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Öz: Brassicaceae familyası sebzeler, yağ bitkileri ve süs bitkileri gibi ekonomik öneme sahip bitkileri içermektedir. Şalgam 
mozaik virüsü (TuMV), ekonomik açıdan önemli birçok Brassica türünü tehdit eden bir virüstür. Özellikle Brassica grubu 
bitkileri arasında oldukça geniş bir konukçu dizisine sahip olup 156 cinse bağlı 318 bitki türünde enfeksiyon 
oluşturabilmektedir. Yürütülen kapsamlı çalışmalarla, Brassica rapa (retr01, ConTR01, BcTuR3, rnt1, TuRBCH01, retr02, 
trs, TuMV-R, TuRB01b, TuRB07, TuRBCS01), B. napus (TuRB01, TuRB02, TuRB03, TuRB04, TuRB05) ve B. juncea 
(TuRBJU01, retr03)’da dominant ve resesif genler tespit edilmiştir. Yapılan çalışmalar, TuMV’ye dayanıklığın genetik 
mekanizması konukçuya ve patojen ırkına bağlı olduğunu göstermektedir. Ortaya çıkarılan dayanıklılık genlerinin Brassica 
türlerinde ıslah çalışmalarında kullanılması hastalıkla mücadele açısından oldukça önemlidir. Özellikle dünyada ve 
Türkiye’de önemli kışlık sebzelerden biri olan lahana (B. oleracea)’da TuMV’ye dayanıklı genlerin tanımlanarak 
haritalanması TuMV enfeksiyonuna bağlı kayıpların önlenmesi bakımından gereklidir. Bu nedenle lahanalarda TuMV’ye 
dayanıklılık mekanizmasıyla ilgili çalışmalara ihtiyaç duyulmaktadır. Genetik ve moleküler biyolojide sağlanan gelişmelerle 
Brassica ve TuMV arasındaki ilişkinin moleküler düzeyde araştırılması, dayanıklık mekanizmasının anlaşılması ve yeni 
dayanıklılık kaynaklarının ortaya konması açışıdan önemli olacaktır. Bu derleme TuMV’ye karşı Brassica türlerinde 
dayanıklılık sağlayan genler ve dayanıklılık mekanizmaları hakkında bilgilerin oraya çıkarılması amacıyla hazırlanmıştır. 
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Resistance to Turnip Mosaic Virus (TuMV) in Brassica Species 

Abstract: Brassicaceae family includes economically important plants such as vegetables, oil plants, and ornamental plants. 
Turnip mosaic virus (TuMV) is a virus threatening many economically important brassica crops. Especially, it has a very 
large host range among Brassica group plants and it can cause infection in 318 plant species from 156 genera. In the 
comprehensive studies conducted, dominant and recessive genes were identified in B. rapa (retr01, ConTR01, BcTuR3, rnt1, 
TuRBCH01, retr02, trs, TuMV-R, TuRB01b, TuRB07, TuRBCS01), in B. napus (TuRB01, TuRB02, TuRB03, TuRB04, 
TuRB05) and B. juncea (TuRBJU01, retr03). Studies conducted have shown that the genetic mechanism of resistance to 
TuMV is related to the host and pathogen strain. It is important to use the revealed resistance genes in breeding studies for 
Brassica species to prevent the disease. Identification and mapping of TuMV resistant genes in cabbage (B. oleracea), which 
is one of the important winter vegetables in the world and especially in Turkey, is required to prevent losses due to TuMV 
infection in cabbage. Therefore, studies on the resistance mechanism of TuMV in cabbages are needed. With the 
developments in genetics and molecular biology, it will be important to investigate the relationships between Brassica and 
TuMV at the molecular level, to understand the mechanism of resistance and to reveal new sources of resistance. This 
review has been prepared with the aim of bringing information about the genes and resistance mechanisms in Brassica 
species that have resistance to TuMV. 

Keywords: Brassica, resistance genes, the mechanism of resistance, virus, Turnip mosaic virus  

Derleme / Review

Türkiye Tarımsal Araştırmalar Dergisi
dergipark.org.tr/tutad

Turk J Agric Res
2020, 7(2): 219-226
© TÜTAD
ISSN: 2148-2306
e-ISSN: 2528-858X
doi: 10.19159/tutad.683114

orcid.org/0000-0002-0309-5215       orcid.org/0000-0003-3093-6275      orcid.org/0000-0002-8895-7944
ORCID ID (Yazar sırasına göre / by author order)
İD İD İD

*Sorumlu Yazar/Corresponding Author: malis@omu.edu.tr



220Türkiye Tarımsal Araştırmalar Dergisi - Turkish Journal of Agricultural Research       7(2): 219-226 

BALTACI ve ark.

 

1. Giriş 
Brassicaceae familyasında sebze olarak tüketilen 
ve ekonomik öneme sahip bazı türler arasında; 
lahana, brokoli, karnabahar, yaprak lahana, 
şalgam, roka, turp, tere ile yağ ve biodizel olarak 
kullanılan kanola yer almaktadır (Martin ve ark., 
2009). Dünyadaki lahana grubu sebzelerin üretim 
miktarlarında ilk sırada Çin bulunurken, Türkiye 
765.276 ton üretim miktarı ile 12. sırada 
bulunmaktadır (Anonymous, 2018). 

Brassicaceae familyası bitkileri birçok viral 
patojenine konukçuluk etmektedir (Raybould ve 
ark., 1999; Haas ve ark., 2002; Spence ve ark., 
2007). Ancak Brassica grubu bitkilerde en yaygın 
viral etmenlerin başında Şalgam mozaik virüsü 
(Turnip mosaic virus-TuMV) yer almaktadır 
(Hunter ve ark., 2002). Potyviridae familyası 
Potyvirus cinsinin bir üyesi olan TuMV, dünya 
çapında Brassica türlerinde önemli ekonomik 
kayıplara neden olabilmektedir (Shattuck, 1992; 
Lydiate ve ark., 2014). TuMV; 9830-9835 
nükleotitten oluşan tek sarmal, pozitif sens RNA 
içeren bir genoma sahiptir (Walsh ve ark., 2002). 
TuMV tek bir açık okuma çerçevesi (ORF) 
içermekte iken (Basso ve ark., 1994), daha sonra 
viral kodlu proteazlar tarafından en az 10 daha 
küçük fonksiyonel polipeptide (P1, HC-Pro, P3, 
6K1, C1, 6K2, VPg, NIa, Nib, CP) bölünmektedir 
(Riechmann ve ark., 1992; Walsh ve Jenner, 
2002).  

TuMV çok geniş konukçu dizisine sahip olup 
156 cinse bağlı 318 bitki türünde enfeksiyon 
oluşturabilmektedir (Edwardson ve Christie, 
1991). TuMV, ilk olarak 1921 yılında Amerika’da 
B. rapa’da, 1935 yılında Birleşik Krallık’da B. 
oleraceae’de (Smith, 1935) ve 1940 yılında Çin’de 
B. napus’da (Ling ve Yang, 1940) belirlenmiştir. 
Daha sonra Avrupa, Avustralya, Asya, Kuzey ve 
Güney Amerika kıtalarındaki birçok ülkede tespit 
edilmiş olup, dünya genelinde yaygın bir virüstür 
(Walkey ve Pink, 1988; Walsh ve Jenner, 2002; 
Coutts ve ark. 2007). TuMV ile mücadelede 
dayanıklı çeşitlerin kullanımı, virüs enfeksiyonunu 
tamamen engelleyerek veya ekonomik zarar 
seviyesinin altında tutarak ürün kayıplarını 
önlemektedir (Çandar ve Erkan, 2011). 

Bu çalışmada; Brassica grubu bitki türlerinde 
önemli kayıplara neden olabilen TuMV’ye, 
dayanıklılık mekanizması ve dayanıklılıkla ilgili 
yapılan bazı çalışmalar hakkında kısa bilgiler 
verilmiştir. 

2. Brassica Türlerinde TuMV’ye 
Dayanıklılık 
Brassica türlerinde TuMV’ye dayanıklılıkla ilgili 
birçok çalışma yapılmış ve bu çalışmalar 

sonucunda dominant ve resesif dayanıklılık 
kaynakları belirlenmiştir. Brassica türlerinde tespit 
edilen TuMV dayanıklık genlerinin çoğu, tek 
dominant genlerdir. Bu dominant dayanıklılık 
genleri dar spektrum dayanıklılık sağlamakla 
birlikte, yeni virüs ırkları ile kolayca 
kırılabilmektedir (Rusholme ve ark., 2007). 
Brassicalarda birçok dayanıklılık geni tek 
dominant genleri içerse de poligenik ve resesif 
dayanıklılık örnekleri de bulunmaktadır.   

TuMV’ye karşı, ilk Brassica dayanıklılık geni, 
kanoladan türetilen bir çeşitte bulunmuş olup; 
“TuMV Resistance in Brassica 01” olarak 
isimlendirilmiş ve bu isimlendirmenin baş 
harfleriyle TuRB01 olarak kısaltılmıştır. TuRB01 
genini içeren konukçular, TuMV Patotip 1 
izolatları ile inokule edilmiş, hiçbir konukçuda 
TuMV simptomu görülmemiş ve virüs tespit 
edilememiştir. TuRB01 dayanıklılık geninin B. 
napus A genomunun N6 kromozomunda 
bulunduğu belirtilmiştir (Walsh ve ark., 1999). 
TuMV Çin izolatı CHN1’in duyarlılık derecesini 
kontrol eden ikinci bir lokus TuRB02,                  
C-genomundaki bağlantı grubu N14 üzerinde 
tanımlanmıştır. TuRB05 dayanıklılık geni, TuMV 
izolatlarına karşı sistemik yayılmayı sınırlayan 
bazı hipersensetif reaksiyonları kontrol ettiği 
belirlenmiştir. Liu ve ark. (1996) tarafından 19 
TuMV izolatı kullanılarak 3.000 Çin lahanası (B. 
rapa var. pekinensis sub var. chinensis) hattı 
taranmıştır. Bu hatlardan sekiz tanesinin tüm 
TuMV izolatlarına karşı dayanıklı olduğu 
belirlenmiştir. Ayrıca bu çalışma ile 28 yeni 
dayanıklı hattın ortaya çıkmasına sağlanmıştır.  
Hughes ve ark. (2002) tarafından 42 B. rapa ve B. 
napus hatlarını TuMV’nin 1, 3 ve 4 patotip 
izolatlarına karşı test edilmiş; 14 hattın her üç 
patotipe, 8 hattın iki patotipe ve 9 hattın ise bir 
patotipe dayanıklı olduğu belirlenmiştir. 

TuMV’nin tüm genom sekansı ilk defa 
Kanadalı bilim adamları Nicolas ve Laliberte 
(1992) tarafından yayınlanmıştır. Yapılan kapsamlı 
çalışmalarda B. rapa, B. oleraceae, B. juncea, B. 
napus’u içeren Bassicalarda TuMV’ye dayanıklılık 
kalıtımının farklı biçimlerde olduğu ortaya 
çıkmıştır. TuMV’ye dayanıklılığın genetik 
mekanizması konukçuya ve patojen ırkına bağlı 
olduğu bilinmektedir.  

TuMV, üç Brassica dayanıklılık genine yönelik 
avirülens belirleyiciler TuRB01/TuRB01b için CI 
proteini iken (Jenner ve ark., 2000; Walsh ve ark., 
2002), TuRB04 ve TuRB05 için P3 ve CI 
(sitoplazmik cisimciği) proteinleridir (Şekil 1) 
(Jenner ve ark., 2002). 

Potyvirüslerin, replikasyonu ve yayılması için 
eIF4E ve eIF (iso) 4E gibi ökaryotik translasyon 
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başlatma faktörleri (eIF'ler) gerekmektedir. Bitki 
ökaryotik translasyon başlatma faktörü 4E (eIF4E) 
familyası üyeleri, bazı potyvirüslerin 
enfeksiyonunda kritik bir rol oynadığı bilinen 
konukçu faktörlerdir. Bu gen ailesindeki 
mutasyonlar resesif dayanıklılığın ortaya 
çıkmasına neden olup, ıslah çalışmalarında 
kullanılmaktadırlar (Robaglia ve Caranta, 2006; 
Wang ve Krishnaswamy, 2012). TuMV, konukçu 
bitkiyi enfekte ettiğinde translasyonun başlaması 
için, eIF4E’nin, genom ile bağlantılı viral protein 
(VPg)’le etkileşime girmesi gerekmektedir 
(Beauchemin ve ark., 2007; Cotton ve ark., 2009).  
 

 
Şekil 1. Bazı TuMV dayanıklılık genleri ve ilişkili 

proteinler (Jenner ve ark., 2002) 
 
2.1. Brassica rapa’da TuMV’ye dayanıklılık 

Şalgam bitkisinin TuMV’ye dayanıklığıyla 
ilgili bir çok çalışma yapılmış ve dayanıklılığın 
resesif ve dominant olarak kontrol edildiği 
belirlenmiştir (Niu ve ark., 1983; Yoon ve ark., 
1993). B. rapa’da dayanıklılık sağlayan genlere ait 
bilgiler Tablo 1’de verilmiştir.  

Yoon ve ark. (1993), tarafından Çin 
lahanalarında dayanıklı 0-2 hattı ile hassas 3 hattı 
(E-7, E-9 ve FL-9) melezlenmiş, daha sonra 
TuMV’nin C4-C5 strainleri ile inokulasyonu 
gerçekleştirmiştir. Yapılan testler sonucunda iki 
resesif gen, TuMV-C4 ve TuMV-C5 strainlerine 
karşı dayanıklılık gösterdiği belirlenmiştir.  

Çin lahanası çeşidinden elde edilen 
dayanıklılığın, TuRB01 ile neredeyse tamamen 
aynı özgüllük ve mekanizmaya sahip olduğu 
belirtilmiştir (Walsh ve ark., 2002). Rusholme ve 
ark. (2007) tarafından dominant gen ConTR01 ile 
birlikte R4 kromozomunun üst kısmında resesif bir 
gen (retr01) taranmış ve bu genin ConTR01’e göre 
epistatik   olduğu   bildirilmiştir.  Aynı  araştırıcılar  
 

ayrıca B. rapa hattı RLR22 ile yapmış oldukları 
çalışmada; bu hattın sekiz farklı TuMV izolatına 
karşı dayanıklı olduğunu belirlemişlerdir.  

Kassem ve Walsh (2008) yaptıkları çalışmada, 
başlıca patotipleri temsil eden yedi adet TuMV 
izolatına (UK1, CHN 5, CZE 1, CDN 1, GBR 6, 
POL 1 ve UK 4) karşı yüksek dayanıklılık 
gösteren bir B. rapa hattını tanımlamışlardır. 
Araştırıcılar tarafından yedi TuMV izolatı, 
bitkilere inokule edilmiştir. İnokule edilen 
bitkilerin UK1 TuMV izolatına dayanıklı, CHN5 
izolatına ise hassas olduğu belirlenmiştir. Ayrıca 
GBR6'ya dayanıklılığın tek bir dominant gen 
tarafından, UK4'e dayanıklılığın ise iki veya daha 
fazla dominant gen tarafından kontrol edildiği 
bildirilmiştir. 

İki Çin lahanası Y177212 (TuMV'ye hassas) ve 
Y195293 (TuMV'e dayanıklı) hattından elde 
edilen, 183 çift haploid (DH)’in, TuMV 
dayanıklılığı ile ilgili kantitatif özellik lokuslarının 
(QTL) haritalandırılması amacıyla yapılan 
çalışmada; hatlar TuMV C4 ırkı ile inoküle edilmiş  
ve R03, R04 ve R06 gruplarıyla bağlantılı, üç 
kantitatif karakter lokusu (QTL) olduğu 
belirlenmiştir (Zhang ve ark., 2009). 

Ma (2010) baş oluşturmayan Çin 
lahanalarından elde ettiği BcTuR3 geni üzerine 
yaptığı çalışmada, Çin lahanaları TuMV ile 
inoküle edildikten sonra, enfekte olmuş 
yapraklarda ve sürgünlerde BcTuR3 transkriptinin, 
hızlı bir şekilde biriktiğini belirlemiştir. Bu veriler, 
BcTuR3 geninin, TuMV enfeksiyonuna karşı bitki 
dayanıklılığında rol oynayabileceğini göstermiştir. 

B. rapa’da bir başka dayanıklılık geni, 
kromozom (A6) bölgesinde 2.9-cM aralığında 
tanımlanmış ve TURB01b olarak isimlendirilmiştir 
(Lydiate ve ark., 2014). Araştırmacılar, 
Brassicalarda TuMV’ye karşı haritalanmış ilk 
dominant gen olan TuRB01 ile TuRB01b’nin aynı 
dayanıklılık lokusundaki benzer alelleri temsil 
ettiğini bildirmişlerdir. Çin’de, TuMV C4 izolatına 
karşı yapılan çalışmada; 80122, 80124, BP058, 
80186 ve 2079 numaralı beş  Çin  lahanası    hattının  

Tablo 1.  B. rapa’daki TuMV’ye dayanıklılık genleri (Li ve ark., 2019) 
 Dayanıklılık geni Tür (Genom) Hat Patotip / İzolat Kaynaklar 
 retr01 B. rapa (A) RLR22 1, 3, 4, 7, 8, 9, 12 Rusholme ve ark. (2007) 
 ConTR01 B. rapa (A) RLR22 1, 3, 4, 7, 8, 9, 12 Rusholme ve ark. (2007) 
 BcTuR3 B. rapa (A) Duanbaigeng - Ma ve ark. (2010) 
 rnt1 B. rapa (A) AS9 UK1 Fujiwara ve ark. (2011) 
 TuRBCH01 B. rapa (A) Q048 C5 Wang ve ark. (2011) 
 retr02 B. rapa (A) BP8407 C4 Qian ve ark. (2013) 
 trs B. rapa (A) SB18/SB22 CHN2, CHN3, CHN4, CHN5 Kim ve ark. (2013) 
 TuMV-R B. rapa (A) VC40 - Chung ve ark. (2014 
 TuRB01b B. rapa (A) TD34-S1 1 Lydiate ve ark. (2014) 
 TuRB07 B. rapa (A) VC1/VC40 C4 Jin ve ark. (2014) 
 TuRBCS01 B. rapa (A) 8407 C4 Li ve ark. (2015) 
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dayanıklı ve üç hattın ise aşırı hassas (80403, 
80461 ve 80425) olduğu belirlenmiştir (Qian ve 
ark., 2013; Li ve ark., 2016). 

Moleküler biyolojide meydana gelen 
gelişmelerle birlikte, TuMV-R, TuRB07, 
TuRBCS01 gibi yeni dominant dayanıklılık genleri 
ortaya çıkarılmıştır (Chung  ve ark.,  2014; Jin ve 
ark.,  2014; Li ve ark., 2015; Gao ve ark., 2016). 
Qian ve ark. (2013) tarafından, TuMV C4 izolatı 
ve resesif dayanıklılık geni retr02 ile ilgili yapılan 
çalışma sonucunda, B. rapa genonumda elF (iso) 
4E proteinin kodlayan genin kromozom A4 
üzerinde bulunduğunu bildirmişlerdir. Kim ve ark. 
(2013) tarafından, A4 bölgesi üzerinde bulunan ve 
TuMV’nin dört farklı izolatına (CHN2, CHN3, 
CHN4, CHN5) karşı dayanıklık ortaya koyduğu 
belirlenen trs geni haritalandırılmış ve araştırıcılar 
tarafından trs'nin retr02 veya başka bir allele sıkıca 
bağlı diğer bir resesif dayanıklılık geni olabileceği 
bildirilmiştir.  

Potyvirüslerde resesif dayanıklılık, translasyon 
başlama faktörleri (elF) ile genom bağlantılı viral 
protein (VPg)’in arasındaki ilişkini bozulması ile 
ortaya çıkmaktadır.  Kim ve ark. (2014), B. 
rapa’nın eIF (iso) 4E’lerinde bulunan W95L, 
K150L ve W95L/K150L aminoasitlerinde 
meydana gelen mutasyon sonucunda elF(iso) 4E 
ile VPg arasındaki etkileşimin kestiğini 
belirtmişlerdir. TuMV’ye hassas yabani Çin 
lahanası çeşidinde eIF(iso) 4E’de meydana gelen 
mutasyonların TuMV’nin birçok ırkına 
dayanıklılık sağlayabildiğini belirtmişlerdir. 
Nellist ve ark. (2014), retr01/retr02 dayanıklılık 
genlerinin B. rapa’da eIF(iso) 4E’yi 
kodlayabildiğini bildirmişlerdir. TuMV C4 
izolatlarına karşı yeni bir dominant dayanıklılık 
geni TuRB07, B. rapa hattı VCl’de A06 
kromozomunun üzerinde haritalandırılmış ve bu 
dayanıklılığın tek bir gen tarafından kontrol 
edildiği bildirilmiştir (Jin ve ark., 2014). 
 
2.2. Brassica napus’ta TuMV’ye dayanıklılık 

Yağ ve biyodizel sanayinin ham maddesi olan 
B. napus’ta TuMV’ye dayanıklılıkla ilgili yapılan 
çalışmalar sonucunda, farklı dayanıklılık formları 
belirlenmiş ve birkaç gen haritalandırılmıştır 
(Tablo 2). İlk dayanıklılık geni olan TuRB01’i B. 
napus A genomunundaki N6 bağlantı grubu 
üzerinde      haritalandırılmıştır.      Bu                sonuçlar     
 

B. napus’ta genin B. rapa kaynaklı olduğunu 
göstermektedir. TuMV’nin birçok izolatı, 
dayanıklılık geni TuRB01’e sahip olan B. napus 
hatlarında enfeksiyon oluşturamamaktadır. 
TuRB02 geni B. napus’ta TuMV’ye dayanıklılık 
sağlayan genlerden biridir. B. napus’ta CHN1 
izolatına karşı dayanıklılık sağlamakta olup C 
genomu bağlantı grubu, N14 üzerinde 
tanımlanmıştır (Walsh ve ark., 1999). 

Lehmann ve ark. (2003), TuMV’ye 
dayanıklığın etkinliğini netleştirmek için 
TuMV’nin kapsid protein (CP) genini kanolaya 
aktarmışlar ve CP’nin dayanıklılığı 
değiştirebileceğini ve TuMV’ye geniş spektrumlu 
dayanıklılık sağlayabileceğini saptamışlardır. 
TuRB03 dayanıklık geni, B. napus’un 22S hattında 
tanımlanmıştır (Walsh, 1989). CP gen stratejisi ile 
kanola ve Çin lahanasında TuMV’ye 
dayanıklılığın arttırıldığı bildirilmiştir. Viral P3 
proteininin B. napus’taki TuMV simptomlarının 
şiddetinde rolü olduğu bilinmektedir (Jenner ve 
ark., 2003). 

B. napus hatlarında TuMV’ye karşı tanımlanan 
dominant dayanıklılık genleri, bazı izolatlarına 
karşı etkili iken, bazı izolatlarına karşı etkili 
değildir. UK1 izolatına karşı B. napus hatlarından 
R4, 165 ve N-o-1 dayanıklılık sağlamaktadır. 
Mutant bir UK1 ile belirlenen B. napus hatlarına 
inokulasyon yapılmıştır. TuRB01 dayanıklılık 
genlerine sahip olan R4 ve N-o-1 hatları mutant 
UK1’e dayanıklık göstermeyip enfekte olmuştur. 
Daha sonra yapılan dizi analizinden CI 
proteinindeki bir amino asidi etkileyen tek bir 
nükleotit ile UK1’den farklı olmuştur. İkinci 
mutant, aynı gende farklı bir mutasyona sahiptir. 
Aynı çalışmada TuRB04 ve TuRB05 için bu 
dayanıklılık genlerine sahip hat olan 165’e mutant 
UK1 izolatı inokule edilmiş ve mutant UK1 
izolatının bu dayanıklı hatta enfeksiyon yapabilme 
yeteneği kazandığı bildirilmiştir. Mutant izolatın 
tüm gen genom sekans analizinde, UK1 
izolatından 16 nükleotidin farklı olduğu 
belirlenmiştir. CI proteini TuRB01 için, P3 
proteini ise TuRB04 için bir TuMV patojenik 
belirleyiciler olarak işlem görmektedir (Jenner ve 
ark., 2002). 

Hughes ve ark. (2003) tarafından yapılan bir 
çalışmada, TuMV patotip 4’e dominant ve 
monogenik    dayanıklılığı    belirlemek      amacıyla  

Tablo 2. B. napus’taki TuMV’ye dayanıklılık genleri (Li ve ark., 2019) 
 Dayanıklılık geni Tür (Genom) Hat Patotip/ İzolat Kaynaklar 
 TuRB01 B. napus (A) N-o-9 1 Walsh ve ark. (1999) 
 TuRB02 B. napus (C) N-o-9 CHN1, JPN1 Walsh ve ark. (1999) 
 TuRB03 B. napus (A) 22S CDN1 Hughes ve ark. (2003) 
 TuRB04 B. napus (A) 165 1, 3 Jenner ve ark. (2002, 2003) 
 TuRB05 B. napus (A) 165 1, 3 Jenner ve ark. (2002, 2003) 
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dayanıklı ve hassas B. napus’tan geri melezleme 
yapılmış ve kromozom N6 üzerindeki TuRB03 
dayanıklılık genleri haritalanmıştır. TuRB03'ün 
diğer TuMV izolatları ile test edilmesi sonucu 
patotip 4 izolatlara karşı etkili olmadığı 
belirlenmiştir.  
 
2.3. Brassica oleracea’da TuMV’ye dayanıklılık  

Bu bitki ile yapılan çalışmalarda; İngiltere, 
Almanya, Danimarka ve Yunanistan’a ait TuMV 
izolatları kullanılarak, dört beyaz lahana çeşidi test 
edilmiş ve üç çeşit (Decema Extra, Vitala, Winter 
White III) oldukça dayanıklı, bir çeşit (Polinius) 
ise oldukça hassas bulunmuştur (Walkey ve Pink, 
1988). Gen bankası koleksiyonundan B. oleracea 
temsil etmek üzere seçilen, C genom tipinde 114 
aksesiyonun testlenmesi sonucunda ise hiçbir 
önemli dayanıklılık kaynağının bulunmadığı 
bildirilmiştir (Walsh ve Jenner, 2002). Başka bir 
çalışmada, lahana hattı 84075 üzerinde yapılan 
araştırmada ise, TuR2 geninin TuMV’ye karşı 
dayanıklılık kaynağı olabileceği bildirilmiştir (Cao 
ve ark., 2002).   
 

2.4. Brassica juncea’da TuMV’ye dayanıklılık 
B. juncea; iki diploid türünün, B. rapa (AA) ve 

B. nigra (BB) genomlarını içeren, AABB genomlu 
bir amfibidiloid bitki türüdür (Wang, 2016). 
Çeşitlerinin çoğu TuMV’ye oldukça hassastır, bu 
da ciddi ürün kayıplarına neden olmaktadır (Wang, 
2016). Yapılan çalışmalarda, B. juncea’da TuMV 
enfeksiyonlarına karşı dayanıklılık sağlayan 
TuRBJU01 (dominant) ve retr03 (resesif) genleri 
haritalandırılmıştır (Tablo 3). TuRBJU01 geni B. 
juncea’larda TuMV’ye karşı sistemik hipersensetif 
reaksiyona neden olmaktadır. Nyalugwe ve ark. 
(2015a) TuMV’ye dayanıklılık sağlayan 
TuRBJU01 geninin tanımlanmasını amaçladıkları 
çalışmada, TuMV patotip 8 izolatını, 69 B. juncea 
hattına inokule etmişler; araştırmacılar, bu genin, 
B. napus’da bulunan TuRB01 ve TuRB03 genleri 
ile ilişkili olduğunu bildirmişlerdir. 

B. juncea’nın TuMV’ye hassas hattı JM 06006 
ile dayanıklı hattı Oasis Cl melezlenmiş F3 
generasyonunda elde edilen melezler, 10 farklı 
Avustralya TuMV izolatı SW-1, NSW-5 (patotip 
7), NSW-2, NSW-6 (patotip 1),     WA-Ap, WA-Ap1  

Tablo 3. B. juncea’daki dayanıklılık genleri (Li ve ark., 2019) 
 Dayanıklılık geni Tür (Genom) Hat Patotip/ İzolat Kaynaklar 
 TuRBJU01 B. juncea Oasis Cl 8 (WA-Ap1) Nyalugwe ve ark. (2015a) 
 retr03 B. juncea (A) VC029 ZJ Shopan ve ark. (2017) 
 
(patotip 8), NSW-3, NSW-4 (yeni patotip), 12.1 ve 
12.5 (B. napus’ta dayanıklık kırıcı izolat) ile 
inokule edilmiştir. TuRBJU 01 geni, izolatlat 12.1 
ve 12.5’e karşı daha az etkili bulunmuştur. Bu 
nedenle  B. juncea’nın TuMV’ye dayanıklılık ıslah 
çalışmalarında TuRBJU 01 geni önemli olmaktadır 
(Nyalugwe ve ark., 2015b). Shopan ve ark. (2017), 
dayanıklı/hassas bitki hatlarının dizi analizleri 
yoluyla TuMV’ye dayanıklı ve hassas B. juncea 
hatları ile ayrıştırma popülasyonları 
geliştirmişlerdir. Elde edilen sonuçlara göre, 
TuMV izolatı ZJ'ye dayanıklılığın tek bir resesif 
gen retr03 tarafından kontrol edildiğini 
belirlemişlerdir. Ayrıca bazı hardal hatlarında 
TuMV’ye karşı doğal monojenik resesif 
dayanıklılık bulunduğu bildirilmiştir. Cao ve ark. 
(2008) tarafından yapılan başka bir çalışmada ise 
lahanadan izole edilen TuR2 geni A. tumefaciens 
aracılığıyla B. juncea’ya aktarılmıştır. Transgenik 
bitkilerin ilk nesillerindeki TuR2 geninin dominant 
monojenik kalıtım gösterdiğini ve TuMV’ye 
dayanıklılık fonksiyonuna sahip olduğunu 
saptamışlardır. 
 
3. Sonuçlar  
Kışlık sebze, yağ ve biyoyakıt kullanım amacıyla 
üretimi yapılan Brassica türlerinde enfeksiyona 

neden olan en önemli viral patojen TuMV’dir. 
TuMV, Türkiye’nin de dâhil olduğu birçok ülkede 
tespit edilmiştir. Bitkilerde virüs kaynaklı 
hastalıklara karşı, kimyasal mücadelenin olmayışı, 
viral patojenlere karşı farklı mücadele 
yöntemlerinin kullanımını zorunlu kılmaktadır. 
Bitki virüs hastalıklarıyla etkili mücadele 
yöntemlerinin başında dayanıklı çeşit kullanımı 
gelmektedir. 

Araştırıcılar bazı Brassica türlerinde TuMV’ye 
dayanıklılığı sağlayan dominant ve resesif 
karakterde bazı genler tespit etmiş ve 
tanılamışlardır. B. napus, B. rapa ve B. juncea’da 
TuMV izolatlarına karşı çeşitli dayanıklılık genleri 
tanımlanmıştır.  

Dayanıklılık genlerinin tanımlanıp, ıslah 
çalışmalarında yeni çeşitlere aktarılmasıyla 
dayanıklı çeşitler ortaya çıkabilmektedir. 
Dayanıklılık sağlayan genler daha çok B. rapa’da 
tespit edilmiştir. Özellikle dünyada ve Türkiye’de 
önemli kışlık sebzelerden biri olan lahanada 
TuMV’ye dayanıklı genlerin tanımlanarak, 
haritalanması lahanada TuMV enfeksiyona bağlı 
ürün kayıplarının önlenmesi için gereklidir. Bu 
nedenle lahanada TuMV’ye dayanıklılık 
mekanizmasıyla ilgili çalışmalara ihtiyaç vardır. 
Son yıllarda genetik ve moleküler biyolojide 
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yaşanan gelişmelerle Brassica ve TuMV arasındaki 
ilişkinin moleküler düzeyde araştırılması, 
dayanıklılık mekanizmasının anlaşılması ve yeni 
dayanıklılık kaynaklarının ortaya çıkması 
açısından önemlidir. Bazı Brassica türlerinde, 
TuMV dayanıklılığının tek gen tarafından kontrol 
edilmesi ve bunların çabuk kırılmasından dolayı, 
dayanıklılıkla ilgi çalışmaların daha etkin bir 
şekilde yapılması gereklidir. Brassica türlerinde 
konukçu ve TuMV arasındaki ilişkinin anlaşılması 
gelecek yıllarda, TuMV ile mücadele için 
yapılacak olan araştırmalara yol gösterecektir. 
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