda
%77-93  arasinda  benzerlik  gosterdigi

belirlenmistir. CNKOkra izolatt TUR242 isimli
ve AP017815 erisim numarali Tiirkiye izolati ile
%93 oraninda en yiiksek benzerligi gosterirken,
en diisiik benzerligi ise %77 oraninda OMA,
OM, ORM ve OS isimli AB701691, AB701690,
AB701692 ve AB701693 erisim numarali
Almanya izolatlan ile gosterdigi belirlenmistir
(Sekil 3).
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5000bg
3000bg
2000bg
1500bg

3230bg

1000bg
750bg

500b¢

250bg

100bg

1898bg

.

3008bg 2621bg

1691bg

Sekil 2. Tiim genom kapsaminda yapilan RT-PCR iiriinlerinin agaroz jel elektroforezinde kontrol

edilmesi sonucunda olusan bant goriintiileri

IRNCW1
IRNTuSh18
IRNS1
TUR242
CNKOkra
GRC42
GRC43
MA1A

maz
AlsT21
GRC39
BJBO1
VIETSE
VIET80

TURTT

TURTD

Fairwise identity (%)

100
98
95
93
91
89
86
84
8z

79

TURS

T

KWB779)

DEU4

Call

e
IRNRNE
RNRaNi2
RNKhCa
IRNTOFS3
RNTKE
RNTOFS6
IRNRkaraj
IRNIMBE

=
Ero
o0

Sekil 3. Bamya turnip mosaic virus izolatlarinin tim genom niikleotit dizilimlerine goére diger
iilkelerdeki izolatlar ile gosterdigi benzerlik oranlari

Amino asit diizeyinde tiim genom dizilimlerine
gore CNKOkra izolatinin gen bankasinda
bulunan diger TuMV izolatlar1 ile benzerlik
oranlar1 karsilastirildiginda ise izolatlarin %86-
98 arasinda bir benzerlik gdsterdigi tespit
edilmistir. CNKOkra izolati TUR242 isimli ve
AP017815 erisim numaral1 Tiirkiye izolat1 ile %
98 oraninda benzerlik gosterirken, en diisiik
benzerligi ise %86 oraninda OMA, OM, ORM
ve OS isimli AB701691, AB701690, AB701692
ve AB701693 erisim numarali Almanya
izolatlar1 ile gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4).
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Kozubek ve ark. (2007) yaptiklar1 bir ¢alismada
Cochlearia armoracia bitkisinden elde ettikleri
2 izolatin tiim genom dizilerini ortaya ¢ikararak
bu dizilerin karsilagtirmalarin1  yapmusglardir.
CAR37 ve CAR37A izolatlarmin tiim genom
karsilagtirmalar1 sonucunda %86 niikleotit ve
%94 amino asit seviyesinde benzerlik
gosterdigini  belirlemiglerdir. Wang ve ark.
(2009), tarafindan Cin’de gerceklestirilen baska
bir ¢alismada ise WFLB06 ve TANX2 TuMV
izolatlarinin tiim genom dizilerini belirleyerek
karsilagtirmasini yapmislardir. Tiim genom dizi
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karsilagtirmalar1 sonucunda izolatlarin %90,98
niikleotit ve %97,22 amino asit diizeyinde
bildirmislerdir.

benzerlik gosterdigini

IRNTUSh18
IRNS1

TUR242

Gergeklestirilen bu ¢aligmalar kapsaminda elde
edilen bulgular ile bu calismada elde edilen
bulgular birbiriyle paralellik gostermektedir.

CNKOkra
GRC42
GRC43

IRNKhCa
IRNTOFS3
IRNTKE

IRNTOFS6

IRNRkaraj

IRNMBE
OMA
ou
ORM
os

Sekil 4. Bamya turnip mosaic vi;‘us izolatlarinin tiim genom amino asit dizilimlerine gore diger
tilkelerdeki izolatlar ile gosterdigi benzerlik oranlari

Bamya TuMV izolatinin farkli gen bolgelerine
gore diger iilkelerdeki izolatlar ile niikleotit ve
amino asit diizeyindeki benzerlik oranlar1 da
incelendiginde bamya Tiirk izolatinin genel
olarak diger tlim izolatlar ile niikleotit diizeyinde
en disik %72, en yiksek ise %96 benzerlik
gosterdigi goriilmiistiir. Amino asit diizeyinde
ise en diisiik %76, en yiiksek ise %96 benzerlik
gosterdigi belirlenmistir (Cizelge 3).

Bamya TuMYV izolatinin tiim genom diizeyinde
filogenetik iligkilerin belirlenmesi amaci ile
niikleotit ~ diizeyinde filogenetik analizleri
gergeklestirilmistir.  Filogenetik soy agaci
literatiire paralel olarak 6 ana gruba ayrildig

belirlenmistir (Yasaka ve ark., 2017). Orchis
grubunda 4 izolat, Iranian grubunda 8 izolat,
Asian-BR grubunda 5 izolat, basal-BR grubunda
4 izolat, world-B grubunda 12 izolat, basal-B
grubunda ise 9 izolat bulunmaktadir. Bamya
TuMV izolatinin da tiim genom niikleotit
dizilimleri (Sekil 5) ve sahip oldugu gen
bolgelerinin tamamina gore basal-B grubunda
oldugu tespit edilmistir. Ayrica basal-B
grubunda bulunan bamya izolatinin bu gruptaki
diger TuMV izolatlari ile de gostermis olduklari
benzerlik oranlarinin diger gruplara gore kismen
daha yiiksek olmasi da filogenetik agaglardaki
gruplar1 dogrulamaktadir (Cizelge 2).

145



Ulkemiz Turnip Mosaic Virus Bamya Izolatinin Tiim Genom Analizi

Cizelge 3. Tiirk bamya turnip mosaic virus izolatinin farkli gen bdlgelerine gore diger iilkelerdeki
izolatlar ile niikleotit ve amino asit diizeyinde gdstermis oldugu benzerlik oranlari

Farzadfar ve ark. (2009), Iran’da yaptiklari
calismada Rapistrum rugosum ve Sisymberium
loeselii bitkilerinden elde ettikleri IRNTRa6 ve
IRNSSS izolatlarinin genomik RNA’larinin tam
uzunluktaki dizilerini belirlemislerdir. Elde
ettikleri  bu dizilerin filogenetik analizi
sonucunda bu iki izoatin basal-B grubunda yer
aldigini saptamuglardir. Kim ve ark. (2019)
Kore’de gergeklestirilen baska bir ¢calismada da;
KIH1 ve HJY1 Kore izolatlarinin tam niikleotit
dizilerine dayali gerceklestirilen filogenetik
analizleri sonucunda izolatlarin  genetik
iligkilerini belirlemiglerdir. KIH1 ve HJY1
izolatlarinin ve NCBI’da bulunan 38 TuMV
izolatlar1 ile karsilastirilmasi sonucunda Japonya
ve ltalya izolatlar1 ile basal-B grubuna dahil
oldugunu belirtmislerdir. Ulkemizde
gergeklestirilen bir ¢calismada Korkmaz ve ark.
(2008), biyolojik olarak farkli iki izolatin, TUR1
ve TUR9un genomik RNA’larinin tam
uzunluktaki sekanslarimi belirlemislerdir. Elde
ettikleri  bu dizilerin filogenetik analizi
sonucunda, TUR1 ve TURY9 izolatlarinin
sirastyla world-B ve Asya-BR gruplarina dahil
oldugunu tespit etmislerdir. Bu sonugclar ile de
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Benzerlik Orani1 (%)
Genom ‘
Bolgesi Tiim Izolatlara Gore basal-B Grubuna Gore

Niikleotit Amino asit Niikleotit Amino asit

Max. Min. | Max. Min. Max. Min. Max. Min.
P1 91 72 91 67 91 76 91 76
HC-Pro 94 77 98 91 94 82 98 96
P3 96 72 98 72 96 82 98 85
6K1 93 78 98 92 93 80 98 98
Cl 94 78 99 92 94 85 99 97
6K2 87 72 96 74 87 79 96 85
VPG 95 76 98 83 95 82 98 92
Nla 96 76 100 91 96 83 100 98
NIb 89 78 98 91 89 83 98 95
CP 95 83 98 90 95 90 98 92

TuMV izolatlarinmn konukgu ve cografik

orijinden bagimsiz olarak filogenetik gruplarinin
degisebildigi 6ne ¢ikmaktadir. Bu baglamda elde
edilen sonuglar birbirini destekler niteliktedir.

Grup
(Metadata layer #1)

@ Asian8R @ Basal-BR

@ rranian @ Orchis

World-B (@ basal-B

S

2
3 2
a 9
- b 4

Sekil 5. Bamya turnip mosaic virus izolatinin

tiim genomunun niikleotit dizilimleri
kullanilarak Neighbor joining (NJ) yontemi ile
olusturulan filogenetik soy agaci
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Gergeklestirilen bu  c¢alisma  kapsaminda
diinyada ilk kez bamyay1 enfekte eden TuMV
izolatinin tiim genom dizilimleri belirlenmistir.
Bundan sonra yapilacak olan c¢aligmalarda
molekiiler  karakterizasyon  ¢alismalarinin
TuMV’nin diger konuk¢ularinda da belirlenmesi
ve dayaniklilik ile ilgili caligmalara agirlik
verilmesi gerekmektedir.
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