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ÖZET 

FASULYE YETİŞTİRİLEN FARKLI TOPRAK ÖRNEKLERİNDE VİRAL 

ÇEŞİTLİLİĞİN ARAŞTIRILMASI VE BAKTERİYEL FASULYE 

HASTALIKLARINA KARŞI POTANSİYEL BAKTERİYOFAJLARIN 

TANIMLANMASI 

Fasulye (Phaseolus vulgaris), tüm dünyada yaygın tüketilen önemli bir besin kaynağıdır. 

Ülkemizde de bakliyatlar arasında en fazla tercih edilen tarım ürünüdür. Tüm bitkilerde olduğu 

gibi fasulye üretiminde de farklı toprak, iklim ve çevre koşullarının etkisi önemlidir. Tarım 

ürünlerinin ortak sorunlarından biri olan bitki hastalıkları, üretimde ciddi kayıplara neden 

oldukları için hem ekonomik hem de sağlık açısından potansiyel bir tehdit olarak 

görülmektedirler. Bu hastalıklar içinde viral, bakteriyel ve fungal kökenli hastalıklar önde gelir. 

Toprakların farklı içerik ve yapılarına göre farklı viral çeşitliliğe sahip olduğu bilinmektedir. 

Bu çeşitlilik patojen virüsleri içerebildiği gibi, hastalıklara karşı mücadelede kullanılabilecek 

potansiyel bakteriyofajları da içerebilmektedir. Bu çalışmada, öncelikli olarak fasulye tarımı 

yapılan farklı bölgelere ait toprak örneklerindeki DNA ve RNA viral çeşitliliğin araştırılması 

amaçlanmıştır. Viral çeşitlilik potansiyelinin belirlenmesinin yanında, ülkemizde yaygın olarak 

görülen bakteriyel kökenli adi yaprak yanıklığı (Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli) ve hale 

yanıklığı (Pseudomonas syringae pv. phaseolicola) hastalıklarına karşı potansiyel bakteriyofaj 

varlığının araştırılması hedeflenmiştir. Farklı coğrafi bölgelerdeki 44 lokasyondan 50 toprak 

örneği, 0.22 µm çaplı mikropor filtrelerden geçirilmiştir. Universal primerler kullanılarak PZR 

(polimeraz zincir reaksiyonu) yöntemiyle amplifiye edilen viral DNA ve RNA örnekleri agaroz 

jelde yürütülerek fotoğraflanmıştır. Örnekler, patojen virüsleri tanımlayan PZR markörleri ile 

de test edilmiştir. PZR bant sonuçları Phoretix1D programı ile analiz edilmiş, elde edilen binary 

data’dan UPGMA yöntemiyle Jaccard benzerlik ve mesafe analizi yapılmıştır. Viral çeşitlilik 

ağacı MEGA 11.0 yazılımı ile oluşturulmuş ve GeneAlex programı ile PCoA (Principal 

Coordinates Analysis) ve BAPT (Band Pattern Across Population) verisi elde edilmiştir. Elde 

edilen sonuçlar, fasulye tarımı yapılan topraklardaki DNA ve RNA virüs çeşitliliğinin yüksek 

oranda polimorfizm ve potansiyele sahip olduğunu göstermiştir. Filtre örneklerinde potansiyel 

bakteriyofaj taraması yapılmış ve bakteri üremesini azalttığı tespit edilen örnekler için TEM 

(Transmission Electron Microscope) analizi yapılmıştır. Boyut ve morfolojileri farklı olası dört 

bakteriyofaj tespit edilmiş olmasına rağmen genom analizi olmadan herhangi bir tür tayini 

yapılmamıştır. 

Anahtar Kelimeler: Phaseolus vulgaris, Bakteriyofaj, Toprak, DNA, RNA. 
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ABSTRACT 

INVESTIGATION OF VIRAL DIVERSITY IN DIFFERENT BEAN-CULTIVATED 

SOIL SAMPLES AND IDENTIFICATION OF POTENTIAL BACTERIOPHAGES 

AGAINST BACTERIAL BEAN DİSEASES 

Beans (Phaseolus vulgaris) are a vital food source widely consumed throughout the world. It 

is the most preferred agricultural product among legumes in our country. As in all plants, the 

effect of different soil, climate, and environmental conditions is important in bean production. 

Plant diseases, one of the common problems affecting agricultural products, pose a potential 

threat both economically and health-wise, as they cause significant production losses. Among 

these diseases, viral, bacterial, and fungal origins are prominent. It is known that soils have 

different viral diversity according to their different contents and structures. This diversity may 

include pathogenic viruses as well as potential bacteriophages that can be used in the fight 

against diseases. This study primarily aimed to investigate the diversity of DNA and RNA 

viruses in soil samples from various regions where bean cultivation is practiced. In addition to 

determining the viral diversity potential, the study aimed to investigate the potential presence 

of bacteriophages against bacterial diseases, including common leaf blight (Xanthomonas 

axonopodis pv. phaseoli) and halo blight (Pseudomonas syringae pv. phaseolicola), which are 

commonly observed in our country. Fifty soil samples from 44 locations in different 

geographical regions were passed through 0.22 µm diameter micropore filters. Viral DNA and 

RNA samples amplified by PCR (polymerase chain reaction) method using universal primers 

were photographed by running on agarose gel. Samples were also tested with PCR markers that 

define pathogenic viruses. PCR results were analyzed with Phoretix1D program, and Jaccard 

similarity and distance analysis was performed from the obtained binary data with UPGMA 

method. The genetic diversity tree was created with MEGA 11.0 software, and PCoA (Principal 

Coordinates Analysis) and BAPT (Band Pattern Across Population) data were obtained with the 

GeneAlex program. The results obtained showed that the diversity of DNA and RNA viruses in 

bean cultivation soils has a high rate of polymorphism and potential. Potential bacteriophage 

screening was performed on filter samples, and TEM (Transmission Electron Microscope) 

analysis was performed for samples that were found to reduce bacterial growth. Although four 

possible bacteriophages with different sizes and morphologies were detected, no species 

determination was made without genome analysis. 

Keywords: Phaseolus vulgaris, Bacteriophage, Soil, DNA, RNA. 
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KISALTMALAR VE SİMGELER LİSTESİ 

%    : Yüzde  

°C    : Santigrat derece 

µg    : Mikrogram 

µl    : Mikrolitre 

µm    : Mikrometre 

AB    : Avrupa Birliği 

cDNA    : Komplementer DNA 

CRISPR : Düzenli Aralıklı Kısa Palindromik Tekrarlar 

DNA     : Deoksiriboz nükleik asit  

ha     : Hektar alan 

ICTV     : Uluslararası Virüs Taksonomisi Komitesi 

Kb     : Kilobaz 

kg     : Kilogram 

LB     : Luria-Bertani 

Mb     : Megabaz 

NGS     : yeni nesil dizileme- next generation sequencing 

nm     : Nanometre 

ORF     : Açık Okuma Çerçevesi 

PABRA   : Pan-Afrika Fasulye Araştırma İttifakı  

Pv     : Pathovar 

PZR     : Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

RdRp     : RNA'ya bağımlı RNA polimeraz 

RNA     : Ribo nükleik asit 

TÜİK     : Türkiye İstatistik Kurumu 
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1. GİRİŞ 

Fasulye hem ülkemizde hem de dünyanın farklı ülkelerinde tüketilen, ekonomik ve 

besin değeri yüksek olan bir tarım ürünüdür. Tüm tarım ürünlerinin ortak sıkıntısı olan bitki 

hastalıkları fasulye için de önemli bir sorundur. Viral, fungal ve bakteriyel kökenli olan bu 

hastalıklar, fasulye üretimini sınırlandıran ve verimini azaltan faktörler olarak öne çıkmaktadır 

(Saraçoğlu ve Erkan, 2016). Hastalıkları önlemede, diğer bitkilerde olduğu gibi fasulye de de 

geleneksel ve zirai mücadeleler yapılmaktadır. Bu uygulamaların süreklilik ve etkinlik 

açısından yeterli olmadığı görülmektedir.  Özellikle, uygulanan kimyasal mücadele 

yöntemlerin, maliyet açısından yüksek olması ve çevreye karşı olumsuz etkileri nedeniyle 

fasulye üretiminde ciddi bir sorun olabilmektedir. Bu soruna karşı alternatif mücadele 

yöntemlerinden bakteriyofajla mücadele yolu özellikle bakteriyel kökenli hastalıklara karşı 

mücadelede öne çıkmaktadır. Bu yöntem patojen bakterileri hedeflemesi açısından diğerlerine 

göre daha etkili, sağlıklı ve ekonomiktir.(Lamichhane vd., 2016; Buttimer vd., 2017; Jones vd., 

2012). 

Dört iklimin aynı anda görülebildiği ülkemizde çok farklı özellik ve içeriğe sahip 

bölgelerde farklı toprak yapıları bulunmaktadır. Bu toprak örneklerinde de birbirinden farklı 

potansiyel bakteriyofajların bulunma ihtimali ve tespit edilebilmesi, özellikle bakteriyel 

hastalıklarla mücadelede büyük bir önem arz etmektedir (Gedük vd., 2020). Bu çalışmalar için 

ilk aşama, farklı toprak örneklerindeki potansiyel viral çeşitliliğin belirlenmesidir. Sonrasında 

yüksek viral çeşitliliğe sahip toprak örneklerinde mevcut bakteriyofajların tespit edilmesi 

gerekmektedir. Bu çalışmalar aynı zamanda fasulye tarımı yapılan toprak örneklerindeki viral 

fasulye patojenlerinin tespitine de imkan sağlar (Saraçoğlu ve Erkan, 2016). 

Bu çalışma, Türkiye’de fasulye yetiştiriciliği yapılan farklı bölge ve lokasyonlara ait 

toprak örneklerindeki viral çeşitliliğin PZR tabanlı moleküler yöntemlerle karşılaştırmalı olarak 

araştırılmasını kapsamaktadır. Farklı 44 lokasyondan toplanan 50 toprak örneğinde mevcut 

viral çeşitlilik içinde hem DNA hem de RNA virüsleri bakımından çeşitlilik analizi 

gerçekleştirilmiştir. Aynı zamanda Türkiye’de yaygın görülen viral fasulye patojenlerinin 

tespitinde kullanılan moleküler markörlerle, toprak örneklerindeki viral patojen durumunu 

araştırılmıştır. Viral çeşitliliği araştırılan toprak örneklerinde bakteriyel fasulye hastalık 

etmenlerine karşı potansiyel bakteriyofajların taranması hedeflenmiştir. Türkiye’de fasulye 

tarımında yaygın görülen ve ciddi ekonomik kayıplara neden olan iki bakteriyel patojene (P. 

syringae pv. phaseolicola ve X. axonopodis pv. phaseoli) karşı etkili bakteriyofajlar için tarama 

çalışması yapılmıştır. 
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2. GENEL BİLGİLER 

2.1. Fasulye Bitkisi 

Fasulye (Phaseolus vulgaris L.) ülkemizde ve dünyada baklaları ve yenilebilir tohumları 

nedeniyle kullanılan önemli bir baklagil ürünüdür (Lisciani vd., 2024). 50 farklı Phaseolus türü 

mevcuttur. Bunların yalnızca 5 tanesi P. vulgaris, P. lunatus, P. coccineus, P. acutifolius ve P. 

polyanthus insan gıdası olarak kullanılabilmektedir. Bu türler arasında en yayın olanı ise P. 

vulgaris türüdür (Broughton vd., 2003). P. vulgaris Fabaceae ailesinin 3 alt ailesinden 

Polygalaceae, Surianaceae ve Papilionoideae biri olan, Papilionoideae alt ailesinin bir üyesidir 

(Lewis vd., 2005). 

Papilionoideae alt ailesinin ortaya çıkışının 50 milyon yıl öncesine dayandığı 

düşünülmektedir (Wojciechowski, 2003). Ancak monofiletik olarak ayrışması yaklaşık 19,2 

milyon yıl önce meydana gelmiştir (Schmutz vd., 2014). Papilionoideae alt familyası dört ana 

grup bulunur. Bunlardan ikisi, Hologalegina ve Phaseoloid/Millettoid grupları, Papilionoideae 

alt familyasına ait gruplardan biridir. Yaklaşık 35-40 milyon yıl önce oluştukları 

düşünülmektedir ve ortaya çıkış süreçlerine göre kardeş taksonlar gibi görünmektedirler. 

Phaseoloid/Millettoid grubu; ekonomik olarak önemli olan Phaseolus, vigna ve glycine 

cinslerini içeren Phaseoleae ve Millettieae kabilelerini içerir (Delgado-Salinas vd., 1999). 

Yabani P. vulgaris, Orta Amerika kökenlidir ve yayılmasından bu yana, kuzey 

Meksika'dan kuzeybatı Arjantin'e kadar dağılmıştır; bu da coğrafi bölgelerde iki büyük gen 

havuzunun oluşmasına yol açmıştır. Mezoamerika olarak da bilinen Meksika’dan 

Kolombiya’ya kadar uzanan koridorda olan gen havuzu mesoamerikadır. Güney Amerika’ daki 

And dağlarının olduğu koridorda gelişen gen havuzu ise Andean olarak adlandırılmaktadır 

(Bellucci vd., 2014). 

P. vulgaris L. , 587 Mb genom büyüklüğüne sahip gerçek bir diploiddir ve tek yıllık bir 

bitkidir (Schmutz vd., 2014). 119 genle phaseolus, yakın zamanda incelenen model baklagiller 

M. Truncatula 74 gen ve l. Corniculatus'tan 45 gen daha fazla deneysel olarak tanımlanmış tam 

gen içerir. Bu özelliğinden dolayı genomik çalışmalarda bir model ürün olarak kabul 

edilebilmektedir. Örneğin P. vulgaris’ te bulunan phaseolin; başlıca tohum depolama proteini 

genidir. Bu gen içerik olarak incelendiğinde ise intron içerdiği bilinen ilk bitki geni olarak 

geçmektedir (Sun vd., 1981). Bu gen ailesiyle ilgili yapılan çalışmalar neticesinde bitkilerde 

gen ifadesi ile ilgili önemli bilgiler de elde edilebilmiştir (Hall vd., 1999). 
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2.1.1. Besin Olarak Önemi 

Fasulye besin kaynağı olarak oldukça önemli bir bitkidir. Fasulyenin ana bileşenlerinden 

biri olan karbonhidratlar arasında olan nişasta fasulyenin yüzdelik olarak çoğunda bulunan ana 

karbonhidrattır (Bravo vd., 1998; Reynoso-Camacho vd., 2006). Nişastada amiloz ve 

amilopektin denilen 2 ana form bulunmaktadır (Dona vd., 2010; Hoover vd., 2010). Nişastalar 

amiloza karşı duyarlılıklarına ve sindirim sisteminde glikoz salınım-emilimlerine göre hızlı 

sindirilebilen, yavaş sindirilebilen, sindirilemeyen ve dirençli nişastalar olarak 

ayrılabilmektedir (Zhang vd., 2006). Hızlı sindirilebilen nişasta kandaki glikoz seviyesini 

birden yükseltebilmektedir. Bu da diyabet ve obezite gibi hastalıklarda sorunlara neden 

olabilmektedir. Fasulyede nişasta, dirençli nişasta formundadır. Yani bu yapı ince bağırsakta 

hidrolize direnç gösteren ancak kalın bağırsak kolon mikroflorası tarafından çözünen ve 

çözünmeyen diyet lifleri ile sindirilemeyen oligosakkaritlerden oluşur. Dirençli nişasta 

sayesinde ince bağırsakta çözülemeden kalın bağırsağa ulaşan yapı burada prebiyotik etki 

göstererek bağırsak sağlığı üzerinde olumlu etki gösterir ve orada bulunan mikrobiyotayı 

destekler (Hoover ve Ratnayake, 2002; Hoover vd., 2010). Fasulyelerde ayrıca önemli miktarda 

diyet lifleri bulunmaktadır. Bu lifler laksasyonu iyileştirir, karbonhidrat salınımı kontrol eder, 

kan glikoz seviyelerini düzenler ve kan kolesterolünü düşürebilmektedir (Rodríguez vd., 2006). 

Fasulye protein kaynağı olarak tahıllarla birlikte de kullanıldığında insan beslenmesi 

açısından mükemmel bir kaynak sağlamaktadır (Butt ve Rizwana Batool, 2010; Batista vd., 

2011). Fasulyede bulunan protein içeriği ette bulunan protein içeriğine benzerdir (de Almeida 

Costa vd., 2006). Ayrıca fasulye proteinleri globulin ve albümin fraksiyonları bakımından 

zengindir (Hall vd., 1999). Ek olarak içerdikleri yüksek esansiyel aminoasitlerden dolayı 

besinsel olarak tamamlayıcı bir rol oynarlar (Broughton vd., 2003; Iqbal vd., 2006). 

Fasulye mineral ve vitamin gibi mikro besin kaynaklarından biri olarak tahıllardan üstün  

kabul edilmektedir (Welch vd., 2000). Diğer baklagiller ile karşılaştırıldığında daha yüksek 

mineral içeriği bulunmaktadır. Yüksek mineral içeriğinin yanı sıra folat, tiamin, riboflavin, 

biotin, pridoksimin ve niasin açısından da iyi bir kaynaktır (Broughton vd., 2003; Campos-Vega 

vd., 2010). İçeriğinde bulunan folat miktarı 400-600 µg ile günlük alınması gereken miktarın 

%95'ini karşılayabilmektedir (Salunkhe ve Kadam, 1998). Vitamin ve mineral açısından 

önemine ek olarak; antioksidan ve antikarsenojik özelliklere sahip olan fitokimyasallar; 

nutrasötik bir bileşik olmaları açısından fasulyede önemli bir yere sahiptirler. Fasulyedeki 

fenolik bileşikler, antosiyaninler, flavonol, proantosiyanoitler, tanenler, glikozitler ve çeşitli 

flavonoidleri içerebilir (Beninger ve Hosfield, 2003; Aparicio-Fernandez vd., 2005). Aynı 
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zamanda bu fenolik bileşikler antioksidan olarak görev alırlar ve bununla beraber serbest 

radikal türlerinin gelişiminde engelleyici rol oynayarak reaktif oksijen türlerinin üretimini 

engellerler. Bunlara ek olarak antimutajenik özelliği aflatoksin ve nitroarenler gibi potansiyel 

mutajenleri inhibe etmesi ile ortaya çıkmaktadır (Hayat vd., 2014). 

2.1.2. Ekonomik Önemi 

P. vulgaris L. dünya çapında bilinen en önemli baklagillerden biridir. İnsanlar için çok 

önemli protein ve besin kaynağı olarak yer almaktadır. Besin değerinin ardında fasulye, 

ekonomik sistemlerde gıda güvenliği, istihdam, ticareti ve kırsal alanda kalkınma konularında 

önemli bir etken olduğu için özellikle düşük ve orta gelirli ülkelerde hayatı bir role sahiptir 

(Wortmann, 1998; Broughton vd., 2003; Blair vd., 2010). 

2.1.2.1. Dünyadaki Ekonomik Değeri 

Kuru fasulye üretim alanı FAO verilerine göre yaklaşık olarak 36,8 ha olarak 

belirlenmiştir. Kuru fasulye ekim alanlarında Hindistan %43,1 ile listenin en başında yer alırken 

onu Myanmar ve Brezilya takip etmiştir (FAO, 2023). Başlıca fasulye üreticileri arasında 

Hindistan, Brezilya, Myanmar, Meksika ve Çin yer almaktadır. Bu ülkelerde üretilen fasulye 

miktarı dünyadaki üretimin %60'ından fazlasını oluşturmaktadır. Kanada, Amerika Birleşik 

Devletleri, Çin ve Arjantin önde gelen ihracatçılar iken, ithalatçılar arasında Hindistan, 

Pakistan, Mısır, Türkiye ve AB ülkeleri yer almaktadır (FAO, 2023; Uebersax vd., 2023).  

Fasulye üretiminde ticaretin başarı oranı sürekli sabit kalmaz ve değişkenlik 

gösterebilmektedir. Fasulye üretilen alandaki iklimsel değişikliklere bağlı olarak değişen hava 

koşulları, bitkisel bazlı protein desteğine bağlı olarak gelişen diyet eğilimleri, ticaret 

politikaları, küresel lojistik ve artan ulaşım maliyetleri fiyatta dalgalanmalara neden olmaktadır. 

Özellikle 2019-2022 yılları arasında pandemi kaynaklı kesintiler ve üretim maliyetlerinin 

artmasından dolayı fasulye fiyatlarında artış meydana gelmiştir (Béné, 2020; Roubík vd., 2022; 

FAO, 2023). 

Ağırlıklı olarak Afrika, Latin Amerika ve Asya’daki küçük ölçekli çiftçilerin yoğunluklu 

olarak yetiştirdiği fasulye bu alanlardaki insanlar için sadece besin kaynağı değildir. Tohum 

üretiminden toptan ve perakende pazarlara kadar olan aşamalarda gerçekleşen faaliyetler 

sayesinde kırsal alanda ekonomik çeşitlilik artmıştır ve cinsiyet ayrımı olmaksızın istihdam 

sağlanmıştır (Rapsomanikis, 2015; Maereka vd., 2023). 

Fasulyenin ekonomik önemi gıda güvenliğindeki rolü ile bağlantılı bir şekildedir. 

Fasulye; bitki bazlı protein, demir, folat, Mg+2 gibi içerikler yönünden zengin olduğu için; gıda 
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güvensizliği olan bölgelerde bile düşük maliyetli bir beslenme yolu olarak görülebilmektedir. 

Angola, Benin, Botsvana, Burundi ve Kamerun gibi sahra altı Afrika bölgelerinde fasulye 

günlük alınması gereken protein miktarının yaklaşık %20’lik bir kısmını karşılamaktadır. Bu 

sayede sağlıkta iyileşmeye katkıda bulunulmaktadır. Bir bölgedeki halk eğer sağlık alanında 

iyileşmeye başlarsa sağlık bakım maliyetleri azalır ve iyileşmeye bağlı olarak iş gücü 

verimliliği artar. Sağlıklı bir insandan işgücü olarak alınan verim sağlık olarak kötü durumda 

olan bireyden alınan verimden fazla olacağından bu durum direk olarak ekonomiyi olumlu 

yönde etkilemektedir. Bu sebepten dolayı fasulyeyi biyolojik olarak zenginleştirerek 

içerisindeki mikro besin eksiklikleri giderme yolunda programlar düzenlenmiştir (S. Beebe vd., 

2000; Petry vd., 2015; Rawal vd., 2024). 

Fasulyeyi çevre ekonomisi açısından ele alırsak sürdürülebilir tarıma katkısı öne 

çıkmaktadır. Atmosferik azotu toprağa bağlayarak kimyasal olan gübrelere ihtiyacı azaltmıştır 

(Peoples vd., 1995; Zahran, 1999). Bu sayede organik tarımın gelişmesine de katkıda 

bulunmuştur. Ayrıca çeşitli iklim bölgelerine sağladığı uyumdan ve düşük su gereksinimi ile 

kuraklığa dayanıklı yapısından dolayı ekonomik olarak uygulanabilir ve tercih edilen bir ürün 

konumundadır (S. E. Beebe vd., 2013; Singh, 2013). Bazı uluslararası kuruluşlar uyguladıkları 

politika girişimleri sayesinde fasulyenin ekonomik, ekolojik ve beslenme açısından faydalarını 

bilinçli bir şekilde dünyaya duyurarak insanları teşvik etmeye odaklamaktadırlar. Pan-Afrika 

Fasulye Araştırma İttifakı (PABRA) gibi programlar, verimi ve pazar erişimini artırmak için 

iyileştirilmiş fasulye çeşitlerini başarıyla tanıtmışlardır (Buruchara vd., 2011; Bouis ve 

Saltzman, 2017). 

2.1.2.2. Türkiye’deki Ekonomik Değeri 

Türkiye’de fasulye hem tarımda hem de mutfakta önemli bir yere sahiptir. Türk 

evlerinde geleneksel bir gıda olarak bulunur (Ertaş ve Gezmen-Karadağ, 2013). Ekonomik 

açıdan bakıldığında ise tarımsal gelirlere, gıda güvenilirliğine ve ticarette oluşan dengelere 

fayda sağladığı görülmektedir (Uebersax vd., 2023). 

Türkiye’de fasulye üretimi çok uzun zamandır yapılmaktadır. Yemeklik baklagiller 

arasında hem ekim alanı hem de üretim bakımından nohut ve mercimekten sonra gelmektedir. 

Niğde, Nevşehir, Konya, Karaman, Erzincan, Samsun gibi iller fasulye üretiminde başlıca 

önemli illerdendir. Kolay üretilmesi ve yaygın tüketimi nedeniyle fasulye yetiştiriciliği 

ülkemizin her bölgesinde yapılmaktadır. Ekim alanı olarak sıralarsak, İç Anadolu, Güneydoğu 

Anadolu ve Karadeniz Bölgesi şeklinde bir sıralama olmaktadır (Burucu, 2024). 
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Kuru fasulyenin 2023/24 sezonundaki yıllık üretimi yaklaşık 240.000 ton olup 885.000 

da alandan fazla arazide yetiştirilmiştir. Kentleşmeden ve kar getirisi yüksek olan gıda 

üretimine geçilmesinden kaynaklı ekili aran miktarı azalsa da iyileştirilmiş tohumlar ve 

tarımdaki mekanik iyileştirmeler neticesinde hektar başına düşen verimlilik oranı artmıştır. 

Fasulye ülkemizde bakliyat mahsulünden elde edilen gelirin büyük bir çoğunluğunu 

oluşturmaktadır. Ayrıca hem iç pazar ve tüketim hem de ihracat için paketleme ve markalama 

da dahil olmak üzere köklü bir işletme endüstrisine sahiptir. Bu da ulusal ekonominin 

kalkınmasında ve istihdamın artmasında önemli rol oynamaktadır (Burucu, 2024). 

Fasulye özellikle Türk diyetlerinde de önemli bir oynar. Bunun en önemli ana etmeni 

uygun maliyetli protein ve besin kaynağı olmasıdır. TÜİK verilerine göre fasulye tüketimi kişi 

başına 2022/23 sezonunda 3.2 kg civarındadır (TÜİK, 2024). Yetersiz beslenme ile mücadelede 

alternatif olması ve gıda güvenliği açısından uygun olması fasulyenin tüketim oranını 

destekleyen bileşenlerdir (Siddiq vd., 2011). 

Fasulye üretimi, özellikle İç Anadolu'da kırsal istihdamı desteklemektedir. Özellikle 

kadınlar ve yaşlı kesim yoğun bir şekilde yetiştirme aşamalarında yer almaktadır. Bu sayede bu 

sektörde ekonomik katılım oranı artmış olarak görülmektedir. Ayrıca üretici kooperatif ve 

sendikalar da çiftçilere yönelik pazar gücünü artırmada, erişimi kolaylaştırmada ve toplu 

pazarlama süreçlerini organize ederek önemli bir rol oynamaktadır (Katungi vd., 2017; Mevlüt 

ve Parlak, 2017; Burucu, 2024).Ülkemizde fasulye yetiştiriciliği alan bazlı gelir desteği, 

sertifikalı tohum kullanımı, düşük faizli tarım kredileri ve TAGEM kurumları aracılı ile 

desteklenmektedir. Gelecek hedefleri arasında ithal ürüne olan ihtiyacın azalması ve iklimsel 

değişiklikler açısından akıllı tarım girişimleri ile ekimi geniş alanlara yaymak bulunmaktadır 

(Burucu, 2024). 

2.2. Fasulye Hastalıkları 

Fasulye ekonomik ve besinsel olarak çok önemli bir bitki olmasına rağmen birçok 

biyolojik stres ve hastalıktan dolayı verimliliği ve kalitesinde düşüşler meydana gelmektedir. 

Çok sayıda mantar, bakteri ve virüs patojeni fasulyenin büyümesini belirli aşamalarda engeller 

ve enfekte ederek önemli kayıpların yaşanmasına sebep olur (Tablo 2.1). Bu patojenlere karşı 

duyarlılığı iklimsel değişiklikler, yoğun ekim sistemleri ve ticari çeşitlerde sınırlı olan genetik 

direnç sebebiyle kötüleşmektedir. Bu hastalıkların kontrol altına alınması küçük çifçiler için 

oldukça güçtür. Bunun nedeni kimyasal kontrol yöntemlerine ve dirençli çeşitlere erişimlerinin 

zorluğu gibi faktörlerdir (Madakbaş ve Ellialtıoğlu, 2012; Gedük vd., 2020; Palacıoğlu vd., 

2021). 
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Fasulye hastalıklarının belirtileri hastalığa sebep olan patojene göre farklılık 

göstermektedir. Bazı durumlarda ortam şartları, sıcaklık, nem gibi etkenler hastalık belirtileri 

ile karıştırıldığında tespit edilmesi oldukça zahmetli ve zor olabilmektedir (Madakbaş ve 

Ellialtıoğlu, 2012; Gedük vd., 2020) Kimyasal yöntemlerle kontrol altına alınmak istenildiğinde 

ise küçük ölçekli çiftçilerin oldukça zorlandığı gözlenmektedir (Mongi vd., 2016). 

Tablo 2. 1. Fasulye bitkisinde görülen yaygın hastalıklar 

Köken Hastalık Etmen 

Fungi 

Fasulye Antraknozu Hastalığı  Colletotrichum lindemuthianum (O'connell vd., 1985) 

Fasulye Kök Çürüklüğü Hastalığı Fusarium spp. - Fusarium solani f. sp. phaseoli, Rhizoctonia 

solani, Macrophomina phaseoli (Osorio vd., 2010) 

Fasulye Pası Hastalığı  Uromyces appendiculatus, Uromyces phaseoli (Chung vd., 

2004) 

Ani Solgunluk Çökerten  Pythium ultimum Trow (Osorio vd., 2010) 

Beyaz Çürüklük hastalığı  Sclerotinia sclerotiorum Lib. de Bary (Marinelli vd.i 1998) 

Güney Yanıklığı  Sclerotium rolfsii Sacc (Marinelli vd., 1998) 

Alternaria Yaprak Lekesi  Alternaria alternata   Keissler (Osorio vd., 2010) 

Köseli Yaprak Lekesi  Phaeoisariopsis griseola Sacc. Ferraris (Vural ve Soylu, 2012) 

Külleme Hastalığı  Podosphaera phaseoli Zhao U. Braun) (Vural ve Soylu, 2012) 

Viral 

Fasulye Adi Mozaik Virüsü  Bean common mosaic -BCMV (Jha vd., 2023) 

Fasulye Adi Mozaik Nekroz Virüsü  Bean common mosaic necrosis potyvirus -BCMNV (Jha vd., 

2023) 

Fasulye Sarı Mozaik Virüsü  Bean yellow mosaic potyvirus -BYMV (Jha vd., 2023) 

Fasulye Altın Sarısı Mozaik Virüsü  Bean golden yellow mosaic virus -BGYMV (Jha vd., 2023) 

Alfalfa Mozaik Virüsü  Alfalfa Mosaic Virus - AMV (Jha vd., 2023) 

Hıyar Mozaik Virüsü  Cucumber Mosaic Virus -CMV (Jha vd., 2023) 

Fasulye Altın Mozaik Virüsü  Bean golden mosaic virüs- BGMV (Jha vd., 2023) 

Güney Fasulyesi Mozaik Virüsü  Southern Bean Mosaic Virus -SBMV (Jha vd., 2023) 

Bakteriyel 

Fasulye Adi Yaprak Yanıklığı Xanthomonas axonopodis pv. Phaseoli, X. campestris pv. 

Phaseoli (Cuervo vd., 2016) 

Fasulye Hale Yanıklığı  Pseudomonas savastanoi pv. Phaseolicola, Pseudomonas 

syringae pv. phaseolicola (Cuervo vd., 2016) 

Bakteriyel kahverengi leke  Pseudomonas syringae pv. Syringae (Cuervo vd., 2016) 

Bakteriyel Solgunluk  Curtobacterium flaccumfasciens pv. Flaccumfasciens (Cuervo 

vd., 2016) 

Nematod 

Kök lezyon nematodları Pratylenchus brachyurus (Singh vd., 2020) 

Kök ucu nematodları  Belonolaimus spp. (Gitonga, 2020) 

Kök- ur nematodları  Meloidogyne spp. (Singh vd., 2020) 

Spiral nematodlar  Helicotylenchus spp. (Singh vd., 2020) 

İğne nematodları  Paratylenchus spp. (Gitonga, 2020) 

2.2.1. Fasulye Adi Yaprak Yanıklığı (Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli) 

Xanthomonas cinsi Pseudomonadacae familyasında yer almaktadır ve bu familyada 

olanların çoğu bitki patojenlerinden oluşur. Bunlar dünya çapında geniş bir yayılım gösterirler. 

Ürün üretimi ve kalitesi üzerinde ise olumsuz etkilere sahiptirler (Arnold vd., 2011). X. 

axonopodis pv. phaseoli, X. campestris pv. phaseoli olarak da bilinir. Bu bakterinin melanin 

üreten bir varyantı olan X.s fuscans, Phaseolus vulgaris' te (Gilbertson ve Maxwell, 1992) X. 
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axonopodis pv. phaseoli ile birlikte adi yaprak yanıklığına neden olmaktadır. Bu iki suşun neden 

olduğu hastalık etkilerini yaprak dokusunda ayırt etmek çok zordur. Ancak fuscan varyantı bazı 

durumlarda şiddetli hastalık semptomlarına neden olabilirler (Chan ve Goodwin, 1999). 

Bununla birlikte, X. axonopodis pv. phaseoli  ve X. fuscans subsp. fuscans'ın suşları, önemli bir 

coğrafi dağılımdan yoksun görünmektedirler. Yani suş virülansı coğrafi dağılımla ilişkili 

değildir; bu da patojen ve P. vulgaris arasında yalnızca geniş seçici baskıların etkili olduğunu 

göstermektedir (Mutlu vd., 2005). 

X. axonopodis pv. phaseoli, tek kutuplu kamçıya sahip, 0,4-0,9x0,6-2,6 µm 

boyutlarında, hareketli, aerobik, gram negatif bir çubuktur. Agar kolonileri dışbükey, sarı ve 

ıslak parlaktır (Şekil 2.1) (Health, 2014). Patojenin genomu, 3938±68Kb'lik tek bir dairesel 

kromozomdan oluşmaktadır (Chan ve Goodwin, 1999). 

 

Şekil 2.1. X. axonopodis pv. phaseoli kolonilerinin LB’ de görünümü 

Kaynak: (Sultana vd., 2018) 

 X. axonopodis pv. phaseoli'nin esas konağı P. vulgaris olmasına rağmen, bu  patojen P. 

lunatus, Vigna aconitifolia ve V. radiata, Lablab purpureus ve Mucuna deeringiana da dahil  

diğer baklagil türlerini de enfekte edebilmektedir (Bradbury, 1986; Saettler, 1989).  

X. axonopodis pv. phaseoli'nin genetik çeşitliliğine ilişkin çalışmalar sonucunda 

patojene ait 4 genetik soy olabileceği düşünülmüştür. Bunlardan üç tanesi X. axonopodis pv. 

phaseoli'den oluşurken, sonuncusu X. fuscans subsp. fuscans suşlarını içerir (Alavi vd., 2008). 

Fasulye adi yaprak yanıklığı dünyada fasulye üreten bölgelere özgüdür. Bu patojen 

özellikle sıcak, ıslak veya nemli ortamlara sahip olan bölgelerde en yaygın halini gösterir. 

Bakteriler tohumlar ile taşınabilmektedir ve tarla şartlarında yayılımlarını rüzgar veya böcekler 

yoluyla yapabilmektedirler. X. axonopodis pv. phaseoli enfeksiyonu çevre koşullarının 

uygunluğuna bağlıdır. 28- 30°C ve üzerindeki sıcaklıklar ile %80'in üzerindeki nem seviyeleri, 

patojenin büyümesi için idealdir. Sürekli yağan sağanaklar ve yağmurlama şeklinde sulama 

tekniği patojenin enfeksiyonunu ve yayılmasını kolaylaştırabilir (Schwartz vd., 2003). 
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Enfekte olmuş bitkilerde belirtiler ilk yapraklarda görülür. Enfeksiyonu takiben 4-10 

gün içerisinde yapraklarda küçük sulu lezyonlar görülmeye başlanır. Süre geçtikçe lezyonlar 

büyür. Büyüdükçe etrafındaki diğer lezyonlarla birleşir ve nekrotik lekelere dönüşürler. Bu 

lekeler sarı bir renk şeklinde görülebilmektedir (Şekil 2.2 a-b) Bu sarılık lekelerin nedeni 

etrafında bulunan yaprak dokusundaki lokalize klorozdandır. Tüm bitkilerde belirgin sarı bölge 

oluşmaz. Çünkü bireysel patovarlar, konakçıların durumları ve çevre koşulları oluşan 

lezyonların karakteristik özelliklerini etkileyebilmektedir. Zamanla lezyonlar tekrar renk 

değiştirir ve kahverengi rengini alır. Bakıldığında kahverengi ama yanık oluşmuş gibi bir 

izlenim vermektedirler. Sonraki evrelerde ise büyük miktarda yaprak dökülmesi gerçekleşir 

(Coyne ve Schuster, 1974). 

 

Şekil 2.2. Fasulye adi yaprak yanıklığının a-b: yapraklardaki görünümü c: tanelerdeki görünümü 

Kaynak: (Aydemir, 2008) 

Enfeksiyon gövdede oluşmuş ise boyuna kırmızı çizgiler görülebilmektedir. Sonraki 

evresinde gövde yüzeyi çatlar ve boğumlar üzerinde kuşaklanmalar meydana gelir. Bu 

kuşaklanmalar boğumların olduğu kısımları zayıflatır ve bitkide kırılmalara neden 

olabilmektedir (Coyne ve Schuster, 1974). Eğer bakteri pedicel ve funikulus yoluyla girerse 

tohumu enfekte edebilmektedir. Enfeksiyon gerçekleştiğinde genç baklalarda tohumlar 

tamamen yok edilebilir. Ancak baklalar yaşlı ise tohumlarda da yapraklarda olduğu gibi 

buruşukluk meydana gelebilir ve tohum kabuğu renk değişimine uğrar (Şekil 2.2. a-b) (Coyne 

ve Schuster, 1974). 

2.2.2 Fasulye Hale Yanıklığı (Pseudomonas syringae pv. phaseolicola) 

Pseudomonas syringae pathovar phaseolicola, P. vulgaris L.’de hale yanıklığı 

hastalığına neden olan tohum kökenli bir patojendir. P. syringae pv. phaseolicola kuru fasulye 

tohumlarında varlık gösterir ve fasulyelerin çimlenme aşamalarından sonra aktifleşir (Arnold 

vd., 2011). P. syringae pv. phaseolicola, gram-negatif, aerobik, hareketli, çubuk şeklinde, 1,5 

µm uzunluğunda, 0,7-1,2 µm çapında, en az bir polar flagelluma sahip olan bir bakteridir. 

Optimum büyüme sıcaklığı 25-30°C olup, oksidaz ve dihidrolaz negatif, levan pozitif ve 

tütünde aşırı duyarlılık göstermektedir. Pseudomonaslar genellikle 24-48 saat içinde besiyeri 
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ortamında üreme gösterebilmektedirler. Genellikle ılıman ve tropikal bölgelerde orta 

seviyelerdeki rakımın üzerindeki rakımlarda görülmektedir (Arnold vd., 2011). 

P. syringae pv. phaseolicola, LB (Luria-Bertani) agar ortamında genellikle düzgün 

kenarlı, yuvarlak biçimli ve parlak yüzeye sahip koloniler meydana getirir. Bu koloniler 

çoğunlukla açık krem rengindedir. Bazı suşlar, ultraviyole ışık altında parlaklık gösteren 

sarımsı-yeşil renkli fluoresan bir pigment olan pyoverdin üretme yeteneğine sahiptir (Şekil 2.3). 

Koloni özellikleri; genetik yapılarındaki çeşitlilik ve çevresel faktörlerin etkisiyle farklılık 

gösterebilir. Özellikle King’s B agar gibi ortamlarda kültürlendiğinde, bu pigment üretimi daha 

belirgin hale gelir ve ultraviyole ışık altında kolaylıkla gözlemlenebilir (Lelliott ve Stead, 

1987). 

 

Şekil 2.3. Pseudomonas syringae pv. phaseolicola'nın a:LB besiyerinde görünümü b: ultraviyole ışık altında görünümü 

Kaynak: (Suli Sun vd., 2017; A. Sharma vd., 2018) 

Yapraklarda, baklalarda, gövdelerde veya yaprak saplarında suyla ıslanmış lezyonlar, 

23°C'nin altındaki sıcaklıklarda yapraklarda hızla yeşilimsi-sarı haleler gelişir. Enfekte 

tohumlar semptom göstermeyebilir veya tohum kabuğunda buruşuk veya tereyağı sarısı lekeler 

olabilir. Fide enfeksiyonu genel kloroz, bodurluk ve büyümenin bozulması ile tanınır (Şekil 

2.4). Tohumdan taşınır ve yağmur sırasında oluşan su sıçraması ve rüzgarla eksüdat yoluyla 

yayılır. Bakteriler yaralardan ve doğal açıklıklardan özellikle stomalar istila eder. Yabancı ot ve 

ekili alternatif konakçılar da bakteriye ev sahipliği yapabilir (Arnold vd., 2011). 

 

              Şekil 2.4. Pseudomonas syringae pv. phaseolicola'nın a: yapraktaki ve b: kapsüldeki görüntüsü 

Kaynak: (Aydemir, 2008; Arnold vd., 2011) 

P. syringae pv. phaseolicola 1448A suşuna ait genom dizisi ilk kez 2005 yılında 

yayımlanmıştır. Yaklaşık 6,5 Mbp büyüklüğündeki bu genom, bir dairesel kromozom ile iki 
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ayrı plazmitten oluşmakta olup, toplamda 5353 açık okuma çerçevesi (ORF) içerdiği 

öngörülmektedir (O'Brien vd., 2011). 

2.3. Fasulye Üretiminde Hastalıklarla Mücadele 

P. vulgaris küresel olarak hayati bir baklagil ürünüdür, ancak verimliliği çeşitli 

hastalıklar tarafından önemli ölçüde engellenmektedir. Bakteri, mantar ve virüsler de dahil 

olmak üzere çok sayıda patojenden kaynaklanan zorluklarla karşı karşıyadır. Bu hastalıklar 

önemli verim kayıplarına yol açabilir ve gıda güvenliğini tehlikeye atabilir. Birden fazla kontrol 

stratejisini birleştiren entegre bir hastalık yönetimi (IDM) yaklaşımı, sürdürülebilir fasulye 

üretimi için olmazsa olmazdır. Etkili hastalık yönetimi, biyolojik, kimyasal ve kültürel 

stratejileri birleştiren entegre bir yaklaşımı gerektirir (Birişik vd., 2015; Abueleiwa vd., 2022). 

2.3.1. Kimyasal Mücadele 

Fasulye, özellikle gelişmekte olan ülkelerde temel protein ve besin maddesi kaynağı 

olarak önemli bir rol oynamaktadır (Akibode ve Maredia, 2012). Ancak yüksek agronomik 

değerine karşın, yetişme dönemi boyunca çeşitli patojenlerin neden olduğu hastalıklarla karşı 

karşıya kalabilmektedir (Oerke, 2006). Kimyasal mücadele yöntemleri, çevresel etkileri ve 

direnç gelişimi gibi endişeler nedeniyle tartışmalı olmakla birlikte, hastalık yönetimi 

kapsamında hâlâ yaygın şekilde başvurulan stratejiler arasındadır (Lamichhane vd., 2016). 

Geleneksel bakterisitlerden olan bakır hidroksit ve bakır oksiklorür, özellikle bakteriyel 

yanıklıkların kontrolünde sıklıkla kullanılmaktadır (Lamichhane vd., 2016). Bu bileşikler, bakır 

iyonlarının serbest kalması yoluyla bakteri hücre zarlarına zarar vererek hayati hücresel 

süreçleri bozar. Ayrıca, streptomisin ve oksitetrasiklin gibi antibiyotikler de zaman zaman 

uygulansa da tarımsal kullanımları artan antibiyotik direnci ve insan sağlığı üzerindeki 

potansiyel etkiler nedeniyle yoğun şekilde denetlenmektedir (McManus vd., 2002; Sundin ve 

Wang, 2018). 

Bu kimyasalların düzenli kullanımı, yaprak dokularında meydana gelen nekrozların ve 

yanıklık semptomlarının yayılımını azaltmada etkili olmuştur. Ancak, bilinçsiz ve aşırı 

kullanım, fitotoksik etkilerin yanı sıra çevrede birikim riski oluşturarak ekolojik 

sürdürülebilirliği tehdit edebilmektedir (Lamichhane vd., 2016). Bunlara ek olarak tohumda 

işlemler yapılabilir. Tohumlara zararlı hastalık etmeni ulaşmadan yapılacak kimyasal işlem ile 

patojenlerin tarlaya girmesi önlenir ve erken büyüme aşamalarında fideler korunur (Carvalho 

vd., 2014). 
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Kimyasal mücadele yöntemleri kısa vadede etkili sonuçlar sağlasa da bu uygulamalara 

aşırı derecede bağımlı olunması, uzun vadede çeşitli olumsuz etkilere yol açabilmektedir. Bu 

etkiler arasında, patojen popülasyonlarında direnç gelişimi, hassas bitki çeşitlerinde 

fitotoksisite artışı, çevresel kirlenme ve yararlı organizmalar üzerindeki istenmeyen etkiler yer 

almaktadır (Lamichhane vd., 2016; Sundin ve Wang, 2018). Bu tür zararları en aza indirebilmek 

amacıyla, farklı kimyasal grupların rotasyonlu şekilde kullanılması, kalıntı riski düşük olan 

biyolojik kökenli preparatların tercih edilmesi ve hassas uygulamalar için uzaktan algılama 

sistemleri, sensörler ve drone teknolojilerinden faydalanılması önerilmektedir (McManus vd., 

2002; Oerke, 2006). Bu entegre yaklaşımlar, hem patojen baskısının etkin kontrolünü 

sağlamakta hem de çevresel sürdürülebilirliğe katkı sunmaktadır.  

2.3.2. Kültürel Mücadele 

Kültürel uygulamalar, fasulye yetiştiriciliğinde entegre hastalık yönetim stratejilerinin 

temel unsurlarındandır. Bu yöntemler, patojenlerin yaşam döngüsünü sekteye uğratarak ve 

çevresel koşulları hastalık etmenlerinin gelişimi açısından elverişsiz hale getirerek hem hastalık 

görülme sıklığını hem de şiddetini azaltmayı amaçlar. En yaygın uygulamalardan biri olan ürün 

rotasyonu, özellikle fasulyenin birkaç sezon boyunca tahıl grubu bitkiler örneğin mısır, buğday 

veya sorgum gibi konukçu olmayan türler ile dönüşümlü olarak yetiştirilmesi şeklinde 

gerçekleştirilir. Bu strateji, toprak kökenli patojenlerin yaşam döngüsünü kesintiye uğratarak 

toprakta inokulum birikiminin önlenmesine katkı sağlar (Birişik vd., 2015). 

Tohum kökenli hastalıkların kontrolünde, özellikle antraknoz ve bakteriyel yanıklık gibi 

önemli patojenlere karşı, sertifikalı ve sağlıklı tohum materyali kullanımı temel bir önleme 

stratejisi olarak değerlendirilmektedir. Enfekte tohumlar, bu hastalık etmenlerinin tarlaya 

taşınmasında ve yayılmasında başlıca inokulum kaynağı görevini görmektedir. Bu nedenle, 

hastalıksız tohum temini, enfeksiyonun başlangıç aşamasında engellenmesi açısından kritik bir 

adımdır (Gupta ve Kumar, 2020). Ayrıca, enfekte bitki artıklarının tarla ortamından 

uzaklaştırılması ve uygun yöntemlerle imha edilmesi, bitki artıkları üzerinde canlılığını 

sürdürebilen patojenlerin popülasyonunu azaltmak açısından büyük önem taşımaktadır 

(Schwartz vd., 2003; Agrios, 2005). Bu uygulama, patojenin çevredeki inokulum seviyesini 

düşürerek bir sonraki üretim sezonunda hastalık oluşum riskini azaltır (Oerke, 2006). 

Ekim zamanlaması, hastalık salgınlarının yoğunluğunu ve şiddetini etkileyen önemli bir 

faktördür. Erken ekim, özellikle yüksek nem oranlarına sahip koşullarda gelişen patojenlerin 

etkisini azaltarak fasulyelerin en yüksek patojen aktivitesinden korunmasına yardımcı olabilir 
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(Agrios, 2005). Öte yandan, geç ekim, daha uygun çevresel koşulların patojenler için avantaj 

sağlaması nedeniyle hastalık baskısının artmasına yol açabilir (Lamichhane vd., 2016). 

Kültürel mücadele kapsamında, uygun bitki aralığının sağlanması, aşırı sulamadan ve 

hatalı sulama tekniklerinden kaçınılması, organik madde ilavesi, fasulye ekimi yapılan 

alanlarda ara ekimlerin yapılması ve hastalıklara karşı dirençli tohum kullanımı gibi önlemler, 

hastalık yönetiminde önemli stratejilerdir (Oerke, 2006; Sundin ve Wang, 2018). 

2.3.3. Biyolojik Mücadele 

 Fasulye, tarımsal üretimde önemli bir ürün olup, çeşitli patojenler tarafından neden 

olunan hastalıklar nedeniyle ciddi verim kayıplarına yol açabilmektedir. Özellikle X. 

axonopodis pv. phaseoli, P. syringae pathovar phaseolicola ve Fusarium spp. gibi etmenler, 

fasulye bitkilerinde yaygın hastalıklara neden olmaktadır (Schwartz ve Corrales, 1989; Oerke, 

2006; Lamichhane vd., 2016). Bu hastalıkların yönetimi, geleneksel kimyasal yöntemler yerine, 

çevresel etkileri azaltmak ve ekosistemin sürdürülebilirliğini korumak için biyolojik mücadele 

yöntemlerinin kullanılmasını gerektirmektedir (Schwartz ve Corrales, 1989; Sundin ve Wang, 

2018). Biyolojik mücadele, patojenlerin kontrolünü sağlarken, çevre üzerinde minimum 

olumsuz etki bırakarak daha sürdürülebilir bir çözüm sunmaktadır (Agrios, 2005). Günümüzde 

biyolojik mücadele alanında kullanılan farklı canlılar şunlardır: 

Bakteriyel Ajanlar:  

Bacillus subtilis, B. amyloliquefaciens: Bu bakteriler antifungal lipopeptitler üretir. 

Bitkilerde sistematik direnç sağlarlar. Hedef hastalıkları; kök çürüklüğü, yaprak lekeleri, 

solgunluk etmenleridir (Kimura ve Yokoyama, 2019; Luo vd., 2022). 

Pseudomonas fluorescens: Siderofor üretimi ve antibiyotiklerle kök bölgesindeki 

patojenleri baskılar (Fravel, 2005). 

Fungal Ajanlar: 

Trichoderma spp. : Özellikle T. harzianum, mikoparazitizm, antibiyotik üretimi ve bitki 

büyümesini teşvik edici etkileriyle bilinmektedir. Kök ve kök boğazı çürüklüğünde etkisi 

bulunmaktadır (Harman vd., 2004). 

Gliocladium spp. : Antagonistik etki gösterir. Rhizoctonia solani, Fusarium spp. de etkili 

olabilmektedir (Yıldız ve Çoşkun, 2017). 
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Entomopatojen Nematodlar ve Böcekler: 

Dolaylı yoldan etki gösterirler. Fasulyeye zarar veren zararlıları baskılayarak dolaylı 

olarak hastalık baskısını azaltabilirler (Ağım ve Kepenekçi, 2021). 

Bakteriyofajlar:  

Bakteriyofajlar, yalnızca bakterileri enfekte eden virüsler olup, tarımda zararlı 

bakteriyel patojenlere karşı yüksek özgüllükte bir mücadele olanağı sunmaktadır (Jones vd., 

2012). Özellikle Xanthomonas axonopodis gibi patojenlere karşı kullanılan bazı fajlar, hücre 

duvarını parçalayan endolizinler aracılığıyla enfeksiyonu etkili bir şekilde ortadan 

kaldırmaktadır (Balogh vd., 2010). Fajların kullanımında, farklı bakteri türlerine karşı çeşitli 

fajların karışımının kullanılması, patojenlerin direnç geliştirmesini engellemeye yardımcı 

olmaktadır (Buttimer vd., 2017). 

Fajların, UV ışınları ve dış ortam koşullarından korunabilmesi amacıyla, çeşitli 

polimerik maddelerle kapsüllenmesi gibi yöntemler geliştirilmiştir (Svircev vd., 2018). Fajlar, 

doğrudan güneş ışığı ve yüksek sıcaklığa karşı duyarlı olduklarından, çevresel faktörlerin etkisi 

göz önünde bulundurularak uygun koşullarda uygulanmaları önemlidir. Ayrıca, 

bakteriyofajların ev sahibi bakterilere karşı olan dar biyolojik aralığı, uygulama esnasında 

dikkatli bir seçim yapılmasını gerektirir (Jones vd., 2012). Fajlar, Bacillus ve Trichoderma gibi 

diğer biyolojik kontrol ajanlarıyla entegre kullanılarak çok yönlü bir koruma sağlanabilir. Bu 

tür bir entegre yaklaşım, kimyasal pestisitlerin kullanımını azaltarak, sürdürülebilir tarım 

uygulamalarına katkı sağlamaktadır (Fravel, 2005). 

2.4. Virüsler  

2.4.1. Morfoloji ve Sınıflandırma 

 Virüsler, diğer mikroorganizmalardan belirgin bir şekilde farklı olan zorunlu hücre içi 

parazitlerdir. Bazı literatürlerde, bu organizmalar filtrenebilir ajanlar olarak tanımlanmıştır 

(Hughes, 1979) çünkü filtrasyon < 300 nm gözenek boyutu işlemi ile çoğu bakteri ve diğer 

mikroorganizmalardan ayrılabilirler. Ancak, bazı mikoplazmalar ve klamidyalar da 300 nm 

çapına kadar küçülerek bu filtreleme işleminden geçebilirler (Maclachlan ve Dubovi, 2010). 

Diğer taraftan, 750 nm çapında olan ve mimivirüs olarak bilinen, hatta 1000 nm'ye kadar 

büyüyebilen pandora virüsleri de mevcuttur (MacLachlan ve Dubovi, 2017). Virüslerin, 

yalnızca canlı hücrelerde çoğalabilmeleri nedeniyle, canlı olmayan ortamlarda üretilmeleri 

mümkün değildir. Çoğalmaları için gereken çoğu kaynağı konak hücreden temin ederler. 

Ayrıca, virüslerin bazı diğer benzersiz özellikleri de vardır: İkili bölünme ile çoğalmazlar, 
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yalnızca DNA veya RNA genomları içerirler ancak her ikisini birden içermezler ve 

antibiyotiklere karşı duyarsızdırlar; bunun yerine interferonlara karşı duyarlıdırlar (Tablo 2.2) 

(Murphy vd., 1999). 

Tablo 2.2. Tek hücreli mikroorganizmalar arasındaki temel özelliklerin karşılaştırılması 

Özellik Bakteriler Mikoplazma Rickettsia Klamidya Virüs 

Boyut >300 nm Evet Evet Evet Evet Hayır 

Yapay ortamlarda büyür Evet Evet Hayır Hayır Hayır 

İkili fisyonla bölünür Evet Evet Evet Evet Hayır 

Hem DNA hem de RNA içerir Evet Evet Evet Evet Hayır 

Antibiyotiklere duyarlıdır Evet Evet Evet Evet Hayır 

Kaynak: (Murphy vd., 1999) 

Virion, genomik RNA veya DNA'nın bir protein kılıfı ile çevrelendiği, virüs 

partikülünün enfeksiyöz formunu temsil eder (Şekil 2.5). Virüslerin genomu, tek sarmallı veya 

çift sarmallı olabilir ve doğrusal ya da dairesel yapıya sahip olabilir. Tek sarmallı genomlar, 

pozitif anlamlı, negatif anlamlı ya da ambisens olabilir. Bu yapılar, virüslerin enfeksiyöz 

süreçlerini yönlendiren temel genetik bilgilerdir (Burrell vd., 2016). Virüsler, genomları 

doğrusal ya da dairesel formlarda taşıyabilir ve bazıları birden fazla segment içerebilir. 

Özellikle tek sarmallı virüslerin genomu, pozitif anlamlı, negatif anlamlı ya da ambisens 

olabilir; bu durum, virüsün replikasyon sürecini ve konak hücreye zarar verme biçimini belirler 

(Gelderblom, 1996). 

 

Şekil 2.5. Zarflı bir virionun yapısı 

Kaynak: (Modrow vd., 2013) 
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Virüslerin genom yapısı, onların biyolojik özelliklerini ve evrimsel süreçlerini doğrudan 

etkileyen önemli bir faktördür. Virionun yapısı, hem virüsün konak hücreye girişi hem de 

çoğalma yeteneği üzerinde etkili olan bir dizi moleküler etkileşime sahiptir. Bu nedenle, 

virüslerin genom yapıları, sağlık ve tarım gibi alanlarda hastalık yönetimi stratejilerini 

şekillendiren temel unsurlardır (LaTourrette ve Garcia-Ruiz, 2022). 

Virüslerin genomik RNA veya DNA'sı, çeşitli viral proteinlerin kodlanmasını sağlar. 

Virion içerisinde yer alan bu viral proteinler, yapısal olmayan proteinler olarak 

sınıflandırılabilir. Yapısal olmayan proteinler, virüsün yaşam döngüsünde üretilen, ancak 

fiziksel olarak virionun yapısına dahil olmayan proteinlerdir (Gupta, 2018). Bununla birlikte, 

bazı virionlar, bir sonraki replikasyon döngüsünün başlangıcında kullanılan, az miktarda olsa 

da yapısal olmayan proteinleri içerebilirler. Örneğin, viral polimeraz gibi proteinler, bu grup 

altında yer alır. Viral polimerazların virionlar içinde paketlenme durumu, virüsün replikasyon 

stratejilerine ve viral replikasyonun gerçekleştiği hücre içi bölgelere sitoplazma ve/veya 

çekirdek bağlı olarak değişir (Choi, 2011; Gupta, 2018). 

Virionun yapısını inceleyecek olursak içerisinde viral genom, viral protein alt 

birimlerinden kapsomer oluşan bir protein kılıfı kapsid ile çevrilidir. Viral genom, kapsid ile 

birleştiğinde nükleokapsidi oluşturur. Zarfsız virüs olarak adlandırılan virüslerde nükleokapsid 

dış bir yapı ile kaplanmamıştır. Bazı virüslerde ise nükleokapsid, nükleokapsid hücre zarından 

geçerken edinilmiş bir zarf yani sitoplazmik, intrasitoplazmik veya nükleer zar ile kaplıdır. 

Hücre zarından geçme yani tomurcuklanma sürecinde, viral zarfın temel bileşeni olan lipit çift 

tabakası tomurcuklandığı hücre zarıyla aynı yapıda olabilmektedir. Zarflı bir virionun 

yüzeyinde ek olarak virüs kodlu proteinler bulunmaktadır. Bu proteinler zarf ile nükleokapsid 

arasında bulunan matris proteinine bağlıdır. Bu zarf proteinleri virüs bağlanmasında ve salınımı 

gibi rollerde önemli rol oynar (Gelderblom, 1996). Ek olarak zarflı virüsler, dış ortam 

koşullarına karşı daha hassastır. Zarfsız virüsler ise çevreye daha dayanıklıdır (Kotwal ve 

Cannon, 2014; Wigginton ve Boehm, 2020). 

Virüsler, boyut ve morfoloji bakımından geniş bir çeşitlilik sergiler (Tablo 2.3). Viral 

morfolojinin iki temel unsuru, nükleokapsid simetrisi ve virion morfolojisidir. Nükleokapsid 

simetrisi genellikle ikosahedral izometrik, helezoni veya kompleks yapılar olarak sınıflandırılır 

(Condit, 2007; Maclachlan ve Dubovi, 2010).  

Virüsler ilk kez; ilişkili oldukları hastalıklar, bulundukları coğrafi bölgeler, bulaşma 

vektörleri ve diğer belirgin özellikleri temel alınarak dört ana sınıfa ayrılmıştır. Ancak, 

virüslerin keşfi ilerledikçe, bu dört sınıfın virüslerin tüm çeşitliliğini yansıtmadığı anlaşılmıştır. 
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Bu eksikliği giderebilmek amacıyla uluslararası bir taksonomi sistemi geliştirilmiş ve 1966 

yılında Uluslararası Virüs Taksonomisi Komitesi (ICTV) kurulmuştur (Adams vd., 2015). 

Virüslerin sınıflandırılması, genetik materyallerinin RNA veya DNA içermesi, virion yapısının 

dairesel veya doğrusal olması, morfolojik özellikleri, hastalık etkileşimleri, çoğalma 

yöntemleri, konukçu ilişkileri ve daha birçok faktöre göre yapılmaktadır (Kabil ve Onat, 2020). 

Bugün, bu sınıflandırmalarda iki ana sistem yaygın olarak kullanılmaktadır: Baltimore 

sınıflandırması ve ICTV sınıflandırması (Baltimore, 1971; Uzunoğulları ve Gümüş, 2017). 

Baltimore sınıflandırma:  

I- ds DNA virüsleri (Çift iplikli DNA virüsleri); Adenoviruses, Herpesviruses, Poxviruses vs.  

II- ss DNA virüsleri (+) sense (Tek iplikli DNA virüsleri); Parvoviruses vs.  

III-ds RNA virüsleri (Çift iplikli RNAvirüsleri); Reoviruses vs.  

IV-ss RNA virüsleri (+) sense (Pozitif polariteli tek iplikli RNA virüsleri); Picornaviruses, 

Togaviruses vs.  

V- (-) ss RNA virüsleri (Negatif polariteli tek iplikli RNA virüsleri); Orthomyxoviruses, 

Rhabdoviruses 

VI- ss RNA-RT virüsleri; Retroviruses vs.  

VII- ds DNA-RT virüsleri; Hepadnaviruses vs.  

ICTV sınıflandırması:  

Takım (virales), familya (viridae), alt familya (virinae), cins (virüs), tür (virüs) 

lt familya--virinae 

Cins--virus 

Tür--virus 
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Tablo 2.3. DNA ve RNA virüslerinin morfolojik özellikleri 

Kaynak: (İ.Ü., 2014) 

2.4.2. Toprak virüsleri 

Virüsler, Dünya üzerindeki en yaygın biyolojik varlıklardır ve topraklarda yaklaşık 4, 

88 × 10³⁰ virüs benzeri partikül bulunduğu, bu partiküllerin küresel viral bolluğun yaklaşık 

%10’unu oluşturduğu belirtilmektedir (Han vd., 2022). Her ne kadar yaygın olsalar da toprak 

virüsleri mikrobiome ekolojisinde uzun süre boyunca genellikle göz ardı edilmiştir. Bunun 

başlıca nedeni, bu virüslerin izolasyonu ve karakterizasyonundaki metodolojik zorluklardır 

(Emerson vd., 2018). Ancak son yıllarda yapılan araştırmalar, toprak virüslerinin mikrobiyal 

toplulukları düzenleme ve biyojeokimyasal süreçlere etki etmedeki önemli rollerini ortaya 

Virüs familyası Çap(nm) Zarf Simetri Kapsomer Etere duyarlılık 

DNA virüsleri (familyalar) 

Adenoviridae 70-90 - lkosahedral 252 Duyarsız-Ölmez 

Hepadnaviridae 42 + ikosahedral Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Herpesviridae 150 + ikosahedral 162 Duyarlı-Ölür 

lridoviridae 125-300 + lkosahedral 1892 Duyarlı-Ölür 

Papovaviridae 45-55 - ikosahedral 72 Duyarsız-Ölmez 

Parvoviridae 18-26 - lkosahedral 32 Duyarlı/Duyarsız 

Poxviridae 230x400 + Kompleks Bilinmiyor Duyarsız-Ölmez 

RNA virüsleri (familyalar) 

Arenaviridae 110-130 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Birnaviridae 60 - ikosahedral 92 Duyarsız-Ölmez 

Bunyaviridae 90-120 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Calicivirade 35-40 - ikosahedral 32 Duyarsız-Ölmez 

Coronaviridae 75-160 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Filoviridae 790-970x80 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Flaviviridae 40-50 + lkosahedral Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Orthomyxoviridae 80-120 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Paramyxoviridae 150-300 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Picornaviridae 25-30 - lkosahedral 32 Duyarsız-Ölmez 

Reoviridae 60-80 - ikosahedral Bilinmiyor Duyarsız-Ölmez 

Retroviridae 80-100 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Rhabdorviridae  75x180 + Helikal Bilinmiyor Duyarlı-Ölür 

Togaviridae 50-70 + lkosahedral 60 Duyarlı-Ölür 
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koymaktadır. Toprak virüsleri, konakçıları kadar bol miktarda bulunmakta olup, hatta bazı 

araştırmalara göre konakçılarından daha fazla sayıda oldukları öne sürülmektedir. Bu 

sebeplerden dolayı daha önce dizilenmiş 2.953 toprak metagenomundan derlenen, 616.935 

ekilmemiş viral genom ve 38.508 benzersiz viral operasyonel taksonomik birimden oluşan 

kapsamlı bir veri seti olan Küresel Toprak Virüsü Atlası oluşturulmuştur (Graham vd., 2024). 

Toprakların genellikle her gramında 107ile 1010 arasında virüs barındırdığı tahmin 

edilmektedir (Ashelford vd., 2003; Gonzalez-Martin vd., 2013; Helsley vd., 2014). Toprak 

virüsleri toprakta oldukça yaygındır, ancak toprak matrisinin fiziksel karmaşıklığı, habitatlara 

özgü virüs çeşitliliği ve genetik bilgi eksiklikleri nedeniyle bu virüslerin incelenmesi oldukça 

zordur. Ayrıca, farklı yaşam döngülerindeki virüslerin tespiti, DNA ve RNA virüslerine yönelik 

mevcut biyoinformatik yöntemlerin sınırlamaları da bu çalışmaları zorlaştırmaktadır. Toprak 

türleri değiştikçe, farklı virüs türlerinin tipleri ve yoğunluklarında da değişkenlik 

gözlemlenmektedir (Williamson vd., 2005). Virüslerin bakteri oranları, toprağın türüne, 

derinliğine ve çevresel koşullara bağlı olarak farklılık göstermektedir. Toprağın nem oranı, pH 

değeri, biyotik ve abiyotik faktörler, virüslerin topluluk yapısını ve aktivitelerini etkileyebilir 

(Fierer ve Jackson, 2006; Jansson ve Hofmockel, 2020). Özellikle bitkilerin varlığı, rizosfer 

topraklarında farklı viral toplulukların gözlemlenmesine yol açmaktadır (Starr vd., 2019; Bi 

vd., 2021). Toprak heterojenitesi de viral aktiviteyi ve virüs türlerini etkileyen önemli bir 

faktördür. Toprak agregatları içindeki mikronişler, virüs-toprak ilişkisini önemli ölçüde 

şekillendirmektedir (Jansson ve Hofmockel, 2020). 

 Virüsler, mikrobiyal hücreleri parçalayarak organik madde ve besin maddelerini serbest 

bırakır. Bu süreç, toprakta karbon ve azot döngüsünde yer alan mikrobiyal süreçleri 

düzenleyerek sera gazı emisyonlarını etkileyebilir. Ayrıca, bazı virüsler, konak organizmaların 

metabolik yollarını modüle edebilecek ve ekosistem içerisindeki besin dönüşümlerini ile enerji 

akışını daha da etkileme potansiyeline sahip yardımcı metabolik genler taşır (Trubl vd., 2018). 

Virüsler, toprak mikroorganizmaları arasında yatay gen transferini teşvik ederek genetik 

çeşitliliği ve adaptasyonu artırır. Bu genetik değişim, mikrobiyal işlevler ve çevresel 

değişimlere karşı dayanıklılığı etkileyebilir, böylece ekosistemlerin bozulmalara karşı 

verdikleri tepkileri şekillendirebilir (Paez-Espino vd., 2016). 

 Toprak virüslerinin tespitine yönelik çeşitli yöntemler geliştirilmiştir, bunlar arasında 

özellikle bakteriyofajlar üzerinde yoğunlaşılmaktadır (Hurst vd., 1980). Bakteriyofajlar, litik 

enfeksiyonlar aracılığıyla bakteri popülasyonlarını düzenleyerek mikrobiyal topluluk yapısını 

ve dinamiklerini etkiler (Emerson vd., 2018). Toprak fajlarının tespiti için kullanılan bir 
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yöntem, mikroskopla doğrudan sayım yapmaktır (Ashelford vd., 2003). Ayrıca, toprak 

metagenomlarından fajlar ve diğer viral dizilerin tespiti dizileme teknikleriyle 

gerçekleştirilebilmektedir. Viral fraksiyonun zenginleştirilmesi, dizileme öncesinde yapılan bir 

adım olup, bu süreç tespiti daha verimli hale getirmektedir (Santos-Medellin vd., 2021). 

2.4.2.1. Toprak DNA virüsleri  

Topraklar, bakteriler, arkeler, mantarlar ve virüsler gibi birçok mikroorganizmaya ev 

sahipliği yapan, Dünya'nın en karmaşık ve biyolojik çeşitliliğe sahip yaşam alanlarından biridir. 

Bugüne kadar toprakta tespit edilen virüslerin büyük bir kısmı, bakteriyel konakçılara sahip çift 

sarmallı DNA (dsDNA) virüsleri olan bakteriyofajlardır (Williamson vd., 2005; Williamson 

vd., 2017). Bu dsDNA virüslerinin genom büyüklükleri, birkaç kilobazdan birkaç megabaza 

kadar değişiklik gösterebilmektedir. Örneğin, çayır topraklarında bulunan ve 636 kilobazlık 

dairesel genoma sahip bir bakteriyofaj, toprakta bulunan konağın hayatta kalmasını etkileyen 

sporülasyon proteinini kodlayan genler içermektedir (Al-Shayeb vd., 2020). En büyük bilinen 

dsDNA virüsleri, nükleositoplazmik büyük DNA virüsleri olarak bilinen dev virüslerdir (Raoult 

vd., 2004; Fischer, 2016). Bu dev virüsler, 30. 000 yıl öncesine tarihlenen eski permafrost 

topraklarından izole edilmiştir (Legendre vd., 2015). 

 Toprakta bulunan dsDNA virüsleri, çeşitli morfolojilere sahip olup, virion boyutlarında 

da farklılık göstermektedir (Tablo 2.4). Myoviridae, Podoviridae ve Siphoviridae ailelerine ait 

kuyruklu fajlar, en çeşitli olanlardandır ve birden fazla konakçı türünü enfekte etme 

potansiyeline sahiptirler. Bu fajlar, toprakta yaygın olarak bulunmakta olup (Adriaenssens vd., 

2017; Liang vd., 2019) bakteriyel çeşitlilikle istatistiksel olarak anlamlı bir şekilde pozitif ilişki 

göstermektedir. 

Tablo 2.4. Toprak ortamlarında tanımlanan başlıca DNA virüs aileleri 

Aile Genom Tipi 
Konak 

Aralığı 
Önemli Özellikler Ekolojik rol 

Siphoviridae dsDNA Bakteri Uzun, kontraktil olmayan 

kuyruklar 

Litik ve lizojenik 

döngüler; besin salınımı 

Myoviridae dsDNA Bakteri Kontraktil kuyruklar, geniş konak 

aralığı 

Geniş konak aralığı; 

yapısal çeşitlilik 

Podoviridae dsDNA Bakteri 
Kısa, kontraktil olmayan kuyruklar Hızlı enfeksiyon kinetiği 

Mimiviridae dsDNA Amip Büyük genomlar, karmaşık 

replikasyon döngüleri 

Karmaşık replikasyon; 

gen rezervuarı 

Sınıflandırılmamış dsDNA/ssDNA Çeşitli 
Bilinmeyen, genellikle yeni diziler 

Bilinmiyor; potansiyel 

genetik  

Kaynak: (Adriaenssens vd., 2017). 
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Toprak DNA virüslerinin tespiti ve analizi, toprak matrislerinin karmaşık yapısı ve viral 

partiküllerin diğer mikroorganizmalara kıyasla düşük bolluğu gibi önemli teknik zorluklarla 

karşılaşmaktadır. Günümüzde, bu zorlukları aşmak amacıyla filtrasyon, ultra santrifüjleme ve 

nükleaz işlemleri gibi fiziksel ve enzimatik zenginleştirme teknikleri kullanılmaktadır. 

Zenginleştirme işlemi sonrasında DNA çıkarılır ve ardından yeni nesil dizileme (NGS) 

yöntemleriyle analiz edilir (Parreira, 2018). 

Litik döngüde, virüsler bakteriyel konakçıları enfekte ederek, hücresel çoğalma 

mekanizmalarını ele geçirir ve ardından konak hücrelerini lize ederek yeni virionlar ve hücresel 

içerikleri toprak matrisine salıverir. Bu süreç, besin geri dönüşümüne katkı sağlar ve organik 

maddelerin daha yüksek trofik seviyelerden mikrobiyal besin ağlarına yeniden 

yönlendirilmesini sağlayan "viral şant" etkisini tetikler. Lizojenik döngüde ise, viral genomlar 

konakçı DNA'sına entegre olur ve profajlar olarak uykuda kalır, konakçı ile pasif olarak 

çoğalırlar. Ancak, stres koşulları veya çevresel sinyaller altında, bu profajlar yeniden aktive 

olarak litik döngüye geçebilirler. Lizojenik dönemde, viral genler konakçı metabolizmasını 

değiştirebilir, abiyotik strese karşı toleransı artırabilir veya genetik çeşitliliği sağlayarak gen 

değişimi süreçlerini destekleyebilir (Evans vd., 2021; Tong vd., 2023). Virüsler, mikrobiyal 

evrim ve adaptasyon üzerinde önemli bir etki yaratarak güçlü bir yatay gen transferi HGT aracı 

olarak işlev görür. Bu virüsler, transdüksiyon ve gen paketleme hataları gibi mekanizmalarla, 

antibiyotik direnci, metabolik esneklik ve virülans gibi özellikleri etkileyerek mikrobiyal 

taksonlar arasında işlevsel gen aktarımına katkı sağlar (Koonin ve Krupovic, 2018). 

Tek sarmallı DNA (ssDNA) virüslerinin incelenmesi, çift sarmallı DNA (dsDNA) 

virüslerine kıyasla daha zordur, çünkü dsDNA virüslerinin DNA dizileme tekniklerine yönelik 

araştırmalar daha yoğun bir şekilde yapılmaktadır. ssDNA virüsleri, farklı toprak örneklerine 

bağlı olarak çeşitlilik göstermektedir. Microviridae, Circoviridae ve Genomoviridae gibi aileler, 

toprakta yaygın olarak tespit edilen ssDNA virüsleri arasında yer alır (Han vd., 2022). 

Microviridae ailesi, özellikle enterobakterileri enfekte eden virüsleri içerir. Diğer ssDNA virüs 

aileleri ise ökaryot organizmalarda enfeksiyona yol açar (Trubl vd., 2018). Ayrıca, ssDNA 

virüslerinin genetik yapıları, yüksek mutasyon oranları ile tanınır ve bu özellikleri, onların 

evrimsel çeşitliliğine katkıda bulunur (Malathi ve Renuka Devi, 2019). 

2.4.2.2. Toprak RNA Virüsleri 

 Toprak RNA virüslerinin izole edilmesi, DNA virüslerine kıyasla daha zor olduğu için 

bu tür virüsler, dsDNA virüslerine oranla daha az araştırılmıştır. Bu virüsler genellikle ökaryotik 

mikroorganizmaları, örneğin mantarları ve protozoaları hedef alırken, aynı zamanda bitkiler ve 
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nematodlar üzerinde de enfeksiyon oluşturabilirler. Ekolojik rollerine bakıldığında, bu 

virüslerin konak fizyolojisini düzenleme, yatay gen transferine katılma ve dolaylı olarak besin 

döngülerini etkileme gibi önemli işlevleri olduğu görülmektedir (Wolf vd., 2020). 

 Çayır toprakları incelendiğinde, bu ortamda yüksek miktarda RNA fajının bulunduğu 

gözlemlenmiştir. Farklı çayır lokasyonları, o bölgedeki RNA virüslerinin çeşitliliğini 

yansıtmaktadır. Örneğin, Reoviridae ailesine ait virüsler Kansas, ABD'de yaygın olarak 

bulunurken, Kaliforniya'da tespit edilememiştir (Wu vd., 2021). RNA virüslerinin yüksek 

mutasyon hızlarına sahip olmaları ve hızlı çoğalma kapasiteleri, viral evrim ve çeşitlenme 

süreçlerini yönlendirir. Özellikle segmentli RNA virüslerinde, rekombinasyon ve yeniden 

çeşitlenme olayları yaygın olarak meydana gelir. Bunun yanı sıra, bazı RNA virüsleri, 

konakçıları aynı anda enfekte ederek ve konakçıların gen düzenleyici sistemleriyle etkileşime 

girerek yatay gen transferini kolaylaştırabilirler (Dolja ve Koonin, 2018). 

 RNA virüslerinin tamamında bulunan RNA'ya bağımlı RNA polimeraz (RdRP) enzimi, 

filogenetik analizlerde güvenilir bir sınıflandırma belirteci haline getirmektedir (Koonin ve 

Krupovic, 2018; Venkataraman vd., 2018). Bu belirteç kullanılarak yapılan sınıflandırmalarla, 

toprak kökenli RNA virüslerinin büyük çoğunluğu tanımlanabilmiş, yalnızca yaklaşık %10'u 

sınıflandırılamamıştır. Morfolojik olarak DNA virüslerine benzemekle birlikte, RNA virüsleri 

genellikle daha küçük yapıya sahiptir. Lenarviricota şubesi, özellikle Leviviridae familyasına 

sahip virüsleri içermesiyle çayır topraklarında en fazla çeşitliliği gösteren gruplardan biridir ve 

küresel ölçekte en zengin toprak RNA viromlarını oluşturmaktadır (Starr vd., 2019; Wu vd., 

2021). Bununla birlikte, Pisuviricota ve Kitrinoviricota şubeleri de topraklarda yüksek 

çeşitliliğe sahip diğer RNA virüs gruplarını oluşturur. Lenarviricota, Kitrinoviricota ve 

Pisuviricota'nın bazı üyeleri pozitif anlamlı tek sarmallı RNA (ssRNA) virüsleri iken, 

Negarnaviricota üyeleri negatif anlamlı RNA (ssRNA) virüsleri olarak bilinir. Diğer sınıflar ise 

çift sarmallı RNA (dsRNA) virüslerinden oluşmaktadır. Yapılan karşılaştırmalar, pozitif anlamlı 

ssRNA virüslerinin küresel ölçekte analiz edilen toprak viromları arasında en fazla çeşitliliğe 

sahip grup olduğunu ortaya koymuştur (Wolf vd., 2020; Neri vd., 2022). 

2.5. Viral Sınıflandırmada Kullanılan Moleküler Yöntemler 

 Viral sınıflandırma, viral çeşitliliği, evrimsel süreçleri ve patogenezi anlamak açısından 

virolojinin temel unsurlarından birini teşkil eder. Geleneksel taksonomi, virion morfolojisi, 

replikasyon stratejileri ve konak aralığı gibi fenotipik özelliklere dayanmaktaydı. Bununla 

birlikte, moleküler yöntemlerin gelişimi, viral sınıflandırma sistemlerinin çözünürlük ve 

doğruluk açısından önemli ölçüde iyileşmesini sağlamış, bu da yeni virüslerin tanımlanması ve 
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bunların filogenetik ilişkilerinin daha net bir şekilde anlaşılmasına olanak tanımıştır (Simmonds 

ve Aiewsakun, 2018). 

2.5.1. Dizileme Temelli Yöntemler 

2.5.1.1. Yeni Nesil Dizileme  

Tarihsel olarak önemli olmasına rağmen Sanger dizilemesi, kapsamlı, yüksek verimli 

genomik analizlere olanak tanıyan Yeni Nesil Dizileme (NGS) tarafından büyük ölçüde 

yerinden edilmiştir. NGS, tüm viral genomların dizilenmesini kolaylaştırır ve karşılaştırmalı 

genomik, rekombinant suşların tespiti ve filogenetik sınıflandırmaya olanak tanır. NGS'nin 

ölçeklenebilirliği, onu virüs keşfinde ve viral taksonominin iyileştirilmesinde vazgeçilmez hale 

getirmiştir (Boonham vd., 2014; Greninger vd., 2015; Cantalupo ve Pipas, 2019). 

Moleküler filogenetik, modern viral sınıflandırmanın temelini oluşturur. Araştırmacılar, 

dizi hizalaması ve ağaç oluşturma algoritmalarını kullanarak taksonomik çerçeveleri 

bilgilendiren evrimsel ilişkileri açıklığa kavuşturur (Fauquet vd., 2005; Sinclair vd., 2017).  

2.5.1.2. Metatranskriptomik ve Virom Dizileme 

Bir örnekten toplam RNA'nın dizilenmesi olan metatranskriptomik, transkripsiyona 

uğramış viral genomları belirleyerek aktif viral enfeksiyonları yakalar. Bu yöntem, virüs-konak 

etkileşimleri, viral gen ifadesi ve çevresel viromlar hakkında içgörüler sağlar (Paez-Espino vd., 

2016).  

2.5.1.3. RdRp Gen Profilleme 

RNA'ya bağımlı RNA polimeraz (RdRp), RNA virüsleri arasında oldukça korunan bir 

gendir. RdRp dizilerinin profillenmesi, kültürlenmiş izolatları olmayanlar da dahil olmak üzere 

çeşitli RNA virüslerinin sınıflandırılmasını kolaylaştırır. RdRp gen filogenileri, yeni virüslere 

taksonomik statü atamak ve evrimsel ilişkileri anlamak için sağlam bir çerçeve sağlar (Koonin 

ve Krupovic, 2018; Venkataraman vd., 2018; Olendraite vd., 2023). 

2.5.2 PZR Temelli Yöntemler 

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ve RNA hedefli varyantı Ters Transkripsiyon PZR 

(RT-PZR), moleküler virolojide temel teknolojilerdir. PZR, termal döngü yoluyla hedef DNA 

dizilerinin çoğaltılmasını sağlarken, RT-PZR, viral RNA'nın tamamlayıcı DNA'ya (cDNA) 

dönüştürülmesini ve ardından çoğaltılmasını sağlar. Bu yöntemler son derece spesifik ve 

hassastır ve virüslerin korunan genomik bölgelere göre tespitini ve ön sınıflandırmasını 
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kolaylaştırır. Ayrıca, yüksek özgüllük ve duyarlılık sunan, belirli nükleik asit dizilerinin 

enzimatik amplifikasyonuna dayanmaktadır (Clementi vd., 1993; Bachman, 2013) 

DNA virüsleri için; taq polimeraz gibi termostabil DNA polimerazları kullanır ve viral 

genomun korunan veya değişken bölgelerinin hızlı ve kesin bir şekilde tanımlanmasına olanak 

tanır. RT-PZR, RNA virüslerini tespit etmek için önce RNA'yı ters transkriptaz yoluyla cDNA’ 

ya dönüştürerek kullanılır. Bu cDNA daha sonra PZR amplifikasyonu için bir şablon görevi 

görür (Clementi vd., 1993; Nie ve Singh, 2001; Bachman, 2013). RT-PZR’ın yanında dizilişi 

bilinmeyen ve az bilinen DNA fragmentleri için yapılan RAPD (Random Amplified 

Polymorphic DNA) PZR bulunmaktadır. RAPD PZR özellikle popülasyonlar arasındaki 

genetik çeşitliliği araştırmak için de kullanılabilmektedir. Dizisi tam olarak bilinmeyen ve tespit 

edilmek istenen viral popülasyonlar arasındaki bağlantıyı ve çeşitlilik durumu içinde RAPD 

PZR kullanılabilmektedir (Aydın, 2004). 

PZR tabanlı yöntemler sadece virüslerin tanımlanmasına değil aynı zamanda moleküler 

epidemiyolojiye de katkı sağlayarak, viral suşların ve genotiplerin tek nükleotid 

polimorfizmlerine (SNP) veya değişken bölgelere göre ayırt edilmesine olanak sağlamaktadır 

(Huard vd., 2003; Watzinger vd., 2006). 

Gerçek zamanlı kantitatif PZR (qPZR), amplifikasyonun gerçek zamanlı izlenmesine 

izin veren floresan probları dahil ederek geleneksel PZR'nin yeteneklerini genişletir. Bu teknik 

yalnızca viral nükleik asitlerin varlığını doğrulamakla kalmaz, aynı zamanda bunları niceliksel 

olarak belirleyerek viral yük değerlendirmelerine ve genotiple farklılaşmaya olanak tanır. 

qPZR, hem klinik teşhislerde hem de araştırmalarda yaygın olarak kullanılır ve genotip-spesifik 

dizileri hedefleyerek sınıflandırmaya katkıda bulunur (Gibson vd., 1996; Heid vd., 1996; 

Mackay vd., 2002). 

2.5.3. Diğer Yöntemler 

CRISPR Tabanlı Teknolojiler: Düzenli Aralıklı Kısa Palindromik Tekrarlar (CRISPR) 

kümeleme sistemleri, özellikle CRISPR-Cas13, yakın zamanda virüs tespiti için uyarlanmıştır. 

Bu sistemler, belirli viral RNA dizilerini hedefleyerek, yüksek özgüllüğe sahip hızlı, bakım 

noktasında teşhis sunar. CRISPR araçları, öncelikle tanı amaçlı olsa da, viral genotipleme ve 

işlevsel genomik için de potansiyel taşır (Gootenberg vd., 2017). 

DNA Microarrays: DNA Microarrays, viral nükleik asitlerin binlerce oligonükleotid 

probuna eş zamanlı hibridizasyonuna izin vererek bilinen ve yakından ilişkili viral türlerin 

tanımlanmasını kolaylaştırır. Sınırlı dinamik aralık ve hassasiyet nedeniyle NGS'den daha az 
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yaygın olarak kullanılsa da, viral gözetim ve ön taksonomik sıralama için yararlı olmaya devam 

etmektedir (Wang vd., 2003) 

Restriksiyon Parçası Uzunluk Polimorfizmi (RFLP): RFLP, Restriksiyon 

endonükleazları ile viral DNA'nın sindirilmesini ve ardından elektroforetik ayırmayı gerektirir. 

Ortaya çıkan restriksiyon fragmentleri yakından ilişkili viral suşlar arasında ayrım yapan 

moleküler parmak izleri olarak hizmet eder. Birçok uygulamada dizileme ile yer değiştirmiş 

olsa da RFLP, kaynak sınırlı ortamlarda suş tiplemesi için değerini korur (Tanaka vd., 2001; 

Verna vd., 2017). 

Elektron Mikroskobu (EM): Moleküler olmasa da elektron mikroskobu EM virüs 

sınıflandırmasında hayati bir tamamlayıcı teknik olmaya devam etmektedir. EM, virion 

morfolojisini görselleştirerek yapısal ailelerin tanımlanmasına yardımcı olur (Goldsmith ve 

Miller, 2009). 

Nükleik Asit Dizisi Tabanlı Amplifikasyon (NASBA): NASBA, RNA hedefleri için 

optimize edilmiş bir izotermal yöntemdir. Ters transkriptaz, RNase H ve T7 RNA polimerazın 

uyumlu eylemi yoluyla RNA'yı çoğaltır. NASBA, enterovirüsleri ve HIV'i tespit etmede etkili 

bir şekilde kullanılmış olup, bakım noktasında hızlı sonuçlar sunmaktadır (Compton, 1991; Lau 

vd., 2004; Fakruddin vd., 2012). 
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3. MATERYAL METOT 

3.1. Çalışma Materyali 

Çalışma materyali olarak fasulye yetiştirilen bölgelere ait mayıs-ağustos mevsim aralığı 

içerisinde 44 farklı lokaliteden 50 toprak örneği (Tablo 3.1.) toplanmıştır. Toprak örnekleri Ege, 

Marmara, İç Anadolu, Karadeniz, Akdeniz ve Güneydoğu Anadolu bölgelerine ait farklı 

lokalitelerden, fasulye tarımı yapılan toprağın yaklaşık 30 cm kadar alt kısmından toplanmıştır 

(Şekil 3.1). Alınan bu örnekler deneyde kullanılmak üzere çalışmalar yapılana kadar siyah bir 

poşet içerisinde ışık almayacak şekilde oda ısısında muhafaza edilmiştir. Bakteriyofaj 

çalışmaları için konakçı olarak Eskişehir Tarımsal Araştırma Enstitüsünden temin edilen 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola (PSPM3, PSP14) ve Xanthomonas axonopodis pv. 

phaseoli fasulye patojeni bakteri kültürleri, kontrol grubu için Rhizobium sp. bakterisi 

kullanılmıştır. 

 

 

Şekil 3.1. Toprak örneği lokasyonlarını ve coğrafi bölgeleri gösteren Türkiye haritası. 

1: Marmara Bölgesi, 2: Ege Bölgesi, 3: Akdeniz Bölgesi, 4: İç Anadolu Bölgesi, 5: Karadeniz Bölgesi, 6: Güneydoğu 

Anadolu Bölgesi 
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Tablo 3.1. Fasulye yetiştirilen Türkiye’nin farklı bölge ve şehirlerine ait 50 toprak örneğinin lokalite bilgileri 

Toprak 

Numuneleri 

Mevki Son 5 Yıldır Fasulye mi 

Ekiliyor 

Kimyasal 

Kullanımı 

Son Yıllarda Hastalık 

Görüldü Mü  

Kullanılan Gübre 

Türü 

T1 Samsun 1-Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Çayır Mah. Evet X Susuzluk Kaynaklı Bitlenme Hayvansal Gübre 

T2 Samsun 2-Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Çayır 

Mah./Çamdüz Mevki 

Evet X X Hayvansal Gübre 

T3 Samsun 3- Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Mermer 

Mevki 

Evet X X Hayvansal Gübre 

T4 Samsun 4- Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Mermer 

Mevk 

Evet X X Hayvansal Gübre 

T5 Samsun 5-Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Yağbasan 

Mevki 

Evet X X Hayvansal Gübre 

T6 Samsun 6- Samsun/Atakum/Kasnakçı Mermer Köyü/Burunalan 

Mevki. 

Evet X X Hayvansal Gübre 

T7 Ankara/Şereflikoçhisar/Kacarlı Köyü Farklı Sebzelerde Ekildi Arsuva-Kükürt X Humus/İnce Torf 

T8 Bilecik/Kepirler Köyü Evet X X Gübre 

Kullanılmamış 

T9 Bilecik/Kızıldamlar Evet X Susuzluk Kaynaklı Bitlenme Hayvansal Gübre 

T10 Kütahya/Emet/Yenice Evet X X Hayvansal Gübre 

T11 Kütahya/Tavşanlı 5 Yıl Öncesinde Ekim 

Yapılmış 

X X Hayvansal Gübre 

T12 Kütahya/Emet/Boztepe Evet X X Hayvansal Gübre 

T13 Erzurum 1-İspir Evet X X Hayvansal Gübre 

T14 Diyarbakır-Silvan Son 1 Yıldır X X Solucan Gübresi 

T15 Afyon-Çobansargı-Tarla Kenarı Tarla Kenarı X X Hayvansal Gübre 

T16 Afyon-Saldıkbey İle 4yol Arası Evet X X Hayvansal Gübre 
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  T17 Antalya-Fatih Evet X X Hayvansal Gübre 

T18 Isparta-Savköy Evet X X Hayvansal Gübre 

T19 Antalya-Side-Kumköy Evet X X Hayvansal Gübre 

T20 Bilecik-Elmalı Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T21 Artvin-Borçka-Akpınar Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T22 Artvin-Borçka-İbrikli-Kasimet Mah. Evet X X Hayvansal Gübre 

T23 Kastamonu-Daday-Karaağaç Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T24 Karabük-Eflani İlçesi-Bostancı Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T25 Sivas Evet X X Hayvansal Gübre 

T26 Mardin-Midyat 5 Yıldan Önce Ekim 

Yapılmış 

X X Hayvansal Gübre 

T27 Düzce/Gölyaka/Saçmalıpınar Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T28 Erzurum 2-İspir-Devedağı Mah. Evet X X Hayvansal Gübre 

T29 Erzurum 3-İspir-Devedağı Mah. 3 Yıldır X X Hayvansal Gübre 

T30 Erzurum 4-İspir-Devedağı Mah. 2 Yıldır X X Hayvansal Gübre 

T31 Erzurum 5-İspir-Öztoprak Mah. 3 Yıldır X X Hayvansal Gübre 

T32 Erzurum 6-İspir-Numanpaşa Mh. 1 Yıldır X X Hayvansal Gübre 

T33 Tokat/Niksar/Derebağ Mahallesi 5 Yıldır X X Hayvansal Gübre 

T34 Giresun/Görele/Esenyurt Köyü  Evet X X Hayvansal Gübre 

T35 Ordu/Akkuş 1 Evet X X Hayvansal Gübre 

T36 Balıkesir/Edremit Evet X X Hayvansal Gübre 

T37 Rize/Kaplıcalar Evet X X Hayvansal Gübre 

T38 Kahramanmaraş/Dulkadiroğlu İlçesi/Ayaklıcaoluk/Üçdut 

Mevki 

Evet X X Gübre 

Kullanılmamış 

T39 Ordu/Akkuş 2 Evet X X Hayvansal Gübre 

T40 Eskişehir/Çukurhisar Mevki Evet X X Hayvansal Gübre 

Tablo 3.1. tablonun devamı 
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T41 Artvin /Arhavi /Musazade Mahallesi  Evet X X Hayvansal 

Gübre 

T42 Hatay/ Reyhanlı/Karasüleymanlı Mahallesi Evet X X Hayvansal Gübre 

T43 Trabzon/Vakfıkebir/Karatepe Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T44 Balıkesir/Burhaniye/Pelitköy Mahallesi Evet X X Hayvansal Gübre 

T45 Trabzon/Vakfıkebir/Semizoğlu  Köyü Farklı Sebzelerde Ekildi X X Hayvansal Gübre 

T46 Ordu/Akkuş 3 Evet X X Hayvansal Gübre 

T47 Eskişehir/Karacaşehir Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T48 Kütahya/Akpınar Köyü Evet X X Hayvansal Gübre 

T49 Amasya/Merzifon Evet X X Hayvansal Gübre 

T50 Bilecik/Kepirler Köyü 1  5 Yıldan Önce Ekim 

Yapılmış 

X X Gübre Kullanılmamış 

Tablo 3.1. tablonun devamı 
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3.1.1. Toprak Numunesi İçin Ön İşlem 

50 mL'lik falcon tüplerinde Luria Broth (LB) ile muamele edilmiş örnekler +4°C'de 

tutulmuştur. Santrifüj edilen örnekler 0.22 µm çaplı mikropor filtrelerden geçirilmiştir. Tüm 

numune aktarımı gerçekleştikten sonra steril falconların ağzı sıkı bir şekilde kapatılıp 

etiketlenerek +4ºC'de muhafaza edilmiştir.  

3.1.2. Konakçı Bakteri Kültürünün Büyütülmesi 

Etiketli ve steril 15ml Falcon tüpe LB eklenerek Pseudomonas syringae pv. 

phaseolicola (PSPM3, PSP14) ve Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli bakteri kültürleri 

28°C'de 150 rpm' de etüvde inkübe edilmiştir. Bu işlem faj taraması için kullanılacak olan tüm 

bakteri türleri için tekrar edilmiştir.  

3.1.3. Bakteriyofaj Testleme Çalışmaları  

Testler iki ayrı yöntem kullanılarak çift paralel çalışma şeklinde gerçekleştirilmiştir. Her 

iki yöntemle de elde edilen sonuçlar karşılaştırılarak verilerin teyidi sağlanmıştır. LB agar 

içeren steril petrilere bakteri kültürü yayıldıktan sonra, petrilerde test işlemleri 

gerçekleştirilmiştir. Deney sırasında bakteri kontrol grubu olarak Rhizobium sp. bakterisi 

kullanılmıştır.  

a) Kaplama yöntemi:  

Bu aşamada çevresel örnekler faj için test edilemeye başlanmaktadır. Bunun için filtre edilmiş 

toprak numunesi bakteri kaplı olan plakalara uygulanmıştır. Örnekler pipet ile sıvı plakaya 

döküldükten sonra drigalski ile iyice yayılmıştır. Petriler bir süre kurumaya bırakıldıktan sonra 

ters çevrilerek 28°C' de etüvde inkübe edilmiştir. Bu işlem her bakteri petrisi için 

tekrarlanmıştır.  

b) Sıvı kültür yöntemi:  

Test edilecek her konakçı bakteri için 15ml'lik Falcon tüp hazırlanmış ve etiketlenmiştir. 50 µL 

Bakteri içeren 5mL LB broth örneklerine 250 µL filtre edilmiş toprak numunesinden eklenip 

gece boyunca 28°C'de 150 rpm' de etüvde inkübe edilmiştir.  

Her iki yöntem uygulanan örneklerin inkübasyon sonucunda üreme olup olmadığı 

kontrol edildikten sonra, bakteriyofaj zonu görünen petri ve üremenin baskılandığı sıvı 

örnekleri faj izolasyonu için ayrılmış ve zenginleştirme için bu ekimler tekrarlanmıştır. Filtre 

örneklerinden zenginleştirme sonrasında tekrar PZR analizi yapılmıştır.  
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3.2. TEM Analizi 

TEM (Transmission electron microscopy-Geçirimli Elektron Mikroskobu) analizi ile 

viral numunelere yapılacak morfolojik analizler, Eskişehir Osmangazi Üniversitesi Merkezi 

Araştırma Laboratuvarı Uygulama ve Araştırma Merkezi Laboratuvarlarından (ARUM) hizmet 

alımı şeklinde gerçekleştirilmiştir. TEM analiz fotoğrafları 100 kW voltajda 70.000-200.000 

büyütme aralığında incelenmiştir. 

3.3. PZR Yöntemi 

3.3.1. PZR Hazırlığı ve Koşulları 

Viral çeşitliliğin belirlenmesi ve fasulye viral patojenlerin tespitinde markör belirteç 

olarak kullanılan oligonükleotid dizileri ile filtre sıvılarından DNA ve RNA tabanlı viral 

çeşitlilik analizi için PCR çalışmaları yapılmıştır (Tablo 3.2). PZR reaksiyonu ile elde edilen 

ürünlerin, agaroz jel elektroforezi sonucu gözlenen karakteristik bantlar baz alınarak 

karşılaştırmalı jel analizleri gerçekleştirilmiştir. 

Primerler ile yapılacak DNA tabanlı viral çeşitlilik için PZR döngüsü: 1 döngü; 94ºC'de 

3 dakika ön denaturasyon, 35/40 döngü; 94ºC'de 1 dakika, 30- 60ºC 'de her bir primer için farklı 

oturma ısılarına göre 1 dakika, 72ºC'de 2 dakika, 1 döngü; 72ºC' de 7 dakika final uzama. Her 

bir reaksiyon 25 µl final konsantrasyonları: 2,5 mM MgCl2, 0. 2 mM dNTP dATP, dCTP, dGTP, 

dTTP, 1 µM Primer, 1 U Taq Polymerase, 1X PZR tampon olacak şekilde gerçekleştirilmiştir. 

PZR sonucu oluşan amplifikasyon ürünleri; 5 µl ürüne 1 µl loading dye eklenerek 90 V, 1. 2% 

agaroz jelde yürütülmüştür. Jel, UV transilluminator kullanılarak dijital olarak 

fotoğraflanmıştır.  

Kontaminasyon kontrolü için PZR: Filtrelenmiş toprak örneklerindeki olası prokaryotik 

kontaminasyonun kontrolü için 16S rRNA genlerinin amplifikasyonu sağlayan E9F/U1510R 

primerleri (Hansen vd., 1998; Reysenbach ve Pace, 1995) ve ökaryotik kontaminasyon kontrolü 

için (özellikle mantarlarda) rDNA bölgesini amplifiye eden ITS1/ ITS4 (Segobola vd., 2018) 

primerleri kullanılmıştır. 

E9F “GAGTTTGATCCTGGCTCAG”, U1510R “GGTTACCTTGTTACGACTT”, 

ITS1 “TCCGTAGGT-GAACCTGCGG” ve ITS4 “TCCTCCGCTTATTGATATGC”.  

Filtre örneklerinde herhangi bir ökaryotik ve prokaryotik canlı kaynaklı 

kontaminasyonun olmadığının kontrolü için kullanılan üniversal primerler kullanılarak 
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gerçekleştirilen PZR sonucunda; tüm örneklerin herhangi bir kontaminasyon içerip içermediği 

iki tekrarlı olarak teyit edilmiştir.  

RNA tabanlı viral çeşitlilik analizi için cDNA, üreticinin talimatlarına göre RevertAid 

First Strand cDNA Sentez kiti Fermentas kullanılarak hazırlandı. Hazırlanan cDNA 

kalıplarından P5, P11, P13, CRA22, OPA13 ve P21 primerleri için 50 örneğin tamamı test 

edilmiştir 
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Tablo 3. 2. Çalışmada kullanılan primerler ve dizileri 

Viral Çeşitlilik Analizleri İçin Primerler 

Primer adı Primer Dizisi 5’>3’ Referans 

HDC-1 CGCCGCCGCC (Srinivasiah vd., 2013) 

HCB-1 CCAGCAGCAG (Srinivasiah vd., 2013) 

LWHS-1 GTTCGGGTCG (Srinivasiah vd., 2013) 

RLWLS-1 GCGATCCACG (Srinivasiah vd., 2013) 

AAWZS-1 CACCACCTGC (Srinivasiah vd., 2013) 

OPA-9 GGGTAACGCC (Winget ve Wommack, 2008; Borrel vd., 2012) 

OPA-6 GGTCCCTGAC (Winget ve Wommack, 2008) 

OPA-13 CAGCACCCAC (Winget ve Wommack, 2008) 

CRA-22 CCGCAGCCAA (Winget ve Wommack, 2008) 

CRA-23 GCGATCCCCA (Winget ve Wommack, 2008) 

RAPD5 AACGCGCAAC (Dias vd., 2020) 

OPL5 ACGCAGGCAC (Dias vd., 2020) 

P2 AACGGGCAGA (Dias vd., 2020) 

P5 AACGCGCAAC (Poyraz vd., 2012) 

P11 GGCCGATGAT (Poyraz vd., 2012) 

P13 ACCGCCTTGT (Poyraz vd., 2012) 

P14 CAGCACTGAC (Poyraz vd., 2012) 

P16 TGGTGGCCTT (Poyraz vd., 2012) 

P17 GTAGCACTCC (Poyraz vd., 2012) 

P21 ACGGTGCCTG (Poyraz vd., 2012) 

OPB-17 AGGGAACGAG (Chatellier vd., 1999) 

OPU-13 GGCTGGTTCC (Yunus vd., 2013) 

OPU-16 CTGCGCTGGA (Yunus vd., 2013) 

P23 CGCCCAAGCC (Poyraz vd., 2012) 

P24 CGCCCTGGTC (Poyraz vd., 2012) 

Ökaryotik ve Prokaryotik Kontaminasyonun Kontrolü İçin Primerler 

* E9F GAGTTTGATCCTGGCTCAG  (Segobola vd., 2018) 

* U1510R GGTTACCTTGTTACGACTT  (Segobola vd., 2018) 

* ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG  (Segobola vd., 2018) 

* ITS4 TCCTCCGCTTATTGATATGC  (Segobola vd., 2018)  

3
3
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Tablo 3.2. tablonun devamı 

Viral Fasulye Patojen Markörleri 

BCMV 

F-5 

R-5 

GGATGCGGAGAATCTGTG 

GATTGACGTCCCTTGCAG 

(Bhadramurthy ve Bhat, 2009) 

BCMNV  NL-3D  

Nl-3 

CCATTGCTGCTGAGATTC AGTTCACCGTGAGATGTC (R. C. Larsen vd., 2005) 

BCMNV DgF  

DgR 

GARRAGCHCCRTAYATAGCAGA GCTTTGCATTTYCAACCATTGG (Melgarejo vd., 2007) 

BCMNV Dn13  

Un13 

GAATTGAAAGCGTACTATCTAATACAG 

CAGCTTGAATTTGATTCTGATGATGAGGTG 

(Xu ve Hampton, 1996) 

CMV F-5 

R-5 

TTGAGTCGAGTCATGGACAAATC 

AACACGGAATCAGACTGGGAG 

(Lin vd., 2004) 

SK5 CMV-F 

SK6 CMV-R 

ATGGACAAATCTGAATCAACC 

GATGTGGGAATGCGTTGGTGC 

(Karanfil ve Korkmaz, 2017)  

3
4
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3.3.2. Jel Elektroforezi ve Görüntülenmesi 

Agaroz jeller 0. 5X TBE tamponu ile %1,3 oranında hazırlanmıştır. DNA 

görüntülenmesi için etidyum bromid kullanılmıştır. PZR ürünleri her bir kuyucuğa 6 μl örnek 

1 μl loading dye olmak üzere 7 μl yüklenmiş ve 90 V'ta 300mA'de 90 dakika yürütülmüştür. 

Bant büyüklüklerini belirlemek için 100 bp'lik DNA ladder Fermentas kullanılmıştır. 

Elektroforez sonucu yürütülen agaroz jeller, jel dökümantasyon sistemi Gel Logic 212 PRO 

altında dijital olarak fotoğraflanmıştır.  

3.4. Jel Görüntüleriyle Viral Çeşitlilik Analizi 

Jel elektroforezi sonucu gözlenen karakteristik bantlar, iki şekilde veri olarak 

değerlendirilmiştir. Tüm toprak örneklerinde mevcut DNA ve RNA da viral çeşitliliğin 

karşılaştırma analizi için: bant profilleri, bant sayımı ve boyut tespitinde Phoretix1D Pro 

yazılımı kullanılmıştır. Yazılımdan elde edilen ikili veriler binary data, aritmetik ortalamalı 

ağırlıksız ikili grup yöntemi UPGMA analizi yöntemi ile Jaccard Benzerlik ve Mesafe 

Matriksleri oluşturulmuştur. Bu matriksler kullanılarak, oluşturulacak dendrogram’ın temel 

kodlarını içeren Newick formatındaki veri elde edilmiştir. Newick verisi, MEGA 11.0 yazılımı 

(Kumar vd., 2016) kullanılarak DNA ve RNA viral çeşitliliğini gösteren dendrogramlar 

(genetik benzerlik/farklılık ağacı) çizilmiştir. Ağaç üzerinde örnek adları, şekil 3.1’de 

kullanılan coğrafi bölgeleri temsil eden renkler (kırmızı: Marmara Bölgesi, pembe: Ege 

Bölgesi, sarı: Akdeniz Bölgesi, turuncu: İç Anadolu Bölgesi, yeşil: Karadeniz Bölgesi, 

kahverengi: Güneydoğu Anadolu Bölgesi) ve lokasyon numaraları kullanılarak gösterilmiştir.  

Temel koordinat analizi PCoA ve BAPT analizleri GenAlEx yazılımı kullanılarak 

yapılmıştır.  
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4. BULGULAR 

Yapılan çalışmalarla ilgili deneysel verilere ait sonuçlar sırayla başlıklar halinde 

sunulmuştur.  

4.1. Bakteriyofaj Test Örnekleri 

Bu tez çalışmasında Türkiye’de fasulye yetiştirilen farklı toprak örneklerinde bulunan 

viral çeşitliliğin belirlenmesi ve bu toprak örneklerinde bulunabilen olası bakteriyofajların 

fasulye hastalık etmenleri olan P. syringae pv. phaseolicola (PSPM3, PSP14) ve X. axonopodis 

pv. phaseoli’ye karşı biyolojik mücadelede kullanılabilirliği araştırılmıştır. Farklı lokasyondan 

temin edilen 50 toprak örneği; P. syringae pv. phaseolicola (PSPM3, PSP14) ve X. axonopodis 

pv. phaseoli fasulye patojeni bakteri kültürleri ile 2 ayrı yöntem kullanılarak yapılan paralel 

çalışmalar ile test edilmiştir. Her bir fasulye patojeni için bakteri kontrol grubu olarak 

Rhizobium sp. bakterisi kullanılmıştır. Filtre örneklerinin uygulama testleri, 50 toprak örneği 

arasında T2 ve T6 örneklerinin bakteri kültüründe üremeyi negatif etkilediğini göstermiştir. 

Kaplama yönteminde T2 ve T6 filtre toprak örneklerinin P. syringae pv. phaseolicola 

M3 ve 14 suşlarına karşı üremeyi baskıladığı ve berrak plaklar oluşturdukları görülmüştür 

(Şekil 4.1 ve 4.2). Her bir fasulye patojeni için bakteri kontrol grubu olarak kullanılan 

Rhizobium sp. kültüründe, üremenin engellendiği herhangi bir zon oluşmamıştır. Bu sonuç iki 

örneğin genel bir bakterisit olmadığını ve hedef patojen bakterilere özgüllüklerini göstermiştir 

(Şekil 4.3). Katı besi yeri denemelerinin yanında, T2 ve T6 örneklerinin fasulye patojeni 

bakterilere ait sıvı kültürlerde de üremeyi durdurduğu gözlenmiştir. T2 örneğinin P. syringae 

pv. phaseolicola patojeninin M3 suşunu içeren sıvı kültürde, T6 örneğinin de P. syringae pv. 

phaseolicola patojeninin 14 suşunu içeren sıvı kültürde kontrol gruplarına göre üremeyi 

baskıladıkları gözlenmiştir (Şekil 4.4 ve 4.5). Her iki besi kültürü yöntemiyle yapılan testlerin 

birbirini doğrular nitelikte olduğu anlaşılmıştır.  
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Şekil 4.1. T2 toprak filtre örneğinin a: PSP14 ve b: PSPM bakterileri örneklerindeki uygulama sonuçları. c: zonların 

yakından görünümleri 

 

 

Şekil 4.2. T6 toprak filtre örneğinin a: PSP14 ve b: PSPM3 bakterileri örneklerindeki uygulama sonuçları. c: zonların 

yakından görünümleri 

 

 

Şekil 4.3. a: T2 b: T6  toprak filtre örneklerinin Rhizobium sp. bakterisi üzerindeki uygulama sonuçları. 

 

 

Şekil 4.4. 1) P. syringae pv. phaseolicola M3 bakteri kültüründe filtre örneklerinin üreme üzerine etkisi. 2) P. syringae pv. 

phaseolicola 14 bakteri kültüründe filtre örneklerinin üreme üzerine etkisi. 

a: Pozitif kontrol b: T2 filtre örneği c: T6 filtre örneği. 
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Şekil 4.5. T6 örneği için yapılan TEM analizi sonucu farklı boyut ve formda bulunan faj görüntüleri 

4.2. Viral Çeşitlilik Analizleri 

4.2.1. DNA Viral Çeşitlilik Analizleri 

Türkiye’nin farklı bölge ve şehirlerinden toplanan 50 toprak örneğine ait viral çeşitlilik 

analizi, potansiyel DNA virüs çeşitliliğini belirlemek amacıyla 25 adet primer ile PZR 

reaksiyonları kurularak test edilmiştir. 11 primer için hiç amplifikasyon gözlenmemiştir. 8 adet 

primerin 50 örnek için kısmi amplifikasyon sağladığı ve bazı örnekler için bant vermediği 

belirlenmiştir (Tablo 4.1)(örnek primer: şekil 4.6). Test edilen tüm primerler arasında Cra22, 

P5, P11, P13, P21 ve OPA13 primerleri için tam/analiz edilebilir amplifikasyon bant sonuçları 

elde edilmiş ve Phoretix1D programı ile karşılaştırmalı bant analizleri yapılmıştır (Şekil, 4.7, 
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4.8, 4.9, 4.10, 4.11, 4.12). Karşılaştırmalı bant analiz sonuçlarından elde edilen “binary data” 

kullanılarak UPGMA analiziyle DNA virüs çeşitliliğini gösteren Jaccard benzerlik ve mesafe 

analizleri gerçekleştirilmiştir. Bu iki veriden benzerlik analizi Şekil 4.13’de, mesafe analizi 

şekil 4.14’te sunulmuştur. Örnekler arasındaki genetik mesafeyi değerlendirmek için UPGMA 

kümeleme analiz yöntemi ve ikili verilerle MEGA 11 yazılımı kullanılarak DNA virüs 

çeşitliliğini gösteren dendrogram çizilmiştir (Şekil 4.15). 50 lokasyona ait toprak örneklerine 

ait temel koordinat analizi PCoA analizi (Şekil 4. 16) ve BAPT analizi (Şekil 4. 17) GenAlEx 

yazılımı kullanılarak gerçekleştirilmiştir. 

Tablo 4.1. RAPD primer adları, dizileri, verimlilikleri ve amplifikasyon özellikleri 

Primer 

İsimleri 

Dizi 

5’-3’ 
P.E.M oC 

Primer 

Etkinliği 

(%)* 

Total 

Bantlar 

Polimorfik 

Bantlar 

Polimorfizm 

Oranı (%) 

PIC 

değeri 

AAWS-1 CACCACCTGC 35 0 - - - - 

CRA-22 CCGCAGCCAA 39 100 21 21 100 0. 565 

CRA23 GCGATCCCCA 36 50 - - - - 

HCB-1 CCAGCAGCAG 36 50 - - - - 

HDC-1 CGCCGCCGCC 51 0 - - - - 

LWHS-1 GTTCGGGTCG 35 0 - - - - 

OPA6 GGTCCCTGAC 32 0 - - - - 

OPA9 GGGTAACGCC 35 10 - - - - 

OPA-13 CAGCACCCAC 35 100 33 33 100 0. 543 

OPB-17 AGGGAACGAG 32 50 - - - - 

OPL-5 ACGCAGGCAC 39 25 - - - - 

OPU-13 GGCTGGTTCC 34 0 - - - - 

OPU-16 CTGCGCTGGA 34 0 - - - - 

P2 AACGGGCAGA 35 0 - - - - 

P5 AACGCGCAAC 32 100 41 41 100 0. 409 

P11 GGCCGATGAT 32 100 39 39 100 0. 448 

P13 ACCGCCTTGT 32 100 34 34 100 0. 533 

P14 CAGCACTGAC 32 12 - - - - 

P16 TGGTGGCCTT 32 0 - - - - 

P17 GTAGCACTCC 32 10 - - - - 

P21 ACGGTGCCTG 34 100 28 28 100 0. 587 

P23 CGCCCAAGCC 32 10 - - - - 

P24 CGCCCTGGTC 34 0 - - - - 

RAPD-5 AACGCGCAAC 38 0 - - - - 

RWLS-1 GCGATCCACG 36 0 - - - - 

*: Amplifikasyon örneklerinin toplam örnek sayısına oranı       P. E. M: Primer erime sıcaklığı 

Tablo 3.2’de verilen viral fasulye patojeni markörleri ile 50 lokaliteye ait toprak 

örneklerinde PZR yöntemi ile yapılan iki tekrarlı analizler sonucunda, herhangi bir 

amplifikasyon sonucu gözlenmemiş olup; tüm lokasyonlara ait topraklarda literatürde tanımlı 

PZR markörleriyle tespit edilen fasulye patojeni virüslerin bulunmadığı tespit edilmiştir.  
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Şekil 4.6. DNA tabanlı viral çeşitlilik için yetersiz bant amplifikasyonunun gözlendiği P14 primerinin PZR jel fotoğrafı. 
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Şekil 4.7. DNA tabanlı viral çeşitlilik için CRA22 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker, 1-50: örnek numaraları 

 

 

Şekil 4.8. DNA tabanlı viral çeşitlilik için P13 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker, 1-50: örnek numaraları 4
1
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Şekil 4.9. DNA tabanlı viral çeşitlilik için OPA13 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker 1-50: örnek numaraları 

 

 

Şekil 4.10. DNA tabanlı viral çeşitlilik için P5 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 

4
2
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Şekil 4.11. DNA tabanlı viral çeşitlilik için P11 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 

 

 

Şekil 4.12. DNA tabanlı viral çeşitlilik için P21 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 4
3
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Şekil 4.13. DNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Benzerlik Matrisi Analizi 

4
4
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Şekil 4.13. şeklin devamı 

 

4
5
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Şekil 4.13. şeklin devamı 4
6
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Şekil 4.13. şeklin devamı 

 4
7
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Şekil 4.13. şeklin devamı 

  

4
8
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Şekil 4.14. DNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Mesafe Matrisi Analizi 

 

4
9
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Şekil 4.14. şeklin devamı 5
0
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Şekil 4.14. şeklin devamı 

5
1
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Şekil 4.14. şeklin devamı 5
2
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Şekil 4.14. şeklin devamı 5
3
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Şekil 4.15. 50 toprak örneği arasında DNA virüs çeşitliliğini gösteren dendrogram. 

Coğrafi bölge renkleri: kırmızı Marmara Bölgesi, pembe Ege Bölgesi, sarı Akdeniz Bölgesi, turuncu İç Anadolu Bölgesi, 

yeşil Karadeniz Bölgesi, kahverengi Güneydoğu Anadolu Bölgesi. 
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Şekil 4.16. 50 toprak örneğindeki DNA virüslerinin viral çeşitliliğinin temel koordinat analizi (PCoA) 
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Şekil 4.17. 50 toprak örneğindeki DNA virüslerinin viral çeşitliliğinin BAPT analizi. 

No Bands: Toplam bant sayısı, No Bands Freq. >=5%: Frekansı %5’ten fazla olan bant sayısı, No Private Bands: Özel bant sayısı, No LComm Bands: Yerel popülasyona ait 

olan bantlar, Mean He: Heterozigotluk 

5
6
 



57 

 

4.2.2. RNA Viral Çeşitlilik Analizleri 

Türkiye’nin farklı bölge ve şehirlerinden toplanan 50 toprak örneğine ait viral çeşitlilik 

analizi, potansiyel DNA virüs çeşitliliğine ek olarak RNA virüs çeşitliliğini belirlemek amacıyla 

6 adet primer ile PZR reaksiyonları kurularak test edilmiştir. Test edilen tüm primerler arasında 

Cra22, P5, P11, P13, P21 ve OPA13 primerleri için tam/analiz edilebilir amplifikasyon bant 

sonuçları elde edilmiş (Tablo 4.2) ve Phoretix1D programı ile karşılaştırmalı bant analizleri 

yapılmıştır (Şekil, 4.18, 4.19, 4.20, 4.21, 4.22, 4.23). 

Karşılaştırmalı bant analiz sonuçlarından elde edilen “binary data” kullanılarak 

UPGMA analiziyle RNA virüs çeşitliliğini gösteren Jaccard benzerlik similarity ve mesafe 

distance analizleri gerçekleştirilmiştir. Bu iki veriden benzerlik analizi Şekil 4.24’te, mesafe 

analizi şekil 4.25’de sunulmuştur. Örnekler arasındaki genetik mesafeyi değerlendirmek için 

UPGMA kümeleme analiz yöntemi ve ikili verilerle MEGA 11 yazılımı kullanılarak RNA virüs 

çeşitliliğini gösteren dendrogram çizilmiştir (Şekil 4.26). 50 lokasyona ait toprak 

örneklerindeki RNA virüs çeşitliliğini gösteren dendrogramın yanında, temel koordinat analizi 

PCoA (Şekil 4.27) ve BAPT analizi (Şekil 4.28) GenAlEx yazılımı kullanılarak 

gerçekleştirilmiştir  

Tablo 4.2. RAPD primer adları, dizileri, verimlilikleri ve amplifikasyon özellikleri 

Primer 

İsimleri 

Dizi 

5’-3’ 

P. E. 

M oC 

Primer 

Etkinliği 

% * 

Total 

Bantlar 

Polimorfik 

Bantlar  

Polimorfizm 

oranı % 

PIC 

değeri 

CRA-22 CCGCAGCCAA 39 100 26 26 100 0. 581 

OPA-13 CAGCACCCAC 35 100 25 25 100 0. 562 

P5 AACGCGCAAC 32 100 37 37 100 0. 504 

P11 GGCCGATGAT 32 100 24 24 100 0. 543 

P13 ACCGCCTTGT 32 100 23 23 100 0. 552 

P21 ACGGTGCCTG 34 100 30 30 100 0. 590 

*: Amplifikasyon örneklerinin toplam örnek sayısına oranı       P. E. M: Primer erime sıcaklığı 
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Şekil 4.18. RNA tabanlı viral çeşitlilik için P5 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker 1-50: Örnek Numaraları 

 

 

Şekil 4.19. RNA tabanlı viral çeşitlilik için P11 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 

5
8
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Şekil 4.20. RNA tabanlı viral çeşitlilik için P13 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 

 

 

Şekil 4.21. RNA tabanlı viral çeşitlilik için P21 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 
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Şekil 4.22. RNA tabanlı viral çeşitlilik için OPA13 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 

 

 

Şekil 4.23. RNA tabanlı viral çeşitlilik için CRA22 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü.  

M: 100bp Plus DNA Ladder marker   1-50: Örnek Numaraları 
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Şekil 4.24. RNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Benzerlik Matrisi Analizi 6
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Şekil 4.25. RNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Mesafe Matrisi Analizi 6
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Şekil 4.26. 50 toprak örneği arasında RNA virüs çeşitliliğini gösteren dendrogram. 

Coğrafi bölge renkleri: kırmızı Marmara Bölgesi, pembe Ege Bölgesi, sarı Akdeniz Bölgesi, turuncu İç Anadolu Bölgesi, 

yeşil Karadeniz Bölgesi, kahverengi Güneydoğu Anadolu Bölgesi. 
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Şekil 4.27. 50 toprak örneğindeki RNA virüslerinin viral çeşitliliğinin temel koordinat analizi (PCoA). 
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Şekil 4.28. 50 toprak örneğindeki RNA virüslerinin viral çeşitliliğinin BAPT analizi. 

No Bands: Toplam bant sayısı, No Bands Freq. >=5%: Frekansı %5’ten fazla olan bant sayısı, No Private Bands: Özel bant sayısı, No LComm Bands: Yerel popülasyona ait olan bantlar, Mean 

He: Heterozigotluk 
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4.2.3. Total DNA-RNA Viral Çeşitlilik Analizleri 

Karşılaştırmalı bant analiz sonuçlarından elde edilen “binary data” kullanılarak 

UPGMA analiziyle DNA-RNA total virüs çeşitliliğini gösteren Jaccard benzerlik similarity ve 

mesafe distance analizleri gerçekleştirilmiştir. Bu iki veriden benzerlik analizi Şekil 4.29’da, 

mesafe analizi şekil 4.30’da sunulmuştur. Örnekler arasındaki genetik mesafeyi değerlendirmek 

için UPGMA kümeleme analiz yöntemi ve ikili verilerle MEGA 11 yazılımı kullanılarak DNA-

RNA total virüs çeşitliliğini gösteren genel dendrogram (Şekil 4.31) ve bölgeler arası 

dendogram (Şekil 4.32)  çizilmiştir. 50 lokasyona ait toprak örneklerindeki total DNA-RNA 

virüs çeşitliliğini gösteren dendrogramın yanında, temel koordinat analizi PCoA (Şekil 4.33) ve 

BAPT analizi GenAlEx yazılımı kullanılarak gerçekleştirilmiştir (Şekil 4.34). 
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Şekil 4.29. Total DNA- RNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Benzerlik Matrisi Analizi 
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Şekil 4.30. Total DNA- RNA virüs çeşitliliği için Jaccard katsayısıyla hesaplanan Mesafe Matrisi Analizi 8
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Şekil 4.31. 50 toprak örneği arasında Total DNA- RNA virüs çeşitliliğini gösteren dendrogram. 

Coğrafi bölge renkleri: kırmızı Marmara Bölgesi, pembe Ege Bölgesi, sarı Akdeniz Bölgesi, turuncu İç Anadolu Bölgesi, 

yeşil Karadeniz Bölgesi, kahverengi Güneydoğu Anadolu Bölge 
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Şekil 4.32. 50 toprak örneği arasında Total DNA- RNA virüs çeşitliliğini gösteren bölgeler arası dendrogram.
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Şekil 4.33. 50 toprak örneğindeki total DNA- RNA virüslerinin viral çeşitliliğinin temel koordinat analizi (PCoA).
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Şekil 4.34. 50 toprak örneğindeki total DNA-RNA virüslerinin viral çeşitliliğinin BAPT analizi. 

No Bands: Toplam bant sayısı, No Bands Freq. >=5%: Frekansı %5’ten fazla olan bant sayısı, No Private Bands: Özel bant sayısı, No LComm Bands: Yerel popülasyona ait olan bantlar, Mean 

He: Heterozigotluk 
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5. TARTIŞMA 

P. vulgaris (fasulye) ekonomik değeri yüksek ve besin değeri açısından önemli bir 

bitkidir. Özellikle düşük gelirli ülkelerde kolay temin edilmesi, bölgede yaşayan insanların 

sağlığı açısından oldukça önemlidir. Bu nedenle bu bitki için tarımda sürdürülebilirlik esas 

faktördür. Fasulye gibi önemli tarım bitkilerinde ürünün kalitesini, verimliliğini ve 

sürdürülebilirliğini etkileyen viral ve bakteriyel kaynaklı hastalıklar bulunmaktadır. Bu 

hastalıklar bitkinin sağlığını ve ürün verimini olumsuz yönde etkilemektedir (Saraçoğlu ve 

Erkan, 2016) 

Toprakta bulunan mikrobiyal bileşenler bitki sağlığı açısından oldukça önemlidir. 

Toprak ekosistemlerinde bulunan virüsler, sadece hastalık yapıcı etmen olarak değil aynı 

zamanda bakterilerle de etkileşim halindedir (Emerson vd., 2018). Bu etkileşim özellikle 

bakterileri konakçı olarak hedefleyen virüsleri (bakteriyofaj), tarımsal üretimde bitki patojeni 

bakterilere karşı kontrol ajanı olarak etkili bir silah haline getirmektedir. Bitki sağlığını olumsuz 

yönde etkileyen hastalıkların başlıca sebebi olan patojenler; yaygın olarak kimyasal pestisit 

kullanımıyla engellenmeye çalışılsa da, bu tarım ilaçlarının çevreye ve insan sağlığı açısından 

tehlikeli olabildikleri bilinmektedir. Alternatif mücadele yöntemi olarak kullanılan 

bakteriyofajlar, çevreye kimyasal kalıntı ve zarar vermeden bitki patojeni bakterileri etkisiz hale 

getirebilmektedirler. Bakteriyofajların diğer önemli özelliği de, hedef patojen bakterilere karşı 

yüksek özgüllüğe sahip olabilmeleridir. Kimyasal mücadele yöntemlerine nazaran biyolojik 

mücadele yöntemleri, çevre sağlığı ve ekolojik denge için öncelikli olarak tercih edilmelidir 

(Aydoğan ve Hadımlı, 2016). 

Bitki hastalıklarıyla mücadeleye yönelik uygulamaların daha etkili olması ve farklı yeni 

kaynakların keşfedilmesi için, toprak ekosisteminin bir parçası olan virüslerin araştırılması 

gerekmektedir. Toprak viral çeşitliliğinin belirlenmesi özellikle bakteri düşmanı olarak bilinen 

bakteriyofajların tespit edilmesine de katkı sağlayacaktır. Viral çeşitliliğin belirlenmesinde çok 

sayıda farklı yöntem bulunmaktadır. Bu yöntemler arasında moleküler yöntemler önemli bir 

konumdadır. Özellikle dizileme temelli ve PZR temelli yöntemler öne çıkmaktadır. PZR temelli 

yöntemlerden RAPD-PZR, viral popülasyonlar arasında  çeşitliliği belirlemek için 

kullanılmaktadır. Hızlı, kolay uygulanabilirliği ve düşük maliyetinden dolayı tercih edilen 

başlıca PZR yöntemleri arasında yer almaktadır (Rubio vd., 2020). 
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Bu tez çalışmasında Türkiye’de fasulye yetiştirilen farklı toprak örneklerinin sahip 

olduğu viral çeşitliliğin belirlenmesi, fasulye hastalık etmenleri olan P. syringae pv. 

phaseolicola (PSPM3, PSP14) ve X. axonopodis pv. phaseoli’ye karşı olası toprak 

bakteriyofajlarının tespiti araştırılmıştır. Farklı lokasyonlardan temin edilen 50 toprak örneği 

arasında T2 ve T6 filtre toprak örneklerinin sırasıyla P. syringae pv. phaseolicola M3 ve 14 

suşlarının üremesini hem katı (Şekil 4.1 ve 4.2) hem de sıvı kültür (Şekil 4.4 ve 4.5) ortamında 

durdurduğu gözlenmiştir.  

Genel patojen bakterilere karşı etkili bakteriyofajların araştırılmasına yönelik bazı 

benzer çalışmalar öne çıkmaktadır. Sharma vd. (2021) çoklu ilaç kullanımında dirençli P. 

aeruginosa bakterisine karşı bakteriyofajları bulmak amacıyla yaptıkları çalışmada, atık 

sulardan izole ettikleri örneklerin besi yerindeki kültürler üzerinde berrak plakalar 

oluşturduğunu gözlemlemişlerdir. Plakaların analiz edilmesi sonucunda da Myoviridae 

familyasına üye bir bakteriyofaj’ın varlığını tespit etmişlerdir (Sharma vd., 2021). P. syringae 

pv. syringae'nin biyo-kontrolüne yönelik kullanıldığı bilinen ticari Faj φ6 ile yapılan diğer bir 

çalışmada ise; konakçı bakteri kültürleri üzerinde bakteriyofaja bağlı lizis plaklarının oluştuğu 

gözlenmiştir (Pinheiro vd., 2019).  Ashelford vd. (2003)’ nin Cardiff Üniversitesi'nde (Cardiff, 

Birleşik Krallık) yaptıkları bir çalışmada; açık alanda bulunan olgun şeker pancarının yetiştiği 

(Beta vulgaris var. Amythest) üç adet rizosfer toprağı örneği kullanılmıştır.  Sonraki aşamada 

büyümeye devam eden pancar örneklerinin 2 m uzağıdaki topraktan üç toprak örneği daha 

alınmıştır. Bu örneklerin TEM analizi sonucu CP6-1, CP6-1 benzer ve CP6-1 benzer olmayan 

fajlar tespit edilmiştir. Diğer bir çalışmada Polonya'nın farklı bölgelerinden alınan toprak 

örneklerinden Dickeya spp. biovar 3'ü ('D. solani') bitki patojeni bakterisini enfekte eden toprak 

kaynaklı litik bakteriyofajların tespiti amaçlanmıştır. İzole edilen 9 fajın, Caudovirales 

takımının, Myoviridae familyasının üyelerinin tipik bir morfolojisine sahip olduğu gözlenmiştir 

(Czajkowski vd., 2014). B. cereus'a karşı bakteriyofajları bulmak amacıyla yaptılan bir başka 

çalışmada çeşitli Kore geleneksel fermente gıdalarından ve topraklarından izole ettikleri 

örneklerde transmisyon elektron mikroskobu ile Siphoviridae familyasına ait B. cereus 

bakteriyofajlarını gözlemlemişlerdir (Oh vd., 2017). Artawinata vd. (2023) gıda bozulmasına 

ve gıda kaynaklı patojenik bakterilere karşı yaptıkları çalışmada Endonezya Pakulonan Barat 

Köyü'nden toplanan toprak örneklerinden yapılan izolasyonlar sonucunda dört litik 

bakteriyofaj, BC-S1, BS-S2, ETEC-S3 ve EHEC-S4 tespit edilmiştir (Artawinata vd., 2023). 

Bu örnek çalışmalar, araştırmamızda kullandığımız bitki patojeni P. syringae pv. 

Phaseolicola’nın M3 ve 14 suşları için T2 ve T6 toprak filtre örnekleri ile elde ettiğimiz 
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sonuçlara benzer olduğu görülmektedir. T6 örneği için yapılan TEM analizi sonucu bu 

bakterinin M3 suşuna karşı etkili olabileceği düşünülen birden fazla formda faj görüntüleri elde 

edilmiştir (Şekil 4.5). Faj görüntüleri analiz edildiğinde baş boyutları ölçülebilmiştir. Kuyruk 

görülmeyen fajlarda kuyrukların filtrasyon sırasında kopmuş olabileceği anlaşılmaktadır. TEM 

görüntülerinde, baş kısmından ayrı olarak gözlenen bazı kuyruk yapılarının olması, bu durumu 

doğrular niteliktedir. Literatür incelendiğinde görüntülenen fajların morfolojik olarak 

Caudovirales takımının, Myoviridae ailesine ait olduğu öngörülmektedir (Zinke vd., 2022). 

Kesin bir tanımlama ve sınıflandırma yapılabilmesi için metagenomik analiz yapılması 

gerekmektedir.  

 Bu tez çalışması kapsamında 44 farklı lokaliteden toplanmış 50 toprak örneğinin virüs 

çeşitliliğini belirlemek amacıyla; literatürde belli viral gruplara özgü tanımlanmış primerler ve 

genel çeşitlilik analizlerinde kullanılan toplam 25 adet RAPD temelli primer PZR analiz 

yöntemiyle test edilmiştir. Tam verimli PZR amplifikasyonunun hedeflendiği testlerde 11 

primerde hiçbir amplifikasyonun gerçekleşmediği görülmüştür. Bu primerler arasında 8 tanesi, 

50 örnek için kısmi amplifikasyon sağlamış ve diğer bazı örnekler için ürün vermemiştir (Tablo 

4.1). Viral DNA çeşitliliği için yapılan PZR analizlerinde Cra22, P5, P11, P13, P21 ve OPA13 

primerler, tüm örneklerde verimli ve yüksek polimorfizm içeren amplifikasyon ürünleri 

vermiştir. PZR ürünlerinin agaroz jelde görülen bant profillerinin karşılaştırmalı analizleri, 

Phoretix1D programı kullanılarak yapılmıştır (Şekil, 4.7, 4.8, 4.9, 4.10, 4.11, 4.12). Bant 

analizleri sonucunda her primerin 21-41 arası değişen sayılarda farklı amplifikasyon bandına 

sahip olduğu ve %100 polimorfizm içerdiği tespit edilmiştir. Elde edilen sonuçlar, bu 

primerlerin toprak örneklerinin DNA viral çeşitliliğine yönelik analizlerde kullanışlı ve yüksek 

ayrım gücüne sahip olduklarını göstermektedir. Verimli primerler arasında literatür bilgisine 

göre tercih edilen CRA-22 RAPD belirtecinin, toprak örneklerindeki viral topluluklarda 

özellikle Baculovirus’leri tespit etmek için etkili bir şekilde kullanıldığı bilinmektedir (Winget 

ve Wommack, 2008). Verimli ve yüksek polimorfizme sahip amplifikasyon ürünleri veren bu 

belirtecin, çalışmamızda yer alan tüm toprak örneklerinde Baculovirus üyesi virüslerin varlığını 

göstermektedir. Bu tez çalışması aynı zamanda bu Baculovirus belirtecinin de viral çeşitlilik 

analizleri için kullanışlı ve işlevsel olduğunu doğrulamıştır. Bu primer ile birlikte CRA-23 

RAPD belirtecininde Baculovirus’leri tespit etmek için kullanıldığı, OPA-9 primerinin ise hem 

Baculovirus’leri (Winget ve Wommack, 2008) hem de Podoviridae ve Myoviridae virüs 

ailelerini tespit etmede kullanıldığı bilinmektedir (Helton ve Wommack, 2009). Bu belirteçler 

Ek-1’de verilen ve çalışmamızda yer alan bazı toprak örneklerinde varlıklarını göstermişlerdir.  

file:///C:/Users/ozmen/Downloads/CRA23%20VE%20OPA%209%20bugün%20eklenen%20görüntüler.docx%23_ENREF_188
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Moleküler temelli viral çeşitlilik analizine yönelik örnek bir çalışma Gutiérrez vd. 

(2011) tarafından gerçekleştirilmiştir. RAPD-PCR ile bakteriyofajların tiplendirilmesi üzerine 

yaptıkları çalışma ile, mastisitli anne sütünden izole edilen bakteriyofaj izolatlarının hızlı 

tiplendirilmesi ve genetik çeşitliliğinin ön değerlendirmesine yönelik veriler elde etmişlerdir. 

Elde ettikleri verimli sonuçlar sayesinde, RAPD-PCR yönteminin benzer analizler için 

kullanışlı olduğunu bildirmişlerdir (Gutiérrez vd., 2011). 

Karşılaştırmalı bant analizlerinden elde edilen sonuçlar neticesinde toprak örneklerine 

ait DNA virüs çeşitliliğini gösteren bir dendrogram oluşturulmuştur (Şekil 4.15). DNA virüs 

çeşitliliğini gösteren dendrogram incelendiğinde; birbirine yakın bazı lokasyon örnekleri ve 

aynı lokasyona ait bazı örnekler yan yana dallanmaktadır. Lokasyon örneklerini temsil eden 

renkler, (Şekil 3.1’de işaretlenen) coğrafi bölge renklerine göre, kısmen ayrı ayrı gruplandığı 

görülmektedir. Birbirine yakın olan dallar arasında aynı lokasyondan gelen örneklerin viral 

çeşitlilik bakımından benzer olduğu anlaşılmaktadır. Ancak bu durum diğer yakın ya da aynı 

lokasyonlar için genellenmemiştir. Dallanma yapısı içinde birbirinden uzak (farklı coğrafi 

renkte temsil edilen) bazı örneklerin de yan yana ya da ayrı dallanma gösterdiği görülmektedir. 

Bu durum doğrultusunda, viral çeşitliliğin sadece coğrafi konuma bağlı olmadığı, toprak 

yapısına, çevresel etmenlere ve farklı konakçılardan etkilenme durumlarına göre de çeşitliliğin 

değişiklik gösterebileceği anlaşılmaktadır. DNA viral çeşitlilik dendrogramı genel itibariyle 

yüksek oranda viral çeşitliliği göstermektedir. Bu sonuç, PCR analizi yapılan toprak 

örneklerinin birbirlerinden farklı ve zengin DNA virüs içeriğine sahip olduklarını 

öngörmektedir.  

GenAlEx yazılımı kullanılarak oluşturulan PCoA grafiği incelendiğinde, viral çeşitlilik 

gösteriminin, dendrogram gösterimine göre daha net ayrım sağladığı gözlenmektedir (Şekil 

4.16). PCoA grafiğinde, örneklerin benzerlik/farlılık durumunu gösteren ayırım, topolojik 

olarak daha net anlaşılmaktadır. PCoA grafik sonucunun dendrogram sonucuna paralel şekilde 

ve benzer kümelenme yapısında olduğu görülmektedir. Aynı kümelenme içerisinde görülen 

farklı coğrafi bölge lokasyon örnekleri ve farklı kümelenme grubu içerisinde görülen aynı 

coğrafi bölgeye ait lokasyon örneklerinin bulunması; aynı ve yakın coğrafi bölgeden olan 

örneklerin her zaman çeşitlilik bakımından birbirine yakın ya da ilişkili olmak zorunda 

olmadığını göstermektedir. Bu durumu destekleyen bir çalışma, Choi vd. (2013) tarafından 

Kore’de PRRSV (porcine reproductive and respiratory syndrome virüs)’nin genetik çeşitliği 

hakkında yapılmıştır. Yapılan analizlerle, Kore'deki PRRSV'ler arasında coğrafi yakınlık ve 

genetik akrabalık arasında bir korelasyon olmadığı sonucunu bulmuşlardır (E.-J. Choi vd., 
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2013). Majör kapsid protein geninin amplifikasyon parçalarını kullanarak Phycodnaviridae 

virüs ailesinin üyelerinin filogenetik analizi için yapılan diğer bir çalışmada ise;  

Phycodnaviridae virüs ailesinin yakından ilişkili dizilerinin deniz ortamından coğrafi olarak 

uzak yerlerde mevcut olduğunu göstermektedir (J. Larsen vd., 2008). Bu literatür örnekleri, 

elde ettiğimiz dendrogram ve PCoA analiz verilerinde gözlenen ve viral çeşitliliğin coğrafi 

mesafelerle doğrudan ilişkili olmadığını doğrular niteliktedir.  

Elde edilen deneysel verilere farklı bir perspektif katmak amacıyla; toprak örneklerine 

ait DNA virüs çeşitliliği gösteren veriler kullanılarak, popülasyonlar arasındaki bant 

özelliklerini karşılaştırmak için BAPT (Band patterns across populations) analizi yapılmıştır 

(Şekil 4.17). BAPT analizi farklı populasyonlardan elde edilen bantların karşılaştırılmasının 

sonucunda genetik çeşitlilik, varyasyon ve populasyon yapısının değerlendirilmesi esasına 

dayanmaktadır (Ghanbari vd., 2020). 

DNA virüs çeşitliliği için BAPT analizi verilerine göre; en yüksek bant sayısına sahip 

popülasyonların pop1, pop2, pop6, pop26, pop35 olduğu görülmektedir. En düşük bant sayısına 

sahip popülasyonlar; pop12, pop22 ve pop33’tür ve heterozigositeleri ise 0’a yakın olarak 

görülmektedir. Bu durum bu popülasyonlarda viral olarak çeşitliliğin sınırlı olduğunu 

göstermektedir. Ayrıca pop2, pop6, pop23, pop24, pop31, pop32’nin He değerlerinin yüksek 

olduğu ve viral çeşitliliğin de bu popülasyonlarda fazla olduğu anlaşılmaktadır. Yüksek bant 

sayısına rağmen pop1, pop26 ve pop35’te He değerleri 0’a yakın görülmektedir. Bu durum 

yüksek bant sayısı her zaman yüksek viral çeşitliliğe neden olmadığını göstermektedir. 

Çeşitliliği yüksek ve yüksek bant sayısıyla uyumlu olan popülasyon pop6’dır. Tüm 

popülasyonlarda frekansı %5’ten fazla olan bantların sayısı popülasyonlara ait toplam bant 

sayıları ile aynı değerdedir. Bu sonuç, o popülasyona ait gözlemlenen bantların popülasyonların 

yapısında yaygın olarak görülen bantlar olduğunu göstermektedir. Popülasyonlara özgü 

bantlara bakıldığında; pop1, pop4, pop7, pop10, pop17, pop18, pop29, pop37, pop38 gibi 

popülasyonlarda özel bantlar olmasına rağmen heterozigosite neredeyse sıfıra yakın olarak 

görülmektedir. Yüksek bant sayısına ve viralçeşitliliğe rağmen pop6’da popülasyona özgü bant 

bulunmamaktadır.  

RNA virüs çeşitliliği için yapılan PZR analizlerinde Cra22, P5, P11, P13, P21 ve OPA13 

primerler, tüm örneklerde verimli ve yüksek polimorfizm içeren amplifikasyon ürünleri 

vermiştir (Tablo 4. 2). PZR ürünlerinin agaroz jelde görülen bant profillerinin karşılaştırmalı 

analizleri, Phoretix1D programı kullanılarak yapılmıştır (Şekil, 4.18, 4.19, 4.20, 4.21, 4.22, 

4.23). Bant analizleri sonucunda her primerin 23-37 arası değişen sayılarda farklı amplifikasyon 
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bandına sahip olduğu ve %100 polimorfizm içerdiği tespit edilmiştir. Elde edilen sonuçlar, bu 

primerlerin toprak örneklerinin RNA viral çeşitliliğine yönelik analizlerde kullanışlı ve yüksek 

ayrım gücüne sahip olduklarını göstermektedir.  

Karşılaştırmalı bant analizlerinden elde edilen sonuçlar neticesinde toprak örneklerine 

ait RNA virüs çeşitliliğini gösteren bir dendrogram oluşturulmuştur (Şekil 4.26). RNA virüs 

çeşitliliğini gösteren dendrogram incelendiğinde; birbirine yakın bazı lokasyon örnekleri ve 

aynı lokasyona ait bazı örnekler yan yana dallanmaktadır. Lokasyon örneklerini temsil eden 

renkler, (Şekil 3.1’de işaretlenen) coğrafi bölge renklerine göre, kısmen ayrı ayrı gruplandığı 

görülmektedir. Birbirine yakın olan dallar arasında aynı lokasyondan gelen örneklerin viral 

çeşitlilik bakımından benzer olduğu düşünülmektedir. Ancak bu durum diğer yakın ya da aynı 

lokasyonlar için genellenmemiştir. Dallanma yapısı içinde birbirinden uzak (farklı coğrafi 

renkte temsil edilen) bazı örneklerin de yan yana ya da ayrı dallanma gösterdiği görülmektedir. 

Örneğin T5 ve T15 lokasyon örnekleri, yakın dallarda ve aynı koldan ayrılmalarına rağmen bu 

iki lokasyon örneği birbirine oldukça uzak mesafededir. T1-2-3-4-5 lokasyon örnekleri ile 

yakın konumlarda olmasına rağmen, dendogramda daha uçta ve ayrık bir konumda bulunan T6 

lokasyon örneğinin, viral çeşitlilik bakımından diğerlerinden izole bir örnek olduğu 

görülmektedir. Bu durum doğrultusunda viral çeşitliliğin sadece coğrafi konuma bağlı 

olmadığı, toprak yapısına, çevresel etmenlere ve farklı konakçılardan etkilenme durumlarına 

göre de çeşitlilik gösterebileceği anlaşılmaktadır. RNA viral çeşitlilik dendrogramı DNA viral 

çeşitliliğine göre daha yüksek polimofizme sahip olduğu görülmektedir. Bu sonuç, PZR analizi 

yapılan toprak örneklerinin RNA virüs çeşitliliği bakımından birbirlerinden farklı ve zengin 

sahip olduklarını öngörmektedir. 

GenAlEx yazılımı kullanılarak oluşturulan PCoA grafiği incelendiğinde, RNA viral 

çeşitlilik gösteriminin, dendrogram gösterimine göre daha net ayrım sağladığı gözlenmektedir 

(Şekil 4.27). PCoA grafiğinde, örneklerin benzerlik/farlılık durumunu gösteren ayırım, 

topolojik olarak daha net anlaşılmaktadır. PCoA grafik sonucunun dendrogram sonucuna 

paralel şekilde ve benzer kümelenme yapısında olduğu görülmektedir. Aynı kümelenme 

içerisinde görülen farklı coğrafi bölge lokasyon örnekleri ve farklı kümelenme grubu içerisinde 

görülen aynı coğrafi bölgeye ait lokasyon örneklerinin bulunması; aynı ve yakın coğrafi 

bölgeden olan örneklerin her zaman çeşitlilik bakımından birbirine yakın ya da ilişkili olmak 

zorunda olmadığını göstermektedir. Dendogramda görülen T6 lokasyon örneğinin PCoA grafik 

sonucunda da yakın coğrafi bölgedeki diğer lokasyon örnekleri ile aynı kümelenme içerisinde 

olmaması bu lokasyon örneğini kritik ve önemli bir konumda tutmaktadır. Ayrıca besi yeri 
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kaplama yönteminde zone oluşumu gözlenmesi (Şekil 4.2) ve sıvı kültür yönteminde de bakteri 

üremesinin baskılandığının görülmesi (Şekil 4.4 ve 4.5); bu lokasyon örneğinin ayrı bir öneme 

sahip olduğunu göstermektedir. Bu durumu destekleyen bir çalışma ter Horst vd. (2023) 

tarafından Kaliforniya’da yapılmıştır. Meşe ve kozalaklı ağaçların yapraklarındaki konak bitki 

filogenisi ile RNA viral toplulukları arasında ilişki araştırılmış ve elde edilen dendogram 

sonucuna göre Q. douglasii meşesinden gelen 'aykırı' viral topluluk, PCoA grafiğindeki diğer 

meşelerden ayrı olarak özellikle belirgin olduğu gözlenmiştir. Bu durum doğrultusunda Q. 

douglasii'nin diğer ağaçlardan daha fazla mikoviral diziye sahip olduğu sonucuna varmışlardır. 

Yapılan çalışmalara ek olarak toprak örneklerine ait RNA virüs çeşitliliği gösteren 

veriler kullanılarak, popülasyonlar arasındaki bant özelliklerini karşılaştırmak için BAPT 

(Band patterns across populations) analizi yapılmıştır (Şekil 4.28).  

RNA virüs çeşitliliği için BAPT analizi verilerine göre; en yüksek bant sayısına sahip 

popülasyonların pop1, pop6, pop9, pop26, pop35 olduğu görülmektedir.  En düşük bant sayısına 

sahip popülasyonlar; pop4, pop14, pop20 ve pop43’tür pop33’tür ve heterozigositeleri ise 0’a 

yakın olarak görülmektedir. Bu durum bu popülasyonlarda viral olarak çeşitliliğin sınırlı 

olduğunu göstermektedir. Ayrıca pop2, pop6, pop23, pop24, pop31, pop32’nin He değerlerinin 

yüksek olduğu ve viral çeşitliliğin de bu popülasyonlarda fazla olduğu anlaşılmaktadır.  Yüksek 

bant sayısına rağmen pop1, pop9, pop26 ve pop35’te He değerleri 0’a yakın görülmektedir. Bu 

durumda yüksek bant sayısının her zaman yüksek viral çeşitliliğe neden olmadığı 

görülmektedir. Çeşitliliği yüksek ve yüksek bant sayısıyla uyumlu olan popülasyon pop6’dır. 

Tüm popülasyonlarda frekansı %5’ten fazla olan bantların sayısı popülasyonlara ait toplam bant 

sayıları ile aynı değerdedir. Bu sonuç, o popülasyona ait gözlemlenen bantların popülasyonların 

yapısında yaygın olarak görülen bantlar olduğunu göstermektedir. Popülasyonlara özgü 

bantlara bakıldığında; pop1, pop6, pop8, pop10, pop14, pop15, pop23, pop37, pop38 gibi 

popülasyonlarda özel bantlar olmasına rağmen pop6 ve pop23 hariç geri kalan popülasyonlarda 

heterozigosite neredeyse sıfıra yakın olarak görülmektedir. Hem yüksek bant sayısı ve 

heterozigosite durumu hem de özel bantlara sahip olması nedeniyle pop6’nın kritik bir öneme 

sahip olduğu ve viral çeşitlilik bakımından diğerlerine göre daha izole bir popülasyon 

olabileceği anlaşılmaktadır.  

Karşılaştırmalı bant analizlerinden elde edilen sonuçlar neticesinde toprak örneklerine 

ait total DNA-RNA virüs çeşitliliğini gösteren bir dendrogram oluşturulmuştur (Şekil 4.31). 

Total DNA-RNA virüs çeşitliliğini gösteren dendrogram incelendiğinde; birbirine yakın bazı 

lokasyon örnekleri ve aynı konuma ait bazı örnekler yan yana dallanmaktadır. Lokasyon 
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örneklerini temsil eden renkler, (Şekil 3.1’de işaretlenen) coğrafi bölge renklerine göre, kısmen 

ayrı ayrı gruplandığı görülmektedir. Birbirine yakın olan dallar arasında aynı lokasyondan 

gelen örneklerin viral çeşitlilik bakımından benzer olduğu düşünülmektedir. Ancak bu durum 

diğer yakın ya da aynı lokasyonlar için genellenmemiştir. Dallanma yapısı içinde birbirinden 

uzak (farklı coğrafi renkte temsil edilen) bazı örneklerin de yan yana ya da ayrı dallanma 

gösterdiği görülmektedir. Örneğin T5 ve T8 lokasyon örnekleri, yakın dallarda ve aynı koldan 

ayrılmalarına rağmen bu iki lokasyon örneği birbirine oldukça uzak mesafede bulunmaktadır. 

Bu durum doğrultusunda viral çeşitliliğin sadece coğrafi konuma bağlı olmadığı 

anlaşılmaktadır. Bu dendograma ek olarak farklı coğrafi bölgelere göre total DNA-RNA virüs 

çeşitliliğini gösteren dendogramlara bakıldığında (Şekil 4.32); Karadeniz bölgesinde bulunan 

yakın lokasyonlardan alınan bazı toprak örneklerinin (T29-T30; T28, T31 ve 32) yan yana 

dallandığı görülmektedir. Ancak bu durum tüm örnekler için geçerli değildir. Birbirine yakın 

bazı lokalitelerde (T43 ve T45) dallar arasında mesafenin olduğu ve farklı lokaliteye ait 

örneklerin arada dallanmaya katıldığı gözlenmiştir. Benzer durum diğer coğrafi bölgelere ait 

dendrogramlarda da görülmüştür. Coğrafi bölgelere göre oluşturulan dendrogramların genel 

viral çeşitlilik dendogramına uyumlu olduğu ve viral çeşitliliğin coğrafi konum ya da lokasyona 

bağlı olmadığı anlaşılmaktadır. Uzak lokasyonlardaki örneklerin yan yana dallanma yapması 

ve benzer viral çeşitliliğe sahip olmaları; virüslerin abiyotik rüzgar, yağmur vb. atmosferik 

olaylar ve biyotik farklı taşıyıcı canlıların faaliyetleri sonucu taşınabileceğini göstermektedir. 

Bu durum, "aerovirüs taşınımı" (aerovirology) olarak adlandırılmakta olup, virüslerin doğrudan 

havada serbest kalabildiği gibi, genellikle toz parçacıkları, su damlacıkları, biyoaerozoller veya 

organik maddeler gibi taşıyıcılarla birlikte hareket edebildiğini (Griffin, 2007; Verreault 2010) 

ifade etmektedir. 

PCoA grafiği incelendiğinde, total DNA-RNA virüs çeşitliliği gösteriminin, 

dendrogram gösterimine göre daha net ayrım sağladığı gözlenmektedir (Şekil 4.33). Örneklerin 

benzerlik/farklılık durumunu gösteren ayırım, topolojik olarak daha net anlaşılmaktadır. PCoA 

grafik sonucunun dendrogram sonucuna paralel şekilde ve benzer kümelenme yapısında olduğu 

görülmektedir. Aynı kümelenme içerisinde görülen farklı coğrafi bölge lokasyon örnekleri ve 

farklı kümelenme grubu içerisinde görülen aynı coğrafi bölgeye ait lokasyon örneklerinin 

bulunması; total DNA-RNA viral çeşitliliğinin coğrafi mesafelerle doğrudan ilişkili olmadığını 

doğrular niteliktedir. 
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Elde edilen deneysel verilere farklı bir perspektif katmak amacıyla; toprak örneklerine 

ait total DNA-RNA virüs çeşitliliği gösteren veriler kullanılarak, popülasyonlar arasındaki bant 

özelliklerini karşılaştırmak için BAPT analizi yapılmıştır (Şekil 4.34).  

Total DNA-RNA virüs çeşitliliği için BAPT analizi verilerine göre; en yüksek bant 

sayısına sahip popülasyonların pop1, pop2, pop6, pop26, pop35 olduğu görülmektedir. En 

düşük bant sayısına sahip popülasyonlar ise pop4, pop12, pop20 ve pop43’tür. Bu 

popülasyonların heterozigositeleri ise 0’a yakındır. Bu durum bu popülasyonlarda viral olarak 

çeşitliliğin sınırlı olduğunu göstermektedir. Ayrıca pop2, pop6, pop23, pop24, pop31, pop32’ 

de He değerlerinin yüksek olduğu ve viral çeşitliliğin de bu popülasyonlarda fazla olduğu 

anlaşılmaktadır. Yüksek bant sayısına rağmen pop1, pop26 ve pop35’te He değerleri 0’a yakın 

görülmektedir. Bu durum yüksek bant sayısının her zaman yüksek viral çeşitliliğe neden 

olmadığını, He değerleri 0’a yakın popülasyonların kapalı kaldığı veya genetik olarak erozyona 

uğramış olabileceğini göstermektedir. 

Çeşitliliği yüksek ve yüksek bant sayısıyla uyumlu olan popülasyon pop6’dır. Tüm 

popülasyonlarda frekansı %5’ten fazla olan bantların sayısı popülasyonlara ait toplam bant 

sayıları ile aynı değerdedir. Bu sonuç, o popülasyona ait gözlemlenen bantların popülasyonların 

yapısında yaygın olarak görülen bantlar olduğunu göstermektedir. Popülasyonlara özgü 

bantlara bakıldığında; pop1, pop6, pop10, pop18, pop20, pop21, pop23, pop31, pop32, pop34, 

pop35, pop37, pop38, pop42, pop44 gibi popülasyonlarda özel bantlar bulunmasına rağmen, 

pop6, pop23, pop31, pop32 popülasyonları hariç diğer popülasyonlarda heterozigosite 

neredeyse sıfıra yakın olarak görülmektedir. Yüksek bant sayısına ve viral çeşitliliğe ek olarak 

pop6’da popülasyona özgü bantlar da mevcuttur. 

Total DNA-RNA viral çeşitliliğinde literatürde virüslerlerle ilgili yapılan çalışmalarda 

BAPT  analizinin kullanıldığı bir örneğe rastlanılmamıştır. 

Bu tez çalışmasında, Türkiye'nin altı coğrafi bölgesindeki 44 farklı lokasyondan 

toplanan 50 toprak örneğindeki viral DNA ve RNA çeşitliliği, moleküler belirteç (markör)’ler 

kullanılarak araştırılmıştır. Amplifikasyon verimi yüksek bu belirteçlerin, yeni toprak 

virüslerinin keşfi ve genom dizileri bilinmeyen viral bileşenleri tanımlama amaçlı çalışmalar 

için kullanışlı olacağı ve metagenomik gibi büyük ölçekli analizler için gereken referans 

çeşitliliğini artıracağı öngörülmektedir. Toprak örneklerinde fasulye patojeni iki bakteriyel 

hastalığa karşı yapılan potansiyel bakteriyofaj taraması sonucunda bir örneğin öne çıktığı 

görülmüştür. P. syringae pv. phaseolicola patojenine ait sıvı kültürler üzerinde etkili olduğu 
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görülen örnek için TEM analizi sonucunda boyut ve morfolojileri farklı olası dört bakteriyofaj 

tespit edilmiştir.  

6. ÖNERİLER 

 Bu çalışma ile ülkemizde yaygın olarak görülen bakteriyel kökenli hale yanıklığı (P. 

syringae pv. phaseolicola) hastalığına karşı etkili olduğu gözlenen bakteriyofaj varlığı tespit 

edilmiştir. Ayrıca Türkiye’nin altı coğrafi bölgesinde 44 farklı lokasyondan 50 toprak örneğinin 

viral DNA ve RNA çeşitlilikleri belirlenmiştir. Araştırma sonuçlarına dayanarak sunulan 

öneriler: 

1. TEM analizi ile tespit edilen bakteriyofaj varlığı morfolojik olarak tespit edilmesine 

rağmen, tür ya da türlere ait tanımlama yapılmaması nedeniyle; gelecek çalışmalarla genomik 

analiz yöntemiyle bu durumun aydınlatılması önerilmektedir. 

2. Moleküler markörler amplifiye edilen ve viral çeşitlilik verisinde kullanılan PCR 

ürünü DNA fragmentlerinin bulk yapılarak her bir toprak örneği için dizi analizi ve gen bankası 

eşleştirmeleri yapılarak; viral çeşitliliği oluşturan tüm DNA ve RNA virüslerinin tür bazında 

bilgilerinin elde edilmesi, gelecek çalışmalar için önerilmektedir.  
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EK-1 

Şekil 1.1. DNA tabanlı viral çeşitlilik için CRA-23 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü. M: 100bp Plus DNA Ladder marker, 

1-50: örnek numaraları

Şekil 1.2. DNA tabanlı viral çeşitlilik için OPA-9 primeri ile yapılmış olan PZR ürünlerinin jel görüntüsü. M: 100bp Plus DNA Ladder marker, 

1-50: örnek numaraları 
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