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Oz: Rhynchosporium commune, arpa (Hordeum vulgare), diger Hordeum tiirlerinde ve Bromus diandrus
iizerinde yaprak lekesi hastaligina neden olan haploid bir fungustur. Diinya ¢apinda tiim iliman yetistirme
bdlgelerinde bulunmakta ve ekonomik agidan en Snemli arpa patojenlerinden biri olarak kabul edilmektedir.
Hastaligin kontroliinde en etkili ve siirdiiriilebilir yontem dayanikli ¢esit kullanimidir. Patojen ticari ¢esitlerde
kullanilan dayaniklilik genlerine karsi yeni virtilent genotiplerini gelistirme yetenegine sahiptir. Bu nedenle,
markdr destekli seleksiyon yolu ile farkli lokuslarin (niteliksel veya niceliksel) tanilanmasi ve piramitlenmesi
dayaniklilik 1slahi agisindan oldukc¢a dnemlidir. Bu derleme ile patojenin genetik varyasyonu, konukc¢u-patojen
etkilesimi, dayaniklilikta rol oynayan genler, yerel ve yabani gesitlerde R. commune dayanikliligi ve tilkemizde

R.commune konukg¢u dayanikliligi iizerine gegmisten giiniimiize yapilan ¢aligsmalar 6zetlenmistir.
Anahtar Kelimeler: Rhynchosporium commune, Arpa yaprak lekesi hastaligi, Hordeum vulgare, Dayaniklilik.

Host Resistance to Rhynchosporium commune

Abstract: Rhynchosporium commune is a haploid fungus that causes scald on barley (Hordeum vulgare), other
Hordeum species and Bromus diandrus. 1t is found in all temperate growing regions of the world and is
considered one of the most economically important pathogens of barley. The most effective and sustainable

method of controlling the disease is the use of resistant cultivars. The pathogen has the ability to evolve new
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virulent genotypes against the resistance genes used in commercial cultivars. Therefore, introgression and
pyramiding of different loci (qualitative or quantitative) by marker-assisted selection is very important for
resistance breeding. This review summarizes the genetic variation of the pathogen, host-pathogen interactions,
genes involved in resistance, resistance to R. commune in landraces and wild genotypes, and host resistance to R.

commune in our country from the past to the present.

Keywords: Rhynchosporium commune, Scald, Hordeum vulgare, Resistance.

Giris

Arpa yaprak lekesi hastaligi, hastalik etmeni Deuteromycetes sinifindan hemibiyotrofik bir fungus olan
Rhynchosporium commune’dir (Zaffarano ve ark., 2011; Zhang ve ark., 2020). Eski ad1 Rhynchosporium secalis
olan fungal etmeni Zafarano ve ark. (2011) Rhynchosporium commune olarak yeniden isimlendirmis ve
Hordeum spp. ile Bromus diandrus lizerinde hastalik olusturdugunu rapor etmislerdir. Fungal etmenin Seifollahi
ve ark. (2018) tarafindan H. murinum subsp. glaucum, Festuca perennis ve Avena sativa lizerinde de hastalik
olusturdugu rapor edilmistir. ilgili calismalar ile fungus icin yabani konukgularin énemli rezervler oldugu ortaya
koyulmustur (Linde ve ark., 2016; Seifollahi ve ark., 2018). Son zamanlarda Crous ve ark. (2021) ise R.

commune'nin R. graminicola olarak yeniden adlandirilmasini 6nermislerdir.

Hastalik arpa iiretiminin yapildig1 biitiin bolgelerde goriilmektedir. Gegit bolgelerinde, serin ve nemli
bolgelerde daha ¢ok rastlanmakla birlikte diinya ¢apinda yaygin ve epidemik bir hastaliktir (Xue ve Hall, 1991;
Robbertse ve ark., 2001). Patojeninde orjini oldugu varsayilan kuzey Avrupa’da hastalik oldukca siddetlidir
(Brunner ve ark., 2007). Hastalik etmeni arpada %10-70 aras1 verim kaybina yol agmakta ve tane kalitesini de
diisiirmektedir (Shipton ve ark., 1974; Zhang ve ark., 1992). Arpa yaprak lekesi hastaliginda enfeksiyon
siddetine bagl olarak verim kayiplari artmaktadir. En fazla etkilenen verim komponenti m? deki basak sayisidir
(Zencirci ve Hayes, 1990). Kavak (1998) tarafindan yapilan ¢alismada arpa yaprak lekesinin arpada enfeksiyon
siddetine bagli olarak olusturdugu verim kayiplar1 belirlenmis, % 46.7, % 68 ve % 80.1 oranlarinda enfeksiyon
siddetlerinde sirastyla % 8.9, % 19.6 ve % 30.5 oranlarinda verim kayb1 olustugu saptanmistir. Ozellikle iist
yapraklarim enfekte oldugu durumlarda iiriin kayiplar1 artmaktadir (Doken, 1979). i¢ Anadolu Bélgesinde
incelenen tarlalarin biiyiik bir kisminda enfeksiyon yiizdesinin %60°’1n {izerinde oldugu rapor edilmistir (Mert ve

ark., 2014).

Genel olarak hastalik belirtisi; dnce gri-yesil-mavimsi oval ve diizglin olmayan yaglims1 lekeler halinde,
sonra orta kismi beyazimtirak gri, kenarlar1 da koyu kahverengi ve farkli dlciilerde goriinmektedir (Mert ve
Karakaya, 2004). Belirtileri daha ¢ok yaprak ayasinda goriilmekle birlikte yaprak kininda, nodlarda, sapta ve

basaklarda da belirti olugturmaktadir.

Rhynchosporium commune kigt dayanikli spor olusturmayip, canli yaprak dokusunda ve oOzellikle bitki

artiklarinda stroma seklinde gecirmektedir (Mathre, 1982). Fungus bir sonraki yila bitki artiklart ve tohumla
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tasinmakla birlikte bitki artiklar1 en 6nemli inokulum kaynagidir. Bitki artiklarindaki inokulum miktar1 bir
onceki yilin hastalik siddetine ve ¢evre kosullarina bagli olarak degismektedir. Etmen bitki artiklart iizerinde
canliligint uzun siire siirdiirebilmektedir. Hastalik etmeni sporlar1 ve miselyumu yagmur sigratmasi veya riizgar
yoluyla yakin mesafede yayilabildigi gibi enfekteli tohumlarin ekilmesi ve anizlarin saman olarak tasinmasi ile
uzun mesafeli olarak da tasinabilmekte ve yeni cografi konumlara yayilabilmektedir (Mathre, 1982; Brunner ve
ark., 2007; Topp ve ark., 2019). Fungusun eseyli donemi heniiz bilinmemektedir. Bu nedenle askosporlarin uzun

mesafeli dagilma olasilig1 da bulunmaktadir.

Genellikle herhangi bir fungal patojenin orjininin konukcu bitki orijini ile ayn1 oldugu diisiiniilmektedir
ancak Rhynchosporium commune’nin orjininin, arpanin orijini olan Bereketli Hilal bolgesi degil kuzey Avrupa
oldugu disiiniilmektedir. Fungusun neolitik dénemden bu yana ticari arpa faaliyetleri ile giineye, Kuzey
Amerika ve Avustralya'ya ardindan tiim diinyaya yayildig1 diisliniilmektedir (Brunner ve ark., 2007). Birgok
genetik varyasyon calismast da Rhynchosporium commune’nin orijininin kuzey Avrupa oldugunu destekler
niteliktedir (Brunner ve ark., 2007; Zaffarano ve ark., 2009; Linde ve ark., 2009; Kiros-Meles ve ark., 2011;
Seifollahi ve ark., 2018; Celik Oguz ve ark., 2021; Novakazi ve ark., 2021).

Hastaligin kontroliinde fungisit uygulanmasi, kiiltiirel dnlemler ve hastaliga dayanikli gesitlerin gelistirilmesi
dahil olmak iizere entegre ve ¢ok yonlii bir yaklasim kullanilmaldir (Stefansson ve ark., 2012; McLean ve
Hollaway, 2018). Fungusitler, fungusit direncinin hizli gelisimini sinirlamak igin karigimlar halinde veya
doniistimli olarak uygulanmalidir (McDonald, 2015). Hastaliga dayanikli ¢esitlerin gelistirilmesi, R. commune
kontrolii i¢in siirdiiriilebilir ve ¢evreci bir strateji olarak karsimiza cikmaktadir. Bununla birlikte, fungus
popiilasyonu hizla degisime ugrayabilmekte ve bu da dayanikli ¢esitlerin ve fungisitlerin birkac yillik ticari
kullanimdan sonra etkisiz hale gelmesine neden olmaktadir (Avrova ve Knogge, 2012). Uzun vadede daha
stirdiiriilebilir dayamiklilik hedefi, markor destekli seleksiyon yoluyla ¢ok sayida farkli direng lokusunun

(niteliksel ve niceliksel) belirlenmesi ve piramitlemesi yoluyla elde edilebilir.

Bu calisma ile R. commune epidemiyolojisi ve konuk¢u dayanikliligi 6zetlenmistir.
Rhynchosporium commune Genetik Varyasyonu

R. commune'un genetik yapisi lizerine yapilan arastirmalar, patojenin mikro &lgekte yiiksek diizeyde genetik
cesitlilige sahip oldugunu ortaya koymustur (Linde ve ark., 2009; McDonald, 2015). Hatta Avrupa’da tek bir
cografi konumdaki (tarladaki) genetik cesitliligin, Avrupa i¢indeki bir bdlgedeki toplam genetik gesitliligin
%70'inden fazla oldugu rapor edilmistir (Zaffarano ve ark., 2006).

Tiirkiye arpanin 6nemli gen merkezlerinden birisidir (Kiin, 1996). Ancak Zaffarano ve ark. (2006) ve
Brunner ve ark. (2007), R. commune’nin, arpanin orijin merkezinde gelismedigini belirtmislerdir. Tiirkiye
izolatlari lizerinde yapilan bir R. commune ¢alismasinda diisiik diizeyde genetik ¢esitlilik rapor edilmistir ve bu,
R. commune’in orjininin arpanin orjini olan Bereketli Hilal olmadig1 hipotezini desteklemektedir (Celik Oguz ve
ark., 2021). Bu hipotez ayrica Suriye, Urdiin ve Iran'dan toplanan R. commune popiilasyonlarinin diisiik genetik
cesitliligi tarafindan da desteklenmistir (Kiros-Meles ve ark., 2011; Seifollahi ve ark., 2018). Bununla birlikte,

15 yakin izojenik hattan olusan farkli bir set {izerinde fenotiplenen 14 izlanda R. commune izolatinin tiimii,
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benzersiz bir profil gostermis ve Kuzeybati Avrupa R. commune popiilasyonlarinin énemli genetik ¢esitlilik
icerdigine isaret etmistir (Novakazi ve ark., 2021). Bu ¢aligma ile birlikte incelenen diger literatiir (Rohe ve ark.
1995; Brunner ve ark. 2007; Zaffarano ve ark. 2009; Linde ve ark. 2009) calismalar1 da R. commune konukcu-
patojen etkilesimlerinin Kuzeybat1 Avrupa'da evrimlestigini rapor etmislerdir. Bu yliksek seviyedeki genetik
cesitlilik ile farkli arpa popiilasyonlarinda arpa yaprak lekesine karsi dayaniklilik kaynaklarinin belirlenmesine

ihtiya¢ duyulmustur (Clare ve ark., 2020).

Diinya capindaki R. commune popiilasyonlarindaki yiiksek viriilens varyasyonuna iliskin raporlar, bu
patojenin genetik ve fenotipik olarak oldukca gesitli oldugunu gostermistir (McDonald ve ark., 1999; Bouajila ve
ark., 2007, 2010; Stefansson ve ark., 2012, 2014). R. commune popiilasyonlarinin genetik ¢esitliligi, yeni
fungisitlerin kullanilmas1 gibi se¢im baskilarina hizla yanit vermesini saglamaktadir. Benzimidazol grubu
fungusitlere kars1 populasyon iginde hizli ve yaygin direng gelisimi rapor edilirken (Locke ve Phillips, 1995),
Triazol grubu fungusitlere kars1 direng daha yavas gelismektedir (Cooke ve ark., 2004; Zhan ve ark., 2005).
Bunun yani sira daha 6nce flusilazole,epoxiconazole ve tebuconazole maruz kalan popiilasyonlarin, daha 6nce
maruz kalmamis popiilasyonlara gore 10 kat daha diigiikk duyarliliga sahip oldugu goriilmiistiir (Robbertse ve
ark., 2001; Cooke ve ark., 2004), CYP51 gen ailesindeki mutasyon ve varyasyon, ¢esitli fungus tiirlerinde azol
fungisit direncinde ¢ok onemli bir rol oynamaktadir (Brunner ve ark., 2015). R. commune'de azol direncine
katkida bulunan CYP51 paralogu olan CYP51A tanimlanmistir (Hawkins ve ark., 2014; Brunner ve ark., 2015;
Mohd-Assaad ve ark.,, 2016). CYPS51A, Yeni Zelanda ve Isvigre'deki azole direngli R. commune
popiilasyonlarinda tespit edilmis, fungisit se¢im baskisinin R. commune popiilasyonlarinin evrimi tizerindeki
etkisi ortaya konmustur. CYP51A'nin kiiresel R. commune popiilasyonlarindaki fungisit direnci varyasyonunun

en dnemli kaynagi oldugu disiiniilmektedir (Mohd-Assaad ve ark., 2016).
Konukcu-Patojen Etkilesimleri

Arpa iilkemiz ve diinya i¢in oldukc¢a 6nemli bir serin iklim tahilidir (Tas ve Yiiriir, 2002). Arpada R. commune
gelisimi: c¢imlenme (inokulasyondan yaklastk 12 saat sonra meydana gelir), ardindan penetrasyon
(inokulasyondan yaklasik 24 saat sonra), fungus biyokiitlesinde yavas bir artigla yaprak kolonizasyonu, ardindan
biiyiik bir biiylime ile biyokiitle kazanimi (inokulasyondan yaklasik 10 giin sonra) ve sporlanma tireten yogun bir
stromanin olustugu gec¢ duragan faz olmak {izere dort asamada gergeklesmektedir (Ayesu-Offei ve Clare, 1970;
Zhan ve ark.,. 2008; Siersleben ve ark., 2014). Etmen fungus konuk¢u epidermal hiicrelerin lizerindeki kiitikiile
niifuz eden vejetatif hiflerden konidiler iiretmektedir (Avrova ve Knogge, 2012). Konidinin ¢im tiipii
olusumundan ve kiitikiile penetrasyonundan sonra, ince hifler esas olarak yaprak boyunca uzunlamasina biiytir
(Thirugnanasambandam ve ark., 2011). Ince hifler, arpa yapraginin dis epidermis hiicre duvarlarinin pektin
acisindan zengin tabakasinda hizla biiyliyerek makrosemptomlar: olusturur ve sporlar iiretir (Walters ve ark.,
2012). Yaprak yiizeyinde sporlanma saglanmasi ile birlikte, sporlar ve miselyum yagmur sigratmasi veya riizgar
yoluyla yakindaki bitkilere yayilir (Siersleben ve ark., 2014). Sporlarin ¢gimlenmesi ve kiitikiil penetrasyonundan
sonra, hassas genotiplerde yogun miselyal biiylimenin altinda mezofil hiicrelerinin ve daha fazla epidermal
hiicrenin ¢dkmesine yol agarak tipik arpa yaprak lekesi hastalik belirtilerine yol agmaktadir (Lehnackers ve

Knogge, 1990; Thirugnanasambandam ve ark., 2011). Bununla birlikte, R. commune fungusu konukgu bitki
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icinde hastalik semptomlar1 ortaya ¢ikmadan gelistigi semptomsuz enfeksiyonlar da gosterebilmektedir (Walters

ve ark., 2012).

Patojendeki aviriilans efektorleri ve konukguda karsilik gelen dayaniklilik genleri arasindaki gene karsi gen
etkilesiminin meydana geldigi diisiiniilmektedir (Barua ve ark., 1993). Patojenin yeni dayaniklilik genleri olan
cesitleri tanilamast ve bu gesitleri birkag sezon iginde enfekte edebilmesi miimkiindiir. Wevelsiep ve ark. (1993)
R. commune’deki ince hif olusturma asamasinda 6nemli olan nekroza neden olan ii¢ protein (Necrosis inducing
protein; NIP1, NIP2 ve NIP3) belirlemislerdir. Kirsten ve ark. (2012), tarafindan yapilan analizde NIP1
transkriptlerinin sporlarda mevcut oldugunu, NIP2 ve NIP3 transkriptlerinin ise konukcu bitkilerin

inokulasyonundan sonra sentezledigi rapor edilmistir.

NIP1 hem bir efektdr hem de bir indiikleyici olarak islev gérmektedir (Wevelsiep ve ark., 1993). Ayrica,
Hahn ve ark. (1993), NIP1'in arpada yaprak nekrozunu kolaylagtirmakla kalmayip, ayn1 zamanda dayaniklilik
geni Rrsl'in reaksiyonlarmi da indiikledigini gostermistir. NIP1 proteini, aviriilans geni AvrRrsl'in (Rohe ve
ark., 1995) diirliniidiir ve Rrsl arpa bitkilerinin yapraklarinda patogenez ile ilgili 10 geninin ifadesini
indiiklemektedir. (Steiner-Lange ve ark., 2003). Rrsl ile tetiklenen dayanikliligin ana faktoriiniin bitkinin
savunma reaksiyonunu aktive eden bir reseptor ile NIP1 etkilesiminin taninmasidir (Schurch ve ark., 2004). Bu,
NIP genlerini ve patojenin kiiresel popiilasyonlar1 arasindaki varliklarini, yokluklarimi veya degistirilmis
durumlarmi, dayamkhilik geni etkinliginin potansiyel bir belirleyicisi yapar. Islevsel bir NIP1 geni tastyan
izolatlar, NIP1'in islevsel olmadigi veya eksik oldugu izolatlardan 6nemli Ol¢iide daha yiiksek virtilans

gostermistir (Stefansson ve ark., 2014; Mohd-Assaad ve ark., 2019).

Mohd-Assaad ve ark. (2019), yaptiklari ¢alismada neredeyse tim Rhynchosporium tiirlerinde NIP1A ve
NIP1B olarak adlandirilan iki farklt NIP1 paralogu tanimlamiglardir. NIP1'in yaygin olarak bildirilen paralogu
olan NIP1A'nin konukgu reseptorleri ile birlikte gelisen baskin efektor oldugu belirlenmis ve viriilens konusunda
NIP1B'den daha dnemli bir etkiye sahip oldugu bulunmustur. NIP2 ve NIP3 proteinlerinin patojen i¢in oldukca
o6nemli oldugu diisiiniilmektedir (Stefansson ve ark., 2014). NIP2 ve NIP3 arpada nekrozu indiiklemektedir,
ancak uyarict olarak hicbir islevi yoktur (Hahn ve ark., 1993). NIP1, NIP2 ve NIP3 proteinleri, enfeksiyonun
erken bilylime asamalarinda, fungus hifleri yogun subkutikiiler stroma bilyliimesinden 6nce yayildiginda islevsel
olarak dnemlidir. Bu proteinlerin {iretimi, fungus biyokiitlesi hizla arttiginda 6nemli 6l¢iide azaldigindan dolay:

fungus viriilensi tizerine erken dénemde etki edebildigi diigiiniilmektedir (Schurch ve ark., 2004).
Arpa Yaprak Lekesi Hastahig1 Dayanikhih@inda Rol Oynayan Genler

R. commune baslangicta R. secalis olarak siniflandirildigindan, gen tanimlamalar1 Rhynchosporium secalis'e
kars1 Reaksiyon/Dayaniklilik durumunu temsil eden Rrs terminolojisini takip etmektedir (Bjernstad ve ark.,

2002).

Arpa genomunda R. commune dayanikliligina yonelik genler ve QTL'ler tanimlanmistir. Bununla birlikte,
bazi lokuslar tekrar tekrar dayaniklilik ile baglantili bulunarak modern arpa germplazminda dayaniklilik icin
smirli genetik ¢esitlilik gdzlenmistir. Son 20 yilda, arpa germplazmindaki R. commune dayanikliliginin genetik

mimarisi hakkindaki bilgileri ortaya ¢ikarmak ve markor destekli dayaniklilik 1slahina yonelik hedefleri
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kesfetmek i¢in QTL analizi kullanilmistir. Arpa yaprak lekesi hastaligina karsi dayaniklilikta Rrsl ve Rrs2
lokuslarimin 6nemi (ve dolayisiyla sik segimi), dogal kosullar altinda ve kontrollii ortamlardaki spesifik
izolat/izolatlar kullanilarak bir dizi genotip veya duble haploid popiilasyon iizerinde rapor edilmistir (Zhang ve

ark., 2020).

Hastaliga karsi genetik dayanikliligi destekleyen fizyolojik mekanizmalar konusunda bilgiler oldukga
stnirhdir. Rrsl dayaniklilik geninin enfeksiyon siirecinde R. commune biiyiimesini kisitlamak igin subkutikiiler
stroma olugumunu 6nledigi rapor edilmistir (Lehnackers ve Knogge, 1990). Buna karsilik, Rrs2 lokusunu tasiyan
her ikisi de dayanikli cesitler olan Digger (Ingiltere'den) ve Osiris (Cezayir'den), enfeksiyon siirecinde hiicre

duvarlarinda daha biiyiik papilla ve hale olusumu gdstermistir (Jergensen ve ark., 1993).

Rrsl, Rrs2, Rrs3, Rrs4, Rrs12, Rrs13, Rrsl4, Rrsl5, Rrs16, Rrs17 ve Rrs18 gen isimlendirmeleri altinda
toplam on bir ana Rrs geni haritalanmistir (Bjernstad ve ark., 2002; Zhang ve ark., 2020). Looseley ve ark.

(2012), semptomsuz yapraklarda da R. commune miktarina bagli olarak QTL'ler tespit etmistir.

1H kromozomunda Rrs14, 2H kromozomunda Rrs17, 3H kromozomunda Rrsl ve Rrs4, 4H kromozomunda
Rrs3 ve Rrs16, 6H kromozomunda Rrs13 ve 7H kromozomunda Rrs2, Rrs12 ve Rrsl5 olmak iizere major
dayaniklilik genleri belirlenmistir (Bjernstad ve ark., 2002; Zhang ve ark., 2020). 5H kromozomu iizerinde major
dayaniklik geni belirlenmemistir ancak bu kromozom {izerinde minoér etkili QTL’ler haritalanmistir (Looseley ve
ark., 2012; Coulter ve ark., 2019; Zantinge ve ark., 2019). 6H kromozomu iizerinde tanimlanan (Hofmann, 2015)
ve dogrulanan (Coulter ve ark., 2019) Rrs18 dayaniklilik geni en son tanimlanan dayaniklilik genidir. Rrs
genlerinin birgogu yerel arpa ¢esitlerinden tiiretilmistir (Bjornstad ve ark., 2004; Hofmann ve ark., 2013 ) Rrsl
lokusu i¢in farkli ¢aligmalarla birgok allel bildirilmistir (Dyck ve Schaller, 1961; Baker ve Larter, 1963;
Habgood ve Hayes, 1971; Hansen ve Magnus, 1973; Bockelman ve ark., 1977; Bjernstad ve ark., 2002; Read ve
ark., 2003; Genger ve ark., 2005; Hofmann ve ark., 2013). 3H kromozomunda bulunan bu lokus daha 6nce
haritalanan Rh, Rh1, Rh3, Rh4 ve Rh7 lokuslarin1 kapsamaktadir (Bjernstad ve ark., 2002).

Rrsl (Rh4 tipi), La Mesita, Trebi, Osiris, CIho3515 cesitlerinde ve Ispanyol yerel gesitleri SBCC145 ve
SBCC154°de tanimlanmistir. Rrs1’e benzer bir alel olan Rh42, Modoc ¢esidi {izerinde tanimlanmig ve Turk ve
Atlas46 cesitlerinden Rrs1 (Rh42 tipi) ile yakindan baglantili bagka bir dayaniklilik aleli olan Rrsl (Rh3 tipi)
tanimlanmistir (Dyck ve Schaller, 1961; Hofmann ve ark., 2013).

Avustralya arpa genotipleri fide donemi testleri ile 11 R. commune izolatina karsit degerlendirilmis ve

"Yerong" ¢esidi "Turk" ¢esidinden (Rrs1 (Rh3 tipi)) farkli bir dayaniklilik gostermistir (Zhang, 2019)

Rrsl (Rh4 tipi), chr3H 490253069 i¢in yeni tanimlanan teshis belirteci ile psddomolekiiller Morex v. 2.0
2019 (Looseley ve ark., 2020) kullanilarak 3H kromozomu iizerinde 446,9 Mb olarak haritalanmistir. Bu markor
chr3H_ 490253069, Rrs1 lokusunda Rrs1'i (Rh4 tipi) diger genlerden veya alellerden (dayaniklilik ve duyarlilik
icin) ayirt edebilmektedir. Dayanikli Rrsl (Rh4 tipi) SBCC145, SBCC154, Clho3515 ve Retriever arpa
genotiplerinde tanilanmistir. Armelle (Rh tipi), Atlas 46 (Rh3 tipi), Abyssinian, Clho11549, Steudelli ve Triton
(Rh tipi) ¢esitlerinde Rrs1 (Rh4) lokusu icermedikleri, ancak baska bir Rrsl aleline sahip olduklar1 bildirilmistir.
Looseley ve ark. (2020) ayrica Suriye ve Urdiin yerel arpa gesitleri koleksiyonu kullanarak Rrs1 (Rh4 tipi) igin
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molekiiler markorler gelistirmistir. Bunun yani sira, Birlesik Krallik arpa genotiplerinde Rrsl (Rh4 tipi)
lokusunun nispeten az sayida genotipte oldugunu varsaymis ve bu lokusu igeren 25 gesitten olusan bir liste de

sunmustur.

4H kromozomu iizerinde Rrs16 lokusu kiiltiir arpas1 ve Hordeum bulbosum melezlemesinden elde edilmistir
(Pickering ve ark., 2006). Vlamingh ¢esidinin Rrs16 lokusunu igerdigi rapor edilmistir (Wang ve ark., 2014).
Rrs13, kromozom 6H iizerinde bulunmaktadir. Tlgili lokus H. spontaneum melezlemesi iizerinden
haritalandirilmistir (Abbott ve ark.,1995; Genger ve ark., 2003a) ve Avustralya ¢esidi Tantangera Rrs13 kaynagi
olarak kullanilmaktadir (Read ve ark., 1998).

Atlas ¢esidinde 7H iizerinde bulunan Rrs2 lokusu haritalanmistir. Rrs2 dayaniklilik lokusu ¢ogu R. commune

izolatina etkili ve diinya ¢apinda arpa 1slah programlarinda 6nemli bir yeri vardir (Hanemann ve ark., 2009).

Arpa yaprak lekesine dayaniklilikta tespit edilen QTL’lerin bagli oldugu kromozomlar ve dayaniklilik
kaynaklar1 Zhang ve ark. (2020) tarafindan listelenmistir.

Rrs5, 1186, 1187, 1158, Rrs9, Rrs10 ve rrs11 lokuslart ise haritalanmamistir (Chelkowski ve ark., 2003). Ciinkii
bu lokuslarin daha dnce bahsedilen Rrs lokuslarinin alellerini temsil ediyor olabilecegi diigiiniilmektedir. Bu
nedenle, Rrs lokuslariin numaralandirilmasi, terminoloji degisiklikleri, bahsedilen haritalanmamis Rrs lokuslari
ve Rrs3'lin Morex'in arpa referans genomuna bagli kalmamasi nedeni ile kesin ve sirali diizene sahip degildir

(Zhang ve ark., 2020).

Rrsl, sentromerik bir bolgede karmasik bir lokustur (Biittner ve ark., 2020; Zhang ve ark., 2020). Morex
genom dizilimi 2. versiyonunda, 429 ila 503 Mb'yi kapsayan kromozom 3HL'nin sentromerik bolgesindeki Rrsl
lokusunda bildirilen 27 major veya mindr QTL ve tespit edilen iki ek lokus, ilgili lokustaki karmasikligi daha da
arttirmaktadir (Zhang ve ark., 2020). Kromozom 6HL'nin sentromerik bolgesinde bulunan ve arpa ag benek
hastalig1 ag formu etmeni Pyrenophora teres f. teres’e dayaniklilik ve duyarlilik kazandiran Rpt5/Sptl lokusu ile
benzerlikler gostermektedir (Richards ve ark., 2016; Clare ve ark., 2020). R. commune efektor geni NIP1'in de
Rrsl ile etkilesime girdigi bildirilmistir (Schiirch ve ark., 2004) ve R. commune icindeki tiire 6zgii efektorlerin

biyotrofik fazini uzattig1 ve nekrotrofik fazi ise kisalttigina inanilmaktadir (Penselin ve ark., 2016).

Gen ekspresyonunun patojenik funguslarda nekrotrofik olugum i¢in bazal savunma transkriptlerini
etkileyebilecegi gozlemlenmistir. WI2291 enziminin arpa-R.commune etkilesiminde daha fazla geni aktive ettigi
rapor edilmistir (Shoaib ve ark., 2018)

Ciicelesme genine sahip yatmaya meyilli bitkilerin yagmur sicramalari ile hastalik bulagmasina karsi daha
duyarli oldugu rapor edilmistir. Biiyiime aligkanliklar1 ve arpa yaprak lekesi dayaniklilig1 arasindaki olasi bir
pleiotropik (coklu fenotipik) etkilesimi aragtirmak icin bazi popiilasyonlar (ayrica SBCC145 Beatrix i¢in 3
HL'de bulunan bir segregating bodurlagma geni) test edilmistir, ancak arpa yaprak lekesi dayaniklilig: {izerinde

hicbir etkisi bulunmamistir (Ponce-Molina, 2012).
Arpa Yaparak Lekesi Dayaniklihinda Rol Oynayan Genlerin Belirlenmesinde Kullanilan Yontemler
Tarihsel olarak, QTL'ler, iki ebeveynli haritalama popiilasyonlarinin analizi yoluyla tanimlanmistir. Bu yontem,

nadir alellere sahip biiyiik etkili QTL'leri saptamak i¢in kullanigh olup arpa yaprak lekesi hastalig1 dayaniklilig:
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icin markdr destekli islah i¢in 6nemli bir ara¢ olmustur (Lorenz ve ark., 2011). Bununla birlikte, yeni
dayaniklilik kaynaklarini ortaya ¢ikarmak amaciyla, genom c¢apinda iliskilendirme g¢alismalart (GWAS) ve

genomik secilim dahil olmak iizere diger yaklasimlar kullanilmaktadir.

GWAS, cesitli germplazm setleri kullanarak hedef 6zelliklerle iligkili lokuslart tespit edebilmektedir. Bu,
yalnizca iki ebeveyn arasinda ayrilan alellerin degerlendirilebildigi duble haploid popiilasyonlara kiyasla daha
fazla alellik cesitlilik saglayabilmekte (Zhu ve ark., 2008) ve daha yiiksek haritalama ¢oziiniirlikleri elde
edilmektedir (Boyd ve ark., 2013). Bununla birlikte, GWAS'n genellikle ¢cok nadir alelleri veya kiiciik etki
boyutlarina sahip alelleri tespit etme giicii smirlidir. Ornek boyutunu artirmak, iliskilendirme ¢aligmalarmin

giiclinii artirabilmektedir (Korte ve Farlow, 2013).

Looseley ve ark. (2018) yaptiklart GWAS analizi ile Avrupa'daki dogal tarla kosullar1 altinda Avrupa yazlik
arpa germplazminda Rrs1 lokusunda en énemli ve etkili QTL’i rapor etmislerdir. ilgili ¢aligmada, Rrs2 lokusunu
tagidigr bilinen cesitleri incelemisler ancak tarlada kosullarinda Rrs2 lokusunda hi¢cbir QTL saptanmamustir.
Buna karsilik, Etiyopya, ICARDA ve ABD'den alinan arpa genotipleri kullanilarak Etiyopya'da gerceklestirilmis
olan baska bir GWAS analizinde 1H ve 5H kromozomlarinda arpa yaprak lekesi hastaligi dayaniklilig1 i¢in yeni
QTL'ler de tanimlanmis ve 7H kromozomunda iki biyiik etkili QTL saptamigtir (Daba ve ark., 2019). Sonuglar
yine arpada arpa yaprak lekesi dayanikliginin genetik mimarisinin karmasik oldugunu ve dayaniklilik genlerinin

cevresel etkilere bagl olarak degistigini gostermektedir.

Arastirmacilar arpa kromozomlarinda kesfedilen dayaniklilik lokuslarina ait markérler gelistirmis ve bu
markorler dayanikli bitkileri hassas bitkilerden farkli derecelerde ayirt edebilmislerdir. 2H ve 3H
kromozomlarinda, Basit Dizi Tekrar1 (SSR) markorleri HVMS54, Bmac0093b, HVLTPPS, HVM62 ve
Bmag0006, R. commune igin kantitatif 6zellik lokuslar1 (QTL'ler) oldugunu gostermistir. 3H kromozomu ¢esitli
kollarinda bulunan HVS3-SCAR, Bmag0006-SSR ve Ebmac0871-SSR markorlerinin (HVS3 ve Bmag0006,
3H'nin uzun kolunda, Ebmac871 ise kisa kolunda lokalize olmustur), Rrsl dayaniklilik gen(ler)ini tanilamada
kullamilabilecegi rapor edilmistir (Sayed ve Baum, 2018). Ayrica Hofmann ve ark. (2013) ispanyol yerel arpa
cesitlerinden trettigi double haploid popiilasyonda Rrs1 dayaniklilik geni iizerinde calismis ve bu bolge igin
BOPAI1 markérlerinden CAPS markoérleri (11_00101, 11_08231, 11_0205, 11_0315, 11_1476) tiiretmislerdir.

Genomik secim, genomik tahmin edilen 1slah degerlerini (GEBV'ler) modellemek i¢in tim genom
isaretleyici profillerindeki iligkinin igaret dl¢iilerini kullanmaktadir (Meuwissen ve ark., 2001; de los Campos ve
ark., 2013; Habier ve ark., 2013). Fenotipli hatlardan olusan bir popiilasyon, fenotipsiz hatlarla birlikte
genotiplenir ve yalmzca fenotipli hatlarin genotipli hatlarla iliskisi GEBV'leri modellemek igin kullanilir
(Heffner ve ark., 2011; Lorenz ve ark., 2011). Fusarium basak yaniklig1 dayanikliligi dahil olmak iizere diger
arpa hastaliklarina genomik seleksiyon yontemleri uygulanmistir (Lorenz ve ark., 2012; Sallam ve ark., 2015).
Dogru fenotipleme, 1slah programlarinda hastalik direnci gibi karmagik ozellikler icin zaman zaman zordur
(Cooper ve ark., 2014; Zhang ve ark., 2017). Fenotipsiz hatlar icin GEBV'lerin modellenmesi yoluyla, genomik
secim, coklu diren¢ lokuslar1 i¢in daha hizli ve ucuz se¢im saglayabilmektedir (de los Campos ve ark., 2013;
Desta ve Ortiz, 2014), Dolayisiyla genomik se¢im hastalik direnci 6zelliklerinin genetik kazanim oranini

artirabilir (Lorenz ve ark., 2011).
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Yerel ve Yabani Arpa Cesitlerinde R. commune Dayamklihigi

Kiiltiir arpasinin yabani akrabalari, 6zellikle H. spontaneum ve H. bulbosum, arpa yaprak lekesi dayanikliligi i¢in
onemli genetik kaynaklardir ve 1slah c¢aligmalar: ile kiiltiir arpasinin genetik temelini genisletebilir. Rrs
genlerinin birgogu yerel cesitlerden tiiretilmistir (Bjernstad ve ark., 2004; Hofmann ve ark., 2013). Rrsl
lokusunda yer alan H. spontaneum'da kesfedilen arpa yaparak lekesi dayaniklilik QTL’leri kiiltiir arpasinda da
tanimlanmistir (Genger ve ark., 2003a, 2003b; von Korff ve ark., 2005). H. spontaneum kaynakli arpa yaprak
lekesi dayaniklilik lokusu, Rrs12 (muhtemelen Rrs2'nin farkl aleli) (Abbott ve ark., 1992; Genger ve ark., 2005)
ve Rrs15 (Genger ve ark., 2005) 7H kromozomu iizerine; Rrs13, 6H kromozomu iizerine (Abbott ve ark., 1995);
Rrs14, 1H kromozomu iizerine (Garvin ve ark., 2000) haritalanmustir. H. bulbosum kaynakl arpa yaprak lekesi
dayaniklilik lokusu Rrs16, 4H kromozomunda tanimlanmistir (Pickering ve ark., 2006). Bu bes lokus,
dayaniklilik genlerinin introgresyonu ve piramidi i¢in degerli kaynaklar saglamaktadir. Yabani ve kiiltiir
arpasinin QTL’leri arasindaki alellik farkliliklarini arastirmak icin daha ileri ¢aligmalar yiiriitiilmesi gereklidir.
Alman 'Barke' hattina ¢aprazlanmis HEB-25 yabani arpa popiilasyonunda i¢ ige gee¢mis iliskilendirme
haritalamasi kullanilmis ve sekiz lokus tanimlanmistir (Biittner ve ark., 2020). Bunun yani sira, R. commune'un
orijininin Kuzeybati Avrupa oldugundan kullamlan iskandinavya ve diger kuzey Avrupa yerel arpa cesitlerinin
arpa yaprak lekesi dayaniklilik kaynagi olduguna inamlmaktadir. Iskog arpasmin “Bere” popiilasyonu bu konuda
iyi bir adaydir (McDonald, 2015)."Bere" arpa popiilasyonu igindeki iliskilendirme haritalamas1 da sekiz lokusu

tanimlamugtir. R. commune izolatlarinin ¢ogu igin, "Bere" ¢esidi dayanikli bulunmustur (Cope ve ark., 2021).

Farkl1 bilim adamlar1 yerel arpa ¢esitlerinin arpa yaprak lekesi hastali§ina kars1 yetiskin bitki dayaniklilig1 ve
fide dayanikliligi konusunda hem fikirdir. {1k olarak Johnson ve Mackie (1920) tarafindan bildirilen dayaniklilik
daha sonra ¢oklu dayanikli arpa tiirleri tammlanmis ve 1slah programlarinda kullanilmigtir. Ornegin, “Turk”
¢esidinden 6nemli bir dayaniklilik geninin eklenmesiyle gelistirilen ilk ¢esit, “Atlas 46” dir (Riddle ve Suneson,

1948; Riddle ve Briggs, 1950).

Giliniimiize kadar arpa bitkisinde 150'den fazla dayaniklilik lokusu karakterize edilmistir. R. commune
orjininin Kuzey Avrupa oldugu ve buradan diinyaya yayildigi disiiniildiiginde, Avrupa germplazmi, R.
commune dayanikliligini taramak icin kullanilan birincil kaynak olmustur ve yabani arpa (H. spontaneum), yerel
arpa ¢esitleri ise yeterince kullanilmamustir. Tiirkiye'den 94 yabani arpa ve 188 yerel arpa ¢esidinden olusan bir
popiilasyon, PCR-GBS amplikon dizileme kullanilarak genotiplenmis ve alti Tirk R. commune izolati ile
taranmigtir. Calisma sonucunda 12'si yeni olmak {izere toplam 21 lokusla iligkilendirme-haritalama analizi
yapilmistir. {lgili galisma birincil arpa gen havuzlarinin, dayamiklilik 1slahi icin kullamlabilecek ¢ok sayida yeni

R. commune dayaniklilik kaynagi icerdigini gostermistir (Clare ve ark.,2023).

Yabani arpa (H. spontaneum), yerel arpa gesitlerle karsilagtirildiginda, arpa yaprak lekesi hastaligina karsi
yiiksek bir potansiyele sahiptir. Yerel cesitlerin yalnizca %0,5' alt1 R. commune izolatina dayanikli bulunurken,
H. spontaneum genotiplerinin %26's1 test edilen tiim izolatlara dayanikli bulunmustur (Azamparsa ve ark.,
2019). Silvar ve ark. (2010), ispanyol arpa yerel cesitlerinin ana grubundan tiiretilen 159 hatti test etmis ve
%26's1n1n arpa yaprak lekesi hastaligina dayanikli oldugunu bulmuslardir. Benzer sekilde Tiirkiye’den 198 yerel
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arpa ¢esidinin, 104 yabani arpa ¢esidinin 6 adet R. commune izolat1 ile fide donemi dayanikliliginin test edildigi
calismada yalnizca 1 adet yerel arpa g¢esidi izolatlarinin tiimiine dayaniklilik gosterirken, 27 adet H. spontaneum
genotipi izolatlarin tiimiine dayanikli bulunmustur (Azamparsa ve ark., 2019). Rehman ve ark. (2021) Fas'ta
ICARDA gen bankasindan temin edilen H. spontaneum Orneklerinin (%66) arpa yaprak lekesi hastalifina
dayanikli oldugunu bulmuslardir. Yine baska bir ¢alisma ile ispanya'da H. spontaneum genotiplerinin yaklasik

%?71.6's1n1n arpa yaprak lekesi hastaligina dayanikli oldugu ileri siirtilmiistiir.

Etiyopya yerel cesitlerinin ve genotiplerinin arpa yaprak lekesi hastalifina karsi dayanikli oldugu ortaya
koyulmustur (Yitbarek, 1998; Gyawali, 2018). Ayrica, Suriye ve Urdiin yerel cesitlerinden elde edilen yerel
cesitlerin %13"i (Van Leur ve ark., 1989) ve Ispanyol arpa koleksiyonundaki érneklerin %26's1 arpa yaprak
lekesine karsi dayanikli bulunmustur (Silvar ve ark., 2010).

Van Leur ve ark. (1989) Suriye ve Urdiin'iin cesitli bolgelerinden toplanan yerel arpa cesitlerinden iiretilen
100 hattan olusan arpa setinin %13"liniin arpa yaprak lekesi hastaligina dayanikli oldugunu bulmuslardir. Yerel
cesitler ve toplama alanlar1 arasindaki yiiksek heterojenligin yani sira daha soguk bolgelerden daha yiiksek

oranda dayanikli genotipler tespit edilmistir.
Ulkemizde R. commune Konuk¢u Dayanikhihgi Uzerine Yapilan Cahsmalar

Tiirkiye’de ilk kez Bremer ve arkadaglarinca tespit edilen arpa ag benek hastaligi olduk¢a yaygindir (Gobelez,
1964; Karakaya ve ark., 2014; Ozdemir ve ark., 2017). Damgac1 (1981), 1980’de Orta Anadolu bolgesinde
yaptig1 stirveylerde bolgede arpa yaprak lekesi hastaliginin sapa kalkma ve siit olum doénemlerindeki bulagiklik
orani ve siddetinin sirasiyla % 64,5 ve % 5,6 ve % 49,7 ve % 1,89 oldugunu ve bazi tarlalarda hastalik siddetinin
sirastyla % 17,7 ve % 12,5’e kadar ¢ikabildigini rapor etmistir Aktas (1984), bu hastaligin tilkemizde yaygin
oldugunu, Orta Anadolu Bolgesinde bazi yillarda biiyiik kayiplara neden oldugunu bildirmis ve Mamluk ve ark.,
(1997) tarafindan Orta Anadolu’da yapilan siirveylerde 1993 yilinda gozlenen tarlalarin yaridan fazlasinda arpa

yaprak lekesi goriildiigiinii belirlemislerdir.

Mert ve Karakaya (2004)’nin sera kosullarinda 37 ¢esit ve iki aday arpa hattinin Rhynchosporium secalis'in
bes izolatina ve bu izolatlardan olusan karigimina kars1 test edildigi calismada, yedi ¢esit (Erginel 90, Sahin 91,
Kral 97, Akhisar 98, Cetin 2000, Cumra 2001, Avci 2002) ve bir aday hattin (aday 4) dayanikli oldugu

bulunmustur.

Diisiinceli ve ark. (2008), 36 arpa ¢esidi ve 683 arpa genotipi R.secalis’e kars1 sera (fide) ve tarla (yetiskin
bitki) kosullarinda incelenmistir. Test edilen 683 arpa genotipinin sirastyla %44 ve %39'u fide ve yetigkin bitki
asamasinda orta derecede direngli bulunmustur. Cetin 2000, Avci 2002, Erginel 90, Kiral 97, Kaya 7794,
Akhisar 98, Zafer 160 ve Yesilkdy 387 cesitleri hem sera hem de tarla kosullarinda dayanikli bulunmustur.
Cildir 02, Vamikhoca ve Quantum gesitleri sera kosullarinda hassas iken, tarla kosullarinda dayanikli

bulunmuslardir.

Azamparsa ve ark. (2019)’nin 198 yerel arpa ¢esidinin, 104 yabani arpa ¢esidinin 6 adet R. commune izolati
ile fide donemi dayanikliliginin test edildigi ¢alismalarinda, R. commune izolatlar1 arasinda viriilans farkliliklar:

gozlenmistir. Alt1 sirali bir yerel arpa ¢esidi (Yesilkdy 9052) alt1 izolatin hepsine karst dayanikli bulunmustur.
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Bagka bir alt1 sirali arpa genotipi (genotip no.17) 5 izolata dayanikli reaksiyon gostermistir. Yirmiyedi adet H.

spontaneum genotipi altt R. commune izolatinin hepsine dayanikli bulunmustur.

Azamparsa ve Karakaya (2020), R.commune’nin patotiplerini belirledikleri ¢alismada 17 arpa genotipinden
olusan arpa ayirict test ¢esidi lizerinde 30 adet patotip belirlemislerdir. Jet ve Abyssinia ¢esitleri en dayanikli
genotipler olarak bulunurken, Digger ve Steudelli genotipleri en hassas genotipler olarak bulunmustur. iki hassas
kontrol genotip Biilbiil 89 ve Efes genotipleri Patotiplerin %93 {ine hassas reaksiyon gostermistir. Tiirkiye'nin
baz1 arpa yetistirilen bolgelerinden elde edilen Tiitk R. commune izolatlar1 arasinda dnemli farkliliklar oldugu

goriilmektedir.

Hekimhan ve ark. (2021), Tiirkiye’de yetistirilen bazi arpa cesitleri (63 adet) ve Eskisehir Gegit Kusagi
Tarimsal Arastirma Enstitiisii’ne ait ileri kademe arpa hatlarin1 (46 adet) tarla kosullarinda R. commune’ye karsi
test etmislerdir. Cesitlerden %2’si ¢ok dayanikli, %8’i dayanikli, %33’i hassas ve %13’i ¢ok hassas
bulunmustur. Verim kademesindeki hatlardan ise %12’si dayanikli, %55’1 orta dayanikli, %33’{i hassas olarak

belirlenmistir.

Ulkemizden R. commune hakkinda rapor edilen ilk ve tek molekiiler haritalama ¢alismasi Clare ve ark.
(2023) tarafindan yapilmis olup, Tiirkiye’den 94 yabani arpa ve 188 yerel arpa ¢esidinden olugan bir popiilasyon
PCR-GBS amplikon dizileme teknigi kullanilarak genotiplenmis ve altt Tirk R. commune izolat1 ile
fenotiplendirilmistir. Calisma sonucunda 12'si yeni olmak iizere toplam 21 lokusla iligkilendirme-haritalama
analizi yapilmistir. lgili ¢alisma birincil arpa gen havuzlarmin, dayaniklilik 1slahi igin kullanilabilecek ¢ok

sayida yeni R. commune dayaniklilik kaynagi icerdigini gostermistir.
Sonug¢

Yapilan calismalar ile tespit edilen QTL'lerin fiziksel konumlarini anlamamiz haritalama g¢aligmalar1 arasinda
QTL sonuglarin1 karsilastirmamiza olanak tanimaktadir. Gelecekteki kiiresel arpa islah g¢aligmalarinda arpa
yaprak lekesi dayanikliliginin iyilestirilmesi agisindan oldukga dnemlidir. Ozellikle gelismekte olan iilkelerdeki
arpa yetistiricileri, arpa yaprak lekesi hastaligina dayanikli arpa materyalleri gelistirmek zorundadir ayrica R.
commune g¢esitliligi ve patotipleri molekiiler seviyede incelenmelidir. Etmenin patojenite seviyeleri ve
popiilasyon ¢esitliligi de konuk¢u dayanikliligini arastirmak icin kritik 6neme sahiptir. Bunlarin yani sira toprak
isleme, kompost, {irlin rotasyonu, fungisit uygulama zamani, arpa ekim zamanlar1 ve ¢esit karisiminin hastalik
siddeti tizerindeki etkileri saptanmustir. Hastalik tohum ile de tasmabildiginden tohum ticareti konusunda da
dikkat edilmesi gereklidir. Arpa yaprak lekesine dayanikli gesitlerin kullanilmasi, R. commune patojen
popiilasyonlarinin izlenmesi kiiresel olarak pestisit uygulamalarinin sayisinda azalma saglayabilmekte ve
bireysel dayaniklilik genlerinin 6mriinii uzatabilmektedir. Bununla birlikte, R. commune, dayaniklilik genlerinin
iistesinden gelmek icin hizli bir sekilde degisiklie ugrayabilir. Bu nedenle, uzun vadede konukcu
dayanikliliginin ¢ok sayida farkli direng lokusunun (niteliksel ve niceliksel) belirlenmesi ve piramitlemesi

yoluyla elde edilebilecegi diistiniilmektedir.
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