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Obligat bitki patojeni olan viral etmenler farkli sekil ve biyiikliiklere sahip olup genellikle niik-
leik asit ve protein kiliftan olusmaktadir. Bu yapilarindan dolayi diger bitki patojenlerinden
farklidir. Viral genomlar, viriislerin bitkide replikasyonu ve genlerinin belirtilmesi igin gerekli
olan bilgiyi icermektedir. Bitkilerde hastaliga neden olan ¢ogu viral etmen niikleik asit olarak
RNA icermektedir. Bitkilerde hastalik yapma mekanizmalarinda direkt rol alan viral genom,
cesitli dis faktérlere bagli olarak da evrimsel siireglerde énemli rol oynamaktadir. Kiiltir bitki-
lerinde sorun olan viriislerin genomlarinin oldukga sik genetik degisiklige ugradigi bilinmekte-
dir. Giinden gline gelisen gesitli molekiiler biyoloji teknikleri genomlari molekiiler diizeyde
analiz etmeye ve modifiye etmeye olanak saglamaktadir. Bitki viriis genomlari kiigiik boyutlar-
da oldugundan molekiiler diizeyde arastirmalara uygundur ve son 50 yilda bu konuda ¢ok
sayida arastirma yapilmistir. Bu sayede genomlarin organizasyonunu daha iyi anlamak olasi
hdle gelmektedir. Viriislerin genom yapilarinin anlasiimasi onlarin tanilanmasina ve miicadele
yollarinin gelistiriimesine isik tutmaktadir.

Anahtar kelimeler: Bitki virtisleri, genom organizasyonu, molekiiler biyoloji
ABSTRACT

Viral agents that are obligate plant pathogens have different shapes and sizes and usually consist
of nucleic acid and protein coat. They are different from other plant pathogens due to their
unique structure. Viral genomes contain information necessary for replication of viruses and
expression of their genes in plant. Many viral agents that cause disease in plants contain RNA as
nucleic acid. Viral genome, which plays a direct role in the mechanism of disease in plants, plays
an important role in evolutionary processes due to various external factors. It is known that
genomes of viruses which cause problem on cultivated plants undergo genetic changes quite
frequently. A variety of molecular biology techniques that are advancing day by day allow us to
analyze and modify genomes on molecular level. Since genomes of plant viruses are small in size,
they are suitable for researches on molecular level and great number of researches have been
done in the last 50 years. Thus, it is possible to have better understanding of the organization of
genomes. Understanding the genome structure of viruses offers an insight into their identification
and development of control strategies.

Keywords: Plant viruses, genom organization, molecular biology

GiRiS

lere konukguluk yapmaktadir. Bitki virtislerinin insan-
larda hastaliga neden olan virisler gibi insanlar (ize-

Bitki virGsleri yaygin olarak goriilen ve ekonomik
dneme sahip bitki patojenleridir. insanlarin yiyecek
olarak yetistirdigi tum bitkiler en az bir viris tarafin-
dan etkilenmektedir. Ekonomik kayiplara yol agtikla-
rindan dolayi en ¢ok kiiltir bitkilerinde zarara neden
olan virUsler ¢calisilmistir. Bircok yabani bitki de viris-

rinde dogrudan etkileri bulunmamaktadir. Bu virlsler
bitkisel Grlinlere zarar verdikleri icin insanlar tzerin-
de dolayl etkileri oldukga 6nemlidirt®.

Virtslerin siniflandiriimasi ve taksonomisinde kulla-
nilan olgitler arasinda virlisiin genom tipi, genom
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organizasyonu ve replikasyon stratejisi oldukca 6nem
tasimaktadir. Bunun yani sira virtsi olusturan virio-
nun sekli ve blyklGgu, virislin proteinleri ve antije-
nik 6zellikleri, konukgu dizini, patojenisitesi ve tasin-
masi gibi biyolojik 6zellikleri de dnem tasimaktadir.
Ancak, genomik nikleik asitin yapisi ve dizisi bu kri-
terler arasinda kullanilan ana karakterlerdir®.

1980’li yillardan itibaren viral genomlarin dizilerinin
belirlenmesi calismalarinda 6nemli gelismeler yasan-
mistir. Dizilenen ilk bitki viris genomu 1980 yilinda
Cauliflower mosaic virus (CaMV)’iin DNA
genomudur®, Ardindan 1982 senesinde Tobacco
mosaic virus (TMV)’iniin RNA genomu dizilenmistir®.
2007 yilina kadar 80 bitki viriis cinsine ait en az bir
Gyenin olmak kosuluyla ¢ogu cinsin birgok tirtine ait
tim genom dizileri belirlenerek veri tabanlarinda
mevcut hale gelmistir. Dizileme verilerindeki bolluk
viral dizilerin birbiriyle karsilagtiriimasini saglamistir.
Karsilastirmalar virtslerin infeksiyoz klonlariyla bir-
likte kullanilinca mutagenez calismalari icin ¢ok
degerli bilgiler agiga cikarmistir. Bu sayede cesitli
genlerin kodladiklari proteinlerin yapi ve fonksiyon-
lari ve kodlama yapmayan bdélgelerin durumu ve
islevi acikliga kavusmustur®.

Bitki Viriis Genomlarinin Genel Ozellikleri
Bir viral genomun yapisini aciklamak icin asagidaki
ozelliklerinin tanimlanmasi gerekmektedir.

Niikleik asit yapilar

Viral etmenler ya DNA ya da RNA icermektedir, ikisi
beraber bulunmamaktadir. Nikleik asitler tek iplik-
cikli ya da cift iplikgikli sekilde olmaktadir. Bitki viral
genomlari dsDNA, ssDNA, dsRNA ve ss negatif duyar-
likli RNA olmakla birlikte, gogunlukla ss pozitif duyar-
likli RNA icermektedir (Tablo 1). Nikleik asit eger tek
iplikcikli ise pozitif ya da negatif duyarlikli olmaktadir.
Pozitif duyarlikh iplikgik proteinin translasyonu igin
gerekli mRNA dizisi olarak gérev almaktadir. Bazi viral
etmenler ambisense RNA icerebilmektedir.
Ambisense RNA hem negatif hem pozitif duyarlkl
ozellikte RNA icermektedir®. Kaltir bitkilerinde has-
taliga neden olan TMV, Cucumber mosaic virus

Tablo 1. Bitki viriislerinin genom tipine gére gruplandiriimasi®.

Nikleik asit Sayi
Cift iplikgikli DNA 1

Tek iplikgikli DNA 644
Cift iplikgikli RNA 46
Tek iplikgikli negatif duyarlikli RNA 70
Tek iplikgikli pozitif duyarhkli RNA 847
Tek iplikgikli ambisense duyarlikli RNA 28

Sayilar tiir bazinda verilmistir.

(CMmV), Potato virus Y (PVY), Alfalfa mosaic virus
(AMV), Barley stripe mosaic virus (BSMV), Brome
mosaic virus (BMV), Beet necrotic yellow vein virus
(BNYVV), Citrus tristeza virus (CTV), Potato leafroll
virus (PLRV), Potato virus X (PVX), Cowpea mosaic
virus (CPMV), Tobacco ringspot virus (TRSV) vb. cogu
viral etmen pozitif duyarlikli ss RNA genomlarina
sahiptir”®), Tomato spotted wilt virus (TSWV) geno-
mu (Sekil 1) L RNA segmenti negatif duyarlikli ve M
RNA ve S RNA segmentleri ambisense ssRNA 6zellik-
te (¢ RNA segmenti icermektedir®®. Lettuce big-vein
virus (LBVV) ds RNA genomuna sahiptir®, CaMV
etmeni dsDNA genomuna sahipken® Tomato yellow
leaf curl virus (TYLCV) ve Maize streak virus (MSV)
etmenleri ssDNA genomlarina sahiptir?+22),

L — RdRp

M —|®NSm M Gi-Ge

S —{te {7}

Sekil 1. TSWV genom yapisi®®.

Cok pargali genomlar

infeksiydz genomu kag parca niikleik asitin olustur-
dugu genomun yapisini belirlemek igcin 6nemlidir.
Bitki virlslerinin 80 cinsinden 33’Gnin genomlari
farkli uzunluklara sahip iki veya daha fazla ayri parga-
dan olusmaktadir. Bu durum gok parcali genom ola-
rak adlandiriimaktadir. Cogu cinste her parca ayri kilif
proteinine sahiptir®?. TSWV® CMV®, AMV10,
BSMV1I BMV©®2, BNYVV®3) CPMVY” ve TRSV(®)
etmenleri ¢ok pargali genoma sahiptir.
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Tam genom niikleik asit dizisi

Bitkiler alemindeki viral etmenlerin cogu RNA genom-
larina sahip olup yiiksek mutasyon oranlari, hizh
cogalmalari ve blylk populasyonlara sahip olmala-
rindan dolayr hizli evrimlesme yetenegine sahiptir.
infeksiyéz cDNA klonlarinin elde edilmesi RNA viriis-
lerinin genomlarinin arastirilmasina olanak saglamis-
tir. Tam genom nikleik asit dizileri sayesinde viral
etmenlerin ve irklarin dizilerinin karsilastiriimasi
virtsleri filogenetik agidan degerlendirmede oldukga
dnemlidir. infeksiydz genomun tam niikleik asit dizisi
elde etme galismalari sayesinde viral genler ve dizile-
ri kullanilarak havuzlar olusturulmasi yeni antiviral
stratejilerin ve viral vektorlerin gelistirilmesine ola-
nak saglamistir®,

Virtslerde genetik cesitliligin mutasyon (nikleotit
degisimi) ve rekombinasyon (nukleik asit dizilerinin
yeniden diizenlenmesi) olmak tizere iki formu bulun-
maktadir.

Mutasyonlar, genellikle nikleik asit replikasyonu
sirasinda yeni sentezlenen dizide diizeltme isleminin
RNA-bagimli RNA polimeraz (RdRp) enzimi tarafin-
dan yapilmamasindan kaynaklanmaktadir. Nokta
mutasyonlari, genom replikasyonu sirasinda kopyala-
ma isleminde meydana gelen hatalarin nikleotit
degisimlerine neden olmasindan dolayi oldukga sik
meydana gelmektedir. Kodlama yapan bolgedeki tek
baz degisimi sentezlenecek proteinde aminoasit
degisimine neden olabilmektedir. Baz degisimi ile
yeni durdurma kodonunun erken olusmasiyla trans-
lasyon erken biterek daha kisa polipeptid olusabil-
mektedir. Kodlama bdlgelerinde tek bir niikleotidin
silinmesi veya eklenmesi cerceve kaymasina neden
olarak aminoasit degisimine neden olmaktadir.
Birden fazla niikleotid degisimine neden olan mutas-
yonlar kodlanan proteinde ve diizenleyici dizide daha
blylk degisimlere neden olmaktadir. Kodlama yap-
mayan bolgelerdeki niikleotid degisimlerinin etkisi
icerdikleri dizinin diizenleyici veya tanima islevine
gore degismektedir®),

Yeni ortaya cikan bitki virtslerinin neden oldugu
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siddetli ekonomik kayiplar bitki virtslerinin evrimi-
nin 6nemine 151k tutmaktadir. Bu durum bitki viris-
lerin genomlarinin rekombinasyonla ne derece
sekillendigi sorusunu aciga ¢ikarmaktadir. RNA ya
da DNA genomuna sahip virlislerde rekombinasyon
meydana gelmektedir. Rekombinasyon, iki genom
arasindaki dizilerde birbiriyle degisime neden ola-
rak viral genomlarda farklilasmaya neden olmakta-
dir. Bazi RNA virlslerinde rekombinasyonun genetik
cesitliligi  sekillendirici etkisi bulunmaktadir.
Potyvirus, Luteovirus, Nepovirus, Closterovirus,
Cucumovirus ve Bromovirus cinslerinde dogal
rekombinasyonun gerceklestigi belirlenmistir. Yiz
elli yedi tam genom nikleik asit dizisi ve 957 kilif
proteini dizisi analizlerinin karsilastirilmasiyla yapi-
lan calismada, pozitif RNA virislerinde rekombinas-
yon sikhgr arastirilmistir. Calismada, etmenlerin
yarisina yakininda rekombinasyon gerceklestigi
belirlenmis olup, 6zellikle Potyviruslerde rekombi-
nasyon sikhiginin  olduk¢a vyaygin oldugu
bulunmustur¥. Rekombinasyonun, yalanci rekom-
binasyon olarak da so6z edilen reassortment olarak
adlandirilan bir diger formu da bulunmaktadir.
Pargali genoma sahip virlislerde meydana gelmek-
tedir. Virasun iki irkinin birlikte enfeksiyon gercek-
lestirmesi sirasinda iki genomun genom parcalari-
nin enkapsidasyonu sirasinda yeni varyeteler olus-
maktadir. Bu durum parcali genomlara sahip
Bromovirus, Geminivirus ve Orthotospovirus famil-
yalarinda gériilmektedir. Ornegin, yapilan bir calis-
mada, TSWV izolatlarinin, koinfeksiyon sirasinda
genom segmentlerini birbirleriyle degistirebildigi
belirlenmistir. TSWV M RNA’sindan kodlanan G ve G¢
proteinleri trips ile tasinmanin belirleyicisidir. TSWV-
RG2 izolati Frankliniella occidentalis ve Frankliniella
fusca vektorleriyle taginirken TSWV-D izolati tripslerle
tasinmamaktadir. izolatlarin koinfeksiyonu sonucu
olusan yeni izolatlarda RNA'larini degisimi meydana
gelmistir ve yeni izolat tripslerle tasinmaktadir®®,

Dogrusal niikleik asitin 5’ ve 3’ ucu yapilari

Cogu ssRNA genomuna sahip bitki virtslerinin 5’
ucunda ve 3’ ucunda 6zellesmis yapilar bulunmakta-
dir.
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5’ ucu baghgi ve Poly(A) kuyrugu

Bazi virlslerin 5’ ucunda metillenme meydana geldi-
gi icin bashk bulunmaktadir. Baslik takma aktivitesi
virls tarafindan kodlanmaktadir ve translasyonu art-
tiricl etkisi bulunmaktadir®). Birgok viral RNA'nin 3’
ucunda poliadenilasyonun gergeklestigi diziler bulun-
maktadir ve Poly(A) kuyrugu olarak isimlendirilmek-
tedir. Poly(A) kuyrugu viral RNA’y1 daha stabil hale
getirip degredasyonunu engellemekle beraber, viral
RNA replikasyonunda roli bulunmaktadir?®, Bazi
viral RNA’lar hem 5’ ucu baslgina hem de Poly(A)
kuyruguna sahiptir. BSMV, BNYVV, PVX hem 5’ ucu
basligina hem de Poly(A) kuyruguna sahiptir%1319),
Viral RNA’larin blyilik ¢cogunlugu ise 5" ucu basligina
ya da Poly(A) kuyruguna sahiptir veya hig birine sahip
degildir. TMV, CMV, AMV, BMV ve CTV etmenleri 5’
ucu bashgina sahiptir ancak Poly(A) kuyrugu
yoktur(78101214 “CPMV, TRSV ve Potyvirisler yalnizca
Poly(A) kuyruguna sahiptir®*”®, 5" ucu baghgina
veya Poly(A) kuyruguna sahip olmayan etmenlerin
de etkili sekilde eksprese oldugu belirlenmis olup,
translasyonu arttirici baska bir mekanizmaya sahip
oldugu distunilmektedir?”, Viral etmenlerle polime-
raz zincir reaksiyonu (PCR) gergeklestirmek igin dnce
tamamlayici DNA sentezinin (cDNA) gergeklestirilme-
si gerekmektedir. Tamamlayici DNA sentezi sirasinda
Oligo(dT) veya Random primerler kullaniimaktadir.
Oligo(dT) RNA'nin Poly(A) kuyruguna baglanarak
islev gorirken Random primerler RNA’da herhangibir
yere baglanarak islev goren oligonikleotitlerdir®,

Genoma bhaglanmis viriis proteini (VPg)

Bazi bitki virtis genomlarinin 5" ucuna baglanmis virls
tarafindan kodlanan “genoma baglanmis virls protei-
ni” (VPg) olarak isimlendirilen proteinler bulunmakta-
dir. Eger ¢ok pargali genomlar VPg igerirse tum geno-
mik RNA'lar kendilerine baglantili ayni proteini icer-
mektedir. VPg'ler viris replikasyonunda gorev almak-
tadir. CPMV, TRSV, PLRV ve PVY etmenleri VPg protei-
nine sahiptir®>17.18 pVY etmeninde VPg proteini ayni
zamanda virulenslik belirleyicisidir. Proteinin merkez
bélgesindeki amino asit degisimi domates bitkilerinde
PVY’ye karsi elF4AE tarafindan kontrol edilen resesif
dayaniklihgin kinlmasinda sorumludur®®,

3’ucu tRNA-benzeri yapilar

Bircok bitki viral genomlarinin 3’ ucunda 6zellesmis
konukgu tRNA'larini kabul etme ve baglanma 6zelligi-
ne sahip 3’ucu tRNA-benzeri yapilar bulunmaktadir.

TMV, CMV, AMV, BSMV ve BMV 3’ucu tRNA-benzeri
yaplya sahiptir”#112_ Cesitli viral RNA'larin 3’ ucun-
daki tRNA-benzeri yapilar pseudoknotlar olustur-
maktadir ve RNA replikasyonunun reglilasyonunda
rol oynamaktadir®,

5’ ve 3’ ucunda kodlama yapmayan bdélgeler

Bitki virUslerinin 5’ ucunda degisen uzunluklarda
kodlama yapmayan bdlgeler bulunmaktadir. Bu bol-
genin translasyonu arttirici etkisi oldugu belirlenmis-
tir. TMV RNA'sinin 68 nikleotit uzunlugundaki 5’ ucu
kodlama yapmayan bdlgesinin translasyonu arttirici
etkisi oldukca yiksektir®?. Bu durum Pea seeborne
mosaic virus (PSbMV), Tobacco etch virus (TEV) ve
PVX gibi etmenlerde belirlenmistir®¥, AMV’nin RNA
4’tinde bulunan kodlama yapmayan bélgenin trans-
lasyonu arttirici etkisi bulunurken RNA3’tGindekinin
translasyonu engelleyici etkiye sahip oldugu
belirlenmistir®**%. 5’ ve 3’ ucunda kodlama yapma-
yan boélgelerin her ikisi de translasyonu ve replikas-
yonu kontrol etmektedir®Y.

Genomun igerdigi acik okuma gergevesi sayisi

Viral genom, hangi alemi enfekte ettig§inden bagimsiz
olarak viral enfeksiyon dongtisi (enfeksiyonun basla-
masl, konukguda hareket, konukgu ile etkilesim ve
konukgular arasindaki tasinma) icin gerekli olan pro-
tein ifadesini saglayan kodlama yapan boélgeleri icer-
mektedir. Bununla beraber, viral genomda kodlama
yapmayan ama ifadeyi ve replikasyonu kontrol eden
bolgeler bulunmaktadir. Kontrol dizileri ayrica kodla-
ma yapan bolgelerde de bulunmaktadir®®?.

Acik okuma gergevesi bir okuma gergevesinin protei-
ne cevrilme yetenegine sahip olan kismidir. Acik
okuma gergevesi bir baslangi¢ kodon ile baslayan ve
bir durdurma kodunu ile biten siirekli bir kodon dizi-
sidir. 10 kDa ve daha fazla buyuklikte proteinin ifa-
desini saglamaktadir. Genel olarak baslangi¢c kodonu
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Tablo 2. Farkhi bitki viriis etmenlerinin genom igerigi ve
organizasyonu‘3'7'10'“'1"1"21'3“1"‘Z’.

Viral etmen Genom Gene

Biyuklugu Sayisi

(nt) (ORFs)
Alfalfa mosaic virus 9.125 4
Barley yellow dwarf virus-PAV 5.677 6
Beet yellows virus 15.500 9
Brome mosaic virus 9.092 5
Cauliflower mosaic virus 8.000 7
Citrus tristeza virus 19.300 12
Cowpea mosaic virus 9.370 7
Cucumber mosaic virus 8.523 6
Potato leafroll virus 5.882 5
Potato virus X 5.835 5
Potato virus Y 9.704 10
Tobacco mosaic virus 6.395 4
Tobacco necrosis satellite virus 1.239 1
Tomato spotted wilt virus 16.600 6
Tomato yellow leaf curl virus 2.790 6

nt: nikleotit

AUG ve bitis kodonu UAG, UAA veya UGA’dan olus-
maktadir. Agik okuma gergeveleri zorunlu olarak AUG
baslangi¢c kodonu ile baslamamaktadir. Rice tungro
bacilliform virus (RTBV) acik okuma gergevesinin
AUU baslangi¢ kodonuna sahip oldugu belirlenmistir.
Soil-borne wheat mosaic virus kihf proteninin baslan-
gic kodonunun CUG oldugu belirlenmistir®® 37,

Actk okuma cergevesinin bulunmasi o bolgenin her
zaman proteine cevrildigi anlamina gelmemektedir.
Acik okuma gergevelerinin bir kismi in vivoda protein
kodlarken bir kismi kodlamamaktadir. Fonksiyonel
actk okuma cergeveleri ilgili proteinin enfekteli hiic-
rede saptanmasi ya da viral mRNA’larin in vitro translas-
yon calismalarinda kullaniimasiyla belirlenmektedir®®),

Bitki viral genomlarinin bazilari bir protein kodlarken
bazilari 250 protein kodlayabilecek sekilde oldukga
degisiklik gostermektedir. Bu araliktaki en kiiglik bitki
viral genomlari cogunlukla bir ve 12 arasinda protein
kodlamaktadir (Tablo 2). Tobacco necrosis virus (TNV)
yoklugunda konukgu bitkide ¢ogalamayan Satellite
tobacco necrosis virus (STNV) yalnizca kendi kilif pro-
teinini (yaklasik 400 aminoasit) kodlayabilmektedir®.
Closterovirus cinsindeki virlisler ¢cok sayida protein
kodlamaktadir. Turuncgillerde ciddi epidemilere
sebep olan Clestorovirus cinsinde bulunan CTV geno-
mu 12 acik okuma cgergevesine sahiptir ve an az 17
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protein kodlayabilme kapasitesine sahiptir. Bu prote-
inler virls replikasyonu, hiicreden hiicreye hareket
ve tasinma gibi farkli islevlere sahiptir“.

Viral Gen Uriinlerinin Fonksiyonlari

Virlis genomlarinda kodlanan proteinler yapisal ve
fonksiyonel olmak (izere iki ¢esit gen GriniU olarak
bulunmaktadir.

Yapisal Proteinler

Yapisal gen Urinleri arasinda kilif proteinleri bulun-
maktadir. Virls partikalinin yapisi kilif proteinin alt
Unitelerinin yapisi ile belirlenmektedir. Cubuk sekilli
partikllerin olugsmasini saglayan proteinlerin takoz
seklinde olurken kiire seklindeki partikullerin prote-
inlerinin  konik sekilde olmasi gerekmektedir.
Proteinlerin bu sekli polipeptid zincirlerin ikincil ve
Gguincll yapilari tarafindan belirlenmektedir®®. CMV
etmeninin ¢ogu irki tiitinde mozaik belirtisine neden
olurken bazi irklari kloroza neden olmaktadir. CMV
cDNA klonlarinin rekombinasyonu ile yapilan ¢als-
mada klorozun kilif proteindeki iki nikleotitlik degi-
simden kaynaklandigi belirlenmistir3,

Fonksiyonel Proteinler

Bitki virtslerinde bulunan fonksiyonel viral protein-
ler arasinda infeksiyonu baslatan proteinler, viral
genom replikasyonu, gen rind isleme, konukgu
icinde tasinma ve konukgular arasinda tasinma pro-
teinleri bulunmaktadir®®®.

Viral Genomu Cogaltan Proteinler

Satellit virtsler harig tim virtsler nikleik asit senze-
tinde enzimatik fonksiyonu olan bir ya da daha fazla
proteini kodlamaktadir. Bu durum genomik nukleik
asit icin, mRNA icin ya da her ikisi icin olasidir. Bu tlr
enzimler polimeraz olarak adlandiriimaktadir. Farkli
polimerazlar bulunmaktadir. RNA-bagimli RNA poli-
meraz (RdRp) enzimi, kalip RNA’dan RNA transkripsi-
yonunu katalizlemektedir. RNA-bagimli DNA polime-
raz (ters transkriptaz: RT) enzimi 6rnegin Retroviridae
ve Caulimoviridae uyelerinde viral RNA'yI genomik
DNA'ya kopyalamaktadir. Replikaz, RNA genomunun
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tamamini ve subgenomik mRNA’lari kopyayan enzim
kompleksidir. Replikaz enzimleri siklikla ¢esitli fonksi-
yonel bolgeler veya farkh fonksiyonlara sahip viris
tarafindan kodlanmis alt Unitelerden olusmaktadir.
Ornegin, RNA->RNA replikasyonu metil transferaz ve
helikaz aktivitelerine sahiptir. Metil transferaz, prote-
in molekillerine metil grubu ekleyen enzimdir.
Helikaz, niikleik asitlerin iplikgiklerinin ayrismasinda
gorev almaktadir. Bitki virlsleri arasinda virls tara-
findan kodlanan DNA-bagimli DNA polimeraz (DdDp)
enzimi kullanarak DNA c¢ogaltan etmen bulunma-
maktadir. Ornegin, CaMV ve Rice tungro bacilliform
virus (RTBV) etmenleri konukgudaki DdDp enzimini
kullanarak cogalmaktadir®®44,

Viral Gen Uriinlerini isleyen Proteinler

Virtslerin tim genomu ya da genoma ait bir seg-
ment, bir poliproteine transkribe olduktan sonra
genellikle poliproteinleri fonksiyonel proteinlere ayi-
ran bir ya da daha fazla proteinaz kodlamaktadir.
Birden fazla protein kodlama kapasitesine sahip RNA
tek bir agik okuma cergevesine sahip oldugu igin
poliprotein sentezlenmektedir. Viris tarafindan kod-
lanan bir, iki ya da Ug¢ proteinaz kullanilarak polipro-
tein belli bolgelerden proteinlere ayrilmaktadir. Bu
strateji Potyvirlslerde gorilmektedir. 10 kb buydkla-
glinde genoma sahip 3000-3300 amino asitlik polip-
rotein i¢in tek bir acik okuma cercevesi bulunmakta-
dir. Poliprotein 3 proteinaz tarafindan kesilerek 10
protein olusmaktadir. Bu durum virislerin konukgu-
da mRNA’larinin translasyonunu kisitlayan sorunlarin
Ustesinden gelmek icin kullandigi yontemlerden
birisidir,

Konukgu icerisinde viral hareketi saglayan proteinler
Birgok bitki virlisii tarafindan kodlanan bir ya da daha
fazla protein konukg¢uda plasmodesmatalar aracili-
giyla hilicreden hiicreye ve sistemik hareket igin
gereklidir. Hareket proteini infekte olmamis hiicrele-
re virionlarin gecisi icin plasmodesmatalari kullan-
mayI saglamaktadir. Bazi viral niikleik asitler plasmo-
desmatalari gegmek icin ¢ok blyuktir. Hareket pro-
teinleri bu sinirlamayi asmayi saglayip viral niikleik
asitlere baglanarak tasimaktadirt®),

Konukgu Dayanikliligini Bastiran Proteinler

Bitkilerde RNA susturma savunma sistemi bulunmak-
tadir. Bitkilerde susturma yaniti infekte olan hicre-
den baslayarak sistemik olarak yayilmaktadir.
Savunma sistemi, kiicik RNA molekiilleri olusturan
dsRNA tarafindan aktive olmaktadir. Olusan siRNA ve
miRNA molekulleri ile RNA ve DNA viruslerine karsi
savunma sistemi gerceklesmektedir. Bununla bera-
ber, basarili virtsler ise bir ya da daha fazla protein
kodlayarak konukgu savunma sistemini
baskilamaktadir“4®), RNA susturma sistemi virsin
karsilastigl en blyiik sorun olmakla birlikte, 6zellikle
RNA genomuna sahip olanlar i¢in olduk¢a dnemlidir.
Virlsler bu sistemin Ustesinden gelmek i¢in RNA sus-
turmayi bastirma, savunma sisteminden kaginma ve
atlatma gibi ¢esitli mekanizmalar gelistirmistir. Cogu
bitki virtsu, bitkinin virtslere karsi kullandig gen
susturma savunma sistemini bastiran proteinleri
kodlayan genlere sahiptir (Tablo 3). Baskilayici prote-
inler ¢cogunlukla baska fonksiyonlara sahiptir ve sik-
likla patojenisite belirleyicisi olarak tanimlanmakta-
dir. Bununla beraber, replikasyon arttirici, virts hare-
keti belirleyicisi ve belirti olusumu gibi fonksiyonlari
da olabilmektedir. Cogu baskilayici proteinin ortak
ozelligi dsRNA’'ya, hem uzun hem kisa dsRNA’lara ya
da ds siRNA’ya baglanmasidir®®. Tomato bushy stunt
virus (TBSV) p19 proteini, Closterovirus p20 proteini,
Peanut clump virus p15 proteini ve Potyvirus HC-Pro
proteini ds siRNA’ya baglanarak RNA susturma siste-
minin ara basamagini inhibe etmektedir. Turnip
crinkle virts kilif proteini uzun ve kisa dsRNA’lara
baglanmaktadir ve  RNA susturma sistemini daha
erken basamaktan inhibe etmektedir. Bazi baskilayici
proteinler ise dsRNA’lara baglanarak degil RISC
kompleksini (RNA inducing silencing complex) inhibe
ederek islev gdstermektedir®®5¥. CMV 2b proteini ve
Polerovirus PO proteini RISC bileseni Argonaute 1
proteini ile etkilesime gecerek islev
gostermektedir®®>,  Bazi baskilayici proteinler
miRNA’lari da etkilemektedir ancak bazi miRNA'larin
etkilenmedigi belirlenmistir®. Bazi virlislerde sus-
turmay! baskilayan proteinler bulunmamaktadir.
Viral replikasyonun bitkilerin susturma savunma sis-

temine karsi duyarh basamagi RNA replikasyonu ve
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Tablo 3. Konukgu dayanikliligini bastiran bazi viral proteinler!#®535862),

Viral etmen Baskilayici(lar) Diger fonksiyonlar Mekanizma
Potato virus Y, HCPro Hareket, poliprotein islemesi yaprakbiti ile tasinma, si dsRNA’ya baglanma
Tobacco etch virus patojenisite belirleyicisi
Cucumber mosaic virus 2b Konukguya 6zgil hareket, belirti olusturma Argonat protein 1 ile etkilesime gegme
Citrus tristeza virus p20, p23, CP | Replikasyon arttirici, niikleik asit baglama, kilf protein | Hucre igi ve hiicreler arasi baskilama
Turnip crinkle virus p38 Kihf protein Uzun ve si dsRNA’ya baglanma
Tomato spotted wilt virus NSs Patojenisite belirleyicisi Belirlenmemis
Tomato yellow leafcurl virus AC2 Transkripsiyonu aktive eden protein Konukgu baskilayicisini aktive etme
Cauliflower mosaic virus p6 Genom ekspresyonu transaktivatori, belirti siddeti Belirlenmemis

belirleyicisi

translasyonu sirasinda dsRNA’ya maruz kalmasidir.
Bazi virtslerin vesikiller gibi ulasilamaz bolgelerde
cogalarak savunma sisteminden kactigl tahmin edil-
mektedir. Eger viris replike olur ve hizlica gen ifadesi
gerceklestirip genomunun enkapsidasyonunu ger-
ceklestirirse savunma sisteminin (stesinden
gelmektedir®®,

Susturma ve susturmayi baskilama bitkilerdeki virls-
lerin olusturdugu belirtiler Gzerinde baslica etkiye
sahiptir. Basarili bir enfeksiyon susturma ve sustur-
may! baskilama arasindaki denge ile gerceklesmekte-
dir. Eger susturma gergeklesmez ya da susturmayi
tamamen baskilama gerceklesirse enfeksiyondan
hemen sonra bitki 6lmektedir. Hizli bitki 6limu ise
virls icin bir dezavantajdir. Bununla beraber eger
susturmay! baskilama gerceklesmezse viris enfeksi-
yon gergeklestirememektedir. Birgok belirtinin olus-
mas! RNA susturulmasi ve savunma mekanizmasinin
baskilanmasi arasindaki dengeyi yansitmaktadir®®,

Viral enfeksiyonun en ¢ok gozlenen belirtilerinden
biri acik yesil ve koyu yesil alanlardan olusan mozaik
simptomudur. Koyu yesil alanlarda belirlenebilir virts
bulunmamaktadir ve bu alanlar daha sonraki virls
enfeksiyonuna dayaniklidir. Bu hiicrelerde susturma
gerceklesmektedir ancak baskilanma gerceklesme-
mektedir®®),

iki virGisiin ortak enfeksiyonunda bir viriisiin sustur-
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may! baskilamasi diger virlisiin replikasyonunu etki-
leyerek sinerjistik etki gérilmektedir. Tutln bitkile-
rinde PVX ve PVY etmenlerinin ortak infeksiyonun
sistemik olarak infekte olmus ilk yapraklarda siddetli
damar nekrozu karakterize edilmektedir. Bu sinerjis-
tik reaksiyonu gosteren yapraklar PVX'in tek basina
infeksiyonundan 10 kata kadar daha fazla PVX icerir-
ken PVY miktari sabit kalmaktadir. Bunun nedeninin
PVX cogalimi gorilen hiicre sayisinin artmasi yerine
her hiicredeki virlis cogalimindaki artis oldugu belir-
lenmigtir. PVX miktarinin ¢ogalmasindan PVY’nin
susturmayi baskilayict HC-Pro proteininin sorumlu
oldugu belirlenmistir®?,

Viriislerin  Genomik Niikleik Asitlerini Yararh
Kullanimi

Virusler icerdikleri sinirh sayidaki genomik nikleik
asitleri oldukga etkili sekilde kullanmaktadir. Bir gen
GrGnd birden fazla fonksiyona sahip olabilmektedir.
MSV etmeninin kilif proteininin koruma fonksiyonu
ile beraber bocek vektor spesifikligi, viriisiin hicre-
den hiicreye tasinimi, belirti ifadesi ve replikasyon
kontrolii fonksiyonlari da bulunmaktadir®3,

iki farkli genin kodlama yapan bélgeleri farkli okuma
cercevelerinde Ust Uste binmis sekilde bulunabil-
mektedir. Ornegin, 6318 niikleotit uzunlugundaki
Turnip yellow mosaic virus etmeninde baskilayici
protein olarak da gérev alan 69 kDa biyukligtndeki
hareket proteininin agik okuma cergevesi 206 kDa
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Tablo 4. (+) duyarlikli ssSRNA viriislerinde baskilanabilir translasyon durdurma kodonlari®*.

Viriis Baskilanabilir durdurma kodonu Okuma uriinii/fonksiyonu
Tomato bushy stunt virus UAG Replikaz

Carnation mottle virus UAG Replikaz

Tobacco necrosis virus UAG Replikaz

Barley yellow dwarf virus UAG Kihf protein, yaprakbiti ile taginimi
Potato leafroll virus UAG Kilif protein, yaprakbiti ile taginimi
Pea enation mosaic virus Kilf protein, yaprakbiti ile taginimi
RNA-1 UGA

Tobacco mosaic virus UAG Replikaz

Tobacco rattle virus

RNA-1 UGA Replikaz

Soilborne wheat mosaic virus

RNA-1 UGA Replikaz

RNA-2 UGA Kilif protein uzamasi, fungus ile tasinimi
Potato mop-top virus

RNA-1 UGA Replikaz

RNA-3 UAG Kilf protein

Beet soil-borne virus

RNA-1 UAA

RNA-2 UAG

Beet necrotic yellow vein virus
RNA-2 UAG

Kilif protein, fungus ile taginimi

blyukliglindeki replikaz proteininin agik okuma cer-
cevesi ile Ust Uste binmis sekilde bulunmaktadir®®,
Viral genomlarda baskilanabilir durdurma kodonu
(UGA, UAG, UAA) bulunabilmektedir. Okuma sirasin-
da durdurma kodonunun es gecilmesi ile 6nceki kisa
polipeptidden farkli olarak daha uzun polipeptid olu-

sabilmektedir. Bu durum (+) duyarlikli ss RNA genom-
larinda oldukga sik gorilmektedir (Tablo 4). Baskilayici
tRNA'nin ilk durdurma kodonunu gegcistirerek diger
okuma cergevesine devam etmesi sonucu olusan bu
proteinlere cerceve kaymasi proteinleri denmekte-
dir. TMV’de durdurma kodonunun yanhs okunarak es

TMV RNA (6395 nt)

69 4903 5712
1 | 1
] L I T
3417 4917 5707 6189
AUG UAG AUG UAA UAAAUG  UGA
A AW WA [ -

P T R

p 146 (methyltransferase, helicase

g gy

p 183 (replicase)

p 30 (movement)

e
p 17.5 (cp)

Sekil 2. TMV genomik RNA’sinin sematik yapisi. TMV’nin 6,4 kb genomik ssRNA’si yatay gizgi ile gosterilmistir. ilk ¢izgi agtk okuma gerge-
velerinin dizideki yerlerini gostermektedir. Baglama ve bitis kodonlarinin yerleri ikinci ¢gizgide sirasiyla liggenler ve yuvarlaklar olarak
gosterilmistir. In vivo’da sentezlenen proteinler oklar ile gésterilmistir.183 kDa okuma diriinii kesikli ¢izgi ile gosterilmistir. 126 kDa niikle-
otit dizisindeki baskilanabilir UAG durdurma kodonu kutu ile gosterilmistir®.
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gecilmesi ile metil transferaz, helikaz proteini yerine
replikaz bolgesinin ifadesi gerceklesmektedir. Bu
durum viral etmene karsi konukgunun translasyon
sistemindeki kisitlamalarin Ustesinden gelmek icin
virisiin gen dridnlerinin ekspresyonunu kontrol
etmesini saglayan bir mekanizmadir(®),

Cogu viris intronlara sahip degildir ancak bazilarinda
bulunmaktadir. DNA genomuna sahip Caulimoviridae
ve Geminiviridae familyalarina liye viral etmenlerde
mMRNA ucbirlestirmesi (splicing) sayesinde ¢ok sayida
gen Urlind mimkin olabilmektedir. Kodlama yapma-
yan dizilerin c¢ikarilmasi ve kodlamaya yapilan bolge-
lerin tekrar birlestirilmesi ile mRNA transkriptlerinin
cesitliligi artmaktadir(®.

Sonug olarak, viral genomlar bitkide enfeksiyon igin

her hiicrede anahtar goérev ustlenmektedir.
Teknolojideki ilerleme ile viral genomlarin yapisinin
ve hangi proteinleri kodlayip islevlerinin ne oldugu
belirlenmesi saglanmistir. Tam genom nikleik asit
dizileri protein ifadesi icin gerekli her niikleotiti oku-
mayi saglamistir. Onemli proteinleri kodlayan genle-
rin dizilerinin ve fonksiyonlarinin 6grenilmesiyle
beraber kodlama yapmayan diizenleyici dizilerle ilgili
bilgi oldukea kisithdir ve bu konuda ¢alisma yapilma-

sina gereksinim vardir.
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