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Abstract: Hypocreanlean fungi are include important plant pathogens around the 

world. Head blight and crown rot disease of cereals caused by these species are responsible 

for large economic losses due to reduction in seed quality and contamination of grain with 

their mycotoxins. Although morphological and biochemical tests are still fundamental there is 

an increasing more towards molecular diagnostics of these fungi. This paper reviews to PCR 

identification of Hypocreanlean fungi isolated from agricultural soil from Eskisehir City. Five 

Hypocreanlean fungi belong to 4 different genera as Bionectria, Fusarium, Gibberella and 

Nectria were isolated from 56 soil samples. DNA of these strains were isolated by glass 

beads and vortexing extraction method and used for PCR amplification with universal fungal 

specific primers. The internal transcribed spacer (ITS) regions of fungal ribosomal DNA 

(rDNA) were sequenced by CEQ 8000 Genetic Analysis System. The ITS-5.8S sequences 

obtained in this study were compared with those deposited in the GenBank Database. 

Phylogenetic position of investigated closely related Hypocreanlean fungi was determined.
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Tarımsal Topraklardan İzole Ed�len Bazı Hypocreales Üyeler�n�n 
Moleküler Teşh�s� ve F�logen�s�

Öz: Hypocreanlean mantarları Dünya'dak� öneml� b�tk� patojenler�d�r. Bu türler�n 

sebep olduğu baş tahr�bat ve tahıl hasar hastalığı, tohum kal�tes�nde azalma ve tahılın 

m�kotoks�nler �le bulaşması neden�yle büyük ekonom�k kayıplardan sorumludur. Morfoloj�k 

ve b�yok�myasal testler hala temel olsa da, bu mantarların moleküler teşh�s�ne yönel�m 

g�derek artmaktadır. Bu makale, Esk�şeh�r'dek� tarım topraklarından �zole ed�lm�ş olan 

Hypocreanlean mantarlarının PCR �le �dent�f�kasyonunu �ncelemekted�r. B�onectr�a, 

Fusar�um, G�bberella ve Nectr�a olmak üzere 4 farklı c�nse a�t 5 Hypocreanlean mantarı 56 

farklı toprak numunes�nden �zole ed�lm�şt�r. Bu suşların DNA'sı, cam boncuklar ve vorteks 

ekstraks�yon yöntem� �le �zole ed�lm�ş ve ün�versal fungal spes�f�k pr�merler �le PCR 

ampl�f�kasyonu �ç�n kullanılmıştır. Fungal r�bozomal DNA'nın (rDNA) �ç transkr�ps�yonlu 

ayırıcı (ITS) bölgeler�, CEQ 8000 Genet�k Anal�z S�stem� �le d�z�lenm�şt�r. Bu çalışmada elde 

ed�len ITS-5.8S d�z�ler�, GenBank ver� tabanında depolanan d�z�lerle karşılaştırılmıştır. 

İncelenen b�rb�r�ne yakın akraba Hypocreanlean mantarlarının f�logenet�k konumu 

bel�rlenm�şt�r.
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Introduction

The best-known Hypocreanlean fungi 

are a broad order that are include members of 

Fusarium and Acremonium genera. They are 

anamorphs of teleomorph genera, such as 

Gibberella, Nectria and Bionectria that are 

mainly seen in agricultural, ecological, or 

biodiversity studies (Howard, 2002; Stone et 

al., 2004).
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These genera are widely distributed in soil 

and on organic substrates and have been 

isolated from permafrost in the arctic and from 

the sand of Sahara. They are amongst the fungi 

most frequently isolated by the plant pathologist. 

The predominant interest the genus has been 

and still is in their role as plant pathogens (Booth, 

1971; Ismail et al., 2015) as well as there are 

species which are highly mycotoxigenic, 

producing a range of toxins affecting wildlife, 

livestock and humans (Antonissen et al., 2014). 

The current fungal taxonomic systems have 

been still identified by macroconidia and 

m i c r o c o n i d i a  i n  t h e  a s e x u a l  s t a g e , 

morphological character of chlamydospore, host 

range, and secondary metabolites. However, the 

plasticity and intergradations of the phenotypic 

traits offered difficulty in identifying the 

filamentous fungi (Ismail et al., 2015; Young et 

al., 2000). In addition, because of their capacity 

for rapid change, species identification presents 

certain problems (Booth, 1971; Hsuan et al., 

2011). For these reasons, the molecular 

biological method has been recently introduced 

in Hypocreanlean fungi systematic and the 

molecular variation at the DNA level has been 

studied in many works (Young et al., 2000). In 

addition to DNA sequencing, phylogenetic 

analyses have been supported strong 

information about genetic relationship of closely 

related Hypocreanlean fungi (Hsuan et al., 

2011). This paper evaluates the use of ITS 

sequences for identification and phylogenetic 

analysis of closely related Hypocreanlean fungi 

isolated from agricultural soils in Eskisehir 

province.

Material and Method

Fungal Strains

All of the strains used in this study were 

obtained from agricultural soils in Eskisehir 

province and identified using traditional methods 

according to the Booth (1971), Gerlach & 

Nirenberg (1982) and Nelson et al. (1983). 

Additional information on these and related 

strains can also be found elsewhere (Demirel et 

al., 2005). All strains were stored in suitable 

conditions at the Culture Collections of KUKENS 

(WDCM101), the Centre for Research and 

App l i ca t ion  o f  Cu l tu re  Co l lec t ions  o f 

Microorganisms. Cultures were maintained at 

4°C on potato dextrose agar (PDA) for use in the 

present study.

DNA Extraction, PCR Amplification 

and Sequencing

Genomic DNA extraction were conducted 

with strains grown on PDA for 7 days at 25ºC 

using a modified method of Van Burik et al. 

(1998). DNA concentration were estimated 

visually in 1% agarose gels containing 5 µg/mL 

ethidium bromide by comparing band intensity 

with known quantities of DNA high range 

markers and the extracted DNA was stored at 

−20ºC. To examine the phylogenetic relationship 

among the test strains of Fusarium, the nuclear 

ribosomal ITS1-5.8S-ITS2 region was amplified 

w i t h  p r i m e r s  I T S 1  ( 5 ´ -

TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3´) and ITS4 (5´- 

TCCTCCGCTTATTGATATGC-3´) (White et al., 

1990). PCRs were performed using Techne 

Thermal Cycler (Techgene, Techne, UK) in 25-

mL solution containing 1 µL of genomic DNA, 2.5 

µL of 2.5-µM forward and reverse primers, 2.5 µL 

of Taq buffer + KCl-MgCl  (Fermentas), 2.5 µL of 2

25-mM MgCl  (Fermentas), 2 µL of 2.5-mM 2

dNTPmix, 0.25 µL of 5-U/µL Taq DNA 

polymerase (Fermentas) and 11.75 µL of sterile 

deionised water. The amplification conditions 

consisted of initial denaturation at 95 ºC for 2 

min, followed by 35 cycles of denaturation at 95 

ºC for 1 min, annealing at 55 ºC for 45 s, 

extension at 72 ºC for 1.30 s and final extension 

at 72 ºC for 5 min. To confirm the amplification, 5 

µl of the PCR product together with marker 

(GeneRuler DNA Lader 50 bp Fermentas) was 

resolved by gel electrophoresis on 1% agarose 

gel containing 5 µg/mL ethidium bromide in 1X 

TAE buffer. Gel were photographed by Gel 

Documentation system (Uvitec M02 4611) 

(Demirel, 2016).
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After agarose gel blocks containing DNA 

fragment were cut out and purified with Promega 
®Wizard  SV Gel and PCR Clean-Up System, 

Cycle sequencing products were purified with 

Dynabeads® Sequencing Clean-Up to remove 

unincorporated dye-labeled nucleotides. Then, 

all the sequencing reactions were performed 

using CEQ™ DTCS Quick Start Kit (Beckman 

Coulter) by CEQ 8000 Genetic Analysis System.

Data Analysis

The ITS sequences were blasted with 

GenBank sequences (Altschul et al., 1990) to 

verify their identity; the closest Blast results are 

reported for each taxon (Table 1). The 

alignments were performed using the Muscle in 

MEGA 6.0 software package, together with the 

other sequences of morphologically and 

phylogenetically related species that were 

obtained from NCBI GenBank (Tamura et al., 

2013). The aligned data sets were investigated 

using ML analysis based on the Tamura–Nei 

model (Tamura and Nei, 1993) as implemented 

in the MEGA 6.0 wi th 1000 bootstrap 

replications. All the positions containing gaps 

and missing data were eliminated. Fusarium 

oxysporum (KT794176) was used as the out 

group. The obtained sequence data have been 

deposited in GenBank with accession numbers.

Results and Discussion

The PCR products (570 bp) were obtained 

from all of the species by using the universal 

fungal primers (ITS1/ITS4), Figure 1 shows that 

the sizes obtained for the full ITS region 

amplified of all of the strains. The rDNA base 

sequences belong to investigated strains are 

presented in Table 1 together with closest Blast 

results. When each of this sequences were 

investigated by Blast, identity and coverage 

values were found between 98-100% and 97-

100%, respectively (Table 1). The phylogenetic 

trees were obtained by comparison to all 

sequences with Genbank nucleotide sequence 

database that have ITS1-5.8S rRNA-ITS2 

sequences (Figure 2). Figure 2 shows that the 

members of genera Bionectria, Fusarium, 

Gibberella and Nectria have almost identical 

topology with respect to the ITS locus. A 

phylogenetic tree based on ITS region was 

structured at higher divergence levels. For 

investigated mainly closely related members, 

identical positions and four sections for specific 

clades such as Bionectria, Fusarium, Gibberella 

and Nectria genera were found.

The genus Fusarium is the anamorph 

stage of Gibberella genus (Samuels et al., 2001). 

The members of these genera are known as 

main and wide plant pathogens (Howard, 2002; 

Stone et al., 2004; Dragich and Nelson, 2014; 

Chehri, 2016). These two genera have been 

distinguished with especially teleomorph 

structures of Gibberella genus. The complexity 

about the their morphologic and microscopic 

identification has been related with varies 

problems such as depending on the host, loosing 

of stock cultures, limitations associated with 

morphological characters (Summerell et al., 

2003; Hsuan et al., 2011; Antonissen et al., 

2014). The findings of this study demonstrated 

the efficiency of ITS region and phylogenetic 

analysis of belong to these two genera. Figure 2 

shows that Fusarium and Gibberella genera 

have considerably identical topology with the ITS 

locus. The genus Gibberella occurred in two 

main clades and two clear divergences, namely 

Gibberella avenacea and Gibberella tricincta, 

were noted. Furthermore, investigated members 

of Fusarium and Gibberella genera are 

polyphyletic.

The genus Nectria is a big genus with 

about 650 members and many species of 

Nectria genus are known as plant pathogens, 

and some of them are toxigenic to animals and 

humans (Schroers and Samuels, 1997). The 

genus Bionectria is one of the other plant 

pathogenic Hypocreanlean fungi and very 

similar to Nectria member (Schroers, 2001; 

Samaga et al., 2014; Melo et al., 2014). These 

two genera have some differences about their 

morphologic and chemical structure. However, 

Bionectria and Nectra genera have very similar 

morphologic and microscopic properties and 

distinguish of them has been very problematic 

for mycologist (Schroers and Samuels, 1997; 

Schroers, 2001). 
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Phylogeny based on the ITS region in this study showed a successfully topology for these genera 

and indicated main phylogenetic position of them as closely related but distinctly different members 

(Figure 2).

Figure 1. Full ITS PCR products amplified from all of the strains with ITS1/ITS4 

primers. M, molecular-weight markers (50 bp GeneRuler DNA Lader, 

Fermentas)

Table 1. Newly generated ITS sequences with their closest GenBank sequences (according to Blast 

searches)

Ek�m(2017)8(2)137-142
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Figure 2. Best-scoring maximum likelihood tree based on the Tamura–Nei model calculated using MEGA 

6.0 based on ITS sequences showing the relationships of the newly generated sequences in this study 

with previously known taxa in the NCBI GenBank. The scale bar denotes 0.02 substitutions per position. 

The tree with the highest log likelihood (-1499.8212) is shown. Initial tree for the heuristic search were 

obtained by applying the neighborjoining method to a matrix of pairwise distances estimated using the 

maximum composite likelihood approach. The tree is drawn to scale, with branch lengths measured in the 

number of substitutions per site. The analysis involved 15 nucleotide sequences. All positions with less 

than 50% site coverage, containing gaps, or missing data were eliminated. There were a total of 374 

positions in the final dataset. The tree is rooted with Fusarium oxysporum (KT794176) (bootstrap 1000).

Conclusions

The results of this study demonstrated the 

efficiency of rDNA region and phylogenetic 

analysis in taxonomic studies of closely related 

members of Hypocreanlean fungi. In particular, 

ITS region was found to be success because of 

its high performance with regard to easy 

application, topology, identification and clearly 

discrimination. In addition, high quality 

sequences of the ITS locus obtained in the 

present study have been deposed in the NCBI 

database for bridge over to other taxonomic 

studies of Hypocreanlean fungi.
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B�tk� Patojen� Funguslarda V�rülans Faktörler�

Özlem Abacı GÜNYAR

Ege Ün�vers�tes�, Fen Fakültes�,B�yoloj� Bölümü, 

Temel ve Endüstr�yel M�krob�yoloj� Ana B�l�m Dalı, Bornova, İZMİR

Öz:Bu derlemede, b�tk�- fungus etk�leş�m�n� tak�ben hastalık gel�ş�m� ve hastalık 

gel�ş�m�nde rol oynayan fungal v�rulans faktörler� özetlenm�şt�r. Tanımlanan fungus türler�n�n 

yaklaşık %10' u 10,000' den fazla b�tk�de hastalıklara neden olmaktadır. Bu şek�lde funguslar 

b�tk�lerde c�dd� anlamda ekonom�k kayıplara neden olurlar. B�tk� patojen� funguslar 

enfeks�yon şek�ller�, enfeks�yon yapısının farklılaşması ve �şlevler� ve beslenme stratej�ler� 

açısından büyük farklılıklar göstermekted�rler. B�tk�, patojen fungus saldırılarına karşı 

yaşamını devam ett�reb�lmek adına b�r tanıma mekan�zması ve zamanında ve etk�l� b�r 

şek�lde b�r savunma cevabı oluşturmaktadır. B�tk� patojen�k fungusların v�rulansı, b�rl�kte 

çalışan ve �nfeks�yonu ortak tarzda oluşturan çok sayıda parametren�n sonucudur.

 Anahtar Kel�meler: B�tk� patojen� funguslar, v�rulans.

V�rulence Factors �n Plant Pathogen Fung�

Abstract:In th�s rev�ew, d�sease development follow�ng plant-fungus �nteract�on and 

fungal v�rulence factors that play a role �n d�sease development and are summar�zed. 
Approx�mately 10% of the �dent�f�ed fungus spec�es cause d�seases over 10,000 plants. In 

th�s way fung� cause ser�ous econom�c losses �n plants. Plant pathogen�c fung� show great 

d�fferences �n terms of �nfect�on patterns, d�fferent�at�on and funct�on of �nfect�on structure 

and nutr�t�on strateg�es. The plant forms a recogn�t�on mechan�sm and a defense response �n 

a t�mely and effect�ve manner �n order to surv�ve aga�nst pathogen�c fungus attacks. The 

v�rulence of plant pathogen�c fung� �s the result of numerous parameters that work together 

and make the �nfect�on common.

Key words: Plant pathogen�c fung�, v�rulence

Sorumlu yazar: ozlemabac�@yahoo.com

G�r�ş

1.B�tk� patojen� fungusların

enfeks�yon stratej�ler�

B�tk� paraz�t� funguslar adezyon,  konak 

tanıma, penetrasyon, çoğalma ve beslenme 

dah�l olmak üzere patogenez�n en öneml� 

aşamalarını başararak enfeks�yon yapıları 

oluştururlar.  B�tk� patojen� fungus oluşturduğu 

enfeks�yon yapıları �le b�tk� dokusuna mekan�k 

güç uygular. Enfeks�yon yapılarının oluşumu, 

kompleks düzenley�c� yol �zler� tarafından 

kontrol ed�len ve düzenlenen gen �fades� 

eşl�ğ�nde gerçekleş�r  (Vadlapud� ve Na�du, 

2011; Sel�n ve K�ev�t, 2016).

B�tk� patojen� funguslar farklı yaşam 

şek�ller� ve konukçu b�tk�ler�yle etk�leş�m yolları 

gel�şt�rm�şt�r. Bazı patojenler b�tk�ye g�r�ş�n 

ardından konukçu hücrey� enz�mler, reakt�f 

oks�jen türler� (ROS) ve/veya toks�nler�n�n 

komb�nasyonu �le öldürmekted�r ve onların 

organ�k b�leş�kler� üzer�nde yaşarlar(Horbach ve 

ark. 2011;  Pawlowsk� ve Hartman, 2016; 

Gebr�e, 2016).
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Bunlar nekrotrof�k patojenler olarak 

b�l�n�rler. Nekrotrof�k patojenler gen�ş konukçu 

spektrumuna sah�pt�r ve hızlı b�r şek�lde doku 

hasarına neden olmaktadırlar. B�otrof�k patojen 

�se ters�ne, obl�gat paraz�tt�r ve toks�n üretmezler. 

B�otroflar yalnızca yaşayan konukçu hücrede 

hayat döngüler�n� tamamlarlar.(Horbach ve ark. 

2011;  Pawlowsk� ve Hartman, 2016; Gebr�e, 

2016).

B�otrof�k patojenlerde b�tk� hücre duvarını 

aşarak konukçu hücreler� �çer�s�ne g�rmek �ç�n, 

özel enfeks�yon yapıları oluşturulmaktadır. 

Ektoparaz�t�k funguslarda, b�tk� küt�kulü üzer�nde 

pr�mer ve apressor�al ç�mlenme tüpler� 

o l u ş t u r u l u r,  a p p r e s s o r � a l  g e r m  t ü p ü 

apressoryum adı ver�len enfeks�yon hücreler�ne 

dönüşür (Gebr�e, 2106). Blumer�a (=Erys�phe) 

gram�n�s f. sp. horde�  DC. Merat Em. Marchal 

(Bgh) arpalarda külleme hastalığına neden olan 

zorunlu b�otrof�k fungal patojende apressoryum 

oluşumunun ardından apressoryum altından b�r 

penetrasyon kancası çıkar, konukçu kut�kulüne 

ve ep�dermal hücre duvarına penetre olmaya 

çalışır. Eğer penetrasyon başarılı olursa, kanca 

uçları hostoryuma farklılaşır.  Hostoryum canlı 

b�tk� hücres� �çer�s�nde bes�n eldes� �ç�n 

oluşturulan özelleşm�ş yapılardır (Pawlowsk� ve 

Hartman, 2106). 

Nekrotrof�k funguslar �se f�totoks�nler, 

hücre duvarı degrede ed�c� enz�mler üreterek 

konukçu b�tk� dokusunu öncel�kle öldürürler. 

Nekrotrof�de enfeks�yonkon�dyum ç�mlend�ğ�nde 

başlar; d�rekt olarak penetre olmak �ç�n 

�nfeks�yon h�f� oluşturur veya ep�derm�se penetre 

olmak �ç�n penetrasyon ayaklarını oluşturan 

apresoryum gel�ş�r (Ze�l�nger ve ark., 2016;  

Horbach ve ark., 2011; Pawlowsk� ve ark., 2016; 

Gebr�e 2016). Apressoryum oks�daz, küt�naz, 

l�paz g�b� konukçu küt�külünü ve yapışkan 

tabakayı degrede etmek �ç�n degrede ed�c� 

enz�mler salgılar. Penetrasyon ayakları 

dallanarak ve hücre duvarı degrede ed�c� 

enz�mler üreterek hücreler� öldürür ve nekrot�k 

lezyonların oluşumuna neden olarak �lerler. 

Nekro t ro f la r  gene l l � k le  ko lon �zasyonu 

kolaylaştırmak �ç�n f�totoks�nler üret�rler. 

Macrophom�na phaseol�na (Tass�) Go�d. 

ta ra f ından  ü re t � l en  bo t ryod �p lod �n  ve 

phaseol�none g�b� gen�ş konukçu spektrumuna 

neden olan metabol�tler veya Alternar�a alternata 

(Fr.) Ke�ssl. tarafından üret�len domates spes�f�k 

olan AAL toks�n g�b� konukçu spes�f�k toks�nler 

nekrotrof�de rol oynar (Ze�l�nger ve ark., 2016; 

Pawlowsk� ve ark., 2016; Gebr�e 2016). Bununla 

b�rl�kte, bu yaşam tarzları ve beslenme 

stratej�ler�n�n komb�nasyonları da bulunmaktadır 

ve patojenler �lk olarak geç�c� b�yotrof�k ardından 

nekrotrof�k yaşam şekl� göster�rler, bu patojenler 

hem�b�yotroflar olarak adlandırılırlar (Horbach ve 

ark., 2011). Hem�b�otrof t�pte gel�ş�m gösteren, 

soyada antraknoz etken� olan Colletotr�chum 

truncatum(Schwe�n.) Andrus & W.D. Moore b�tk� 

atıklarında aseksüel üreme yapıları olan m�sel 

ya da acervul olarak kalab�l�r. Acervulus 

kon�dyofor ve bol m�ktarda kon�dyum üret�r. 

Kon�dyumlar, sıklıkla yağmurlarla b�tk� dokuları 

üzer�ne düşer. Enfeks�yon, kon�dyumun b�tk� 

dokusunda ç�mlenmes� �le başlar. Ardından 

melan�ze b�r apressoryum oluşur.  Subküt�küler 

tabakanın �ç�nde, apressoryum, konukçu 

tarafından tanınmayan, hücre duvarları boyunca 

büyüyen ve hücre-�ç� boşluğun kolon�zasyonu 

�ç�n bol m�ktarda dallanan pr�mer enfeks�yon 

h�fler�n� oluşturur. Nekrotrof�k evre patojen�n 

pr�mer h�ften sekonder h�f� oluşturmasının 

ardından başlar. Sekonder h�f kolaylıkla 

ep�dermal ve mezof�l hücrelere penetre olur. 

Hücreler yıkılır ve nekrot�k lezyonlar oluşur.  

Enfeks�yondan 36 saat sonra acervulus gel�ş�r.  

Bu yapı kış boyunca b�tk� atıkları üzer�nde kalır 

ve baharda döngü tekrarlanır (Pawlowsk� ve 

Hartman, 2016).

2.Konukçu- fungus etk�leş�m�

2.1.Gene karşı gen h�potez� (gene for 

gene res�stance)

B�tk� patojenler� sağlıklı konukçu b�tk� 

savunma mekan�zmalarını aşmak �ç�n çok fazla 

mekan � zma  ge l � ş t � rm �ş l e rd � r.  Pa to jen 

organ�zmanın sah�p olduğu ve patojen�tes�nde 

rol oynayan prote�nler� kodlayan genler 

av�rulence gen� (Avr gen�) olarak tanımlanır. 
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Av�rulans genler�n�n ürünü prote�nler 

patojen�te �le �lg�l� efektör moleküllerd�r. Bu 

moleküller b�tk�de �mmun�tey� tet�kleyen 

moleküllerd�r (Van der Does ve ark., 2007; 

Rouxel ve  Balesdent 2010; Ze�l�nger ve ark., 

2010). Efektörler konukçu hücre yapısını ve 

fonks �yonunu değ �ş t � ren ,  en feks �yonu 

kolaylaştıran (v�rulans faktörler� veya toks�nler) 

ve/veya savunma cevabını tet�kleyen (av�rulans 

f a k t ö r l e r � :  A v r )  m o l e k ü l l e r  o l a r a k 

tanımlanmaktadır. (Ze�l�nger ve ark., 2016; Sel�n 

ve K�ev�t,2016).

Konak b�tk� ve patojen arasındak� 

s � n y a l l e ş m e d e  v e  t a n ı ş m a d a  g ö r e v l � 

moleküller�n tanımlanması ve karakter�zasyonu, 

son on yıl boyunca araştırmaların odağı 

olmuştur.B�tk�n�n hastalığa karşı savunma 

m e k a n � z m a l a r ı n d a n  e n  ö n e m l � s �  R 

(res�stant=dayanıklılık) genler�d�r. R genler�n�n 

ürünü olan PR prote�nler� (Pathogen Related 

Prote�ns) patojene karşı dayanıklılığı sağlayan 

yapısal prote�nlerd�r. PR prote�nler� patojen 

organ�zmanın b�tk�ye g�rmes� sırasında 

salgıladığı av�rulan genler�n�n ürünü olan s�nyal 

moleküller�n� tanır ve bu şek�lde uyarılır. Bu 

mekan�zmaya gene karşı gen h�potez� (gene for 

gene res�stance) den�r. Avr gen� tarafından 

sentezlenen efektör moleküller, R gen�n�n 

ürününe bağlanarak akt�ve eder. Akt�f duruma 

geçen R gen�n�n ürünü de savunma yanıtını 

başlatacak olan s�nyaller�n �let�m�n� sağlar.  Bu 

etk�leş�m sonucu enfekte olan hücren�n 

etrafındak� komşu hücrelerde hızlı b�r şek�lde 

apoptoz (programlanmış hücre ölümü) gözlen�r. 

Bu şek�lde patojen�n konukçu b�tk�de yayılması 

engellen�r. Buna H�persens�t�f Tepk� (HR) adı 

ver�l�r (Van der Does ve ark., 2007; Ze�l�nger ve 

ark., 2010; Sexton ve  Howlett, 2006; Gonzalez-

Fernandez, 2010). Patojen �le etk�leş�me g�ren 

konukçu hücre ne kadar hızlı ölürse, b�tk� 

enfeks�yona o kadar dayanıklı olur (Van der 

Does ve ark., 2007; Ze�l�nger ve ark., 2010; 

Sextonve  Howlett, 2006). 

B�tk� d�renç genler� ve patojen�n av�rulan 

genler� arasındak� etk�leş�m b�tk�de ırk spes�f�k 

d�renc� etk�leyen s�nyal transdüks�yon kaskadını 

başlatmaktadır. Domates-Cladospor�um fulvum 

Cooke patos�stem� �ç�ndek� Cf9 ve avr9 genler� 

en �y� b�l�nen örnekt�r. Bu patos�stemde fungal ırk 

spes�f�k avr9 gen� ürünü d�renç gen� olan Cf9 

g e n � n �  t a ş ı y a n  d o m a t e s t e  H R '  y � 

�ndüklemekted�r. Ters�ne bu genot�ptek� 

domateste bulunan fungal ırk avr9 gen�n� 

taşımıyor �se efektörler üret�lmemekted�r.R 

prote�n veya Avr prote�nler�n�n üret�lmed�ğ� 

koşullarda etk�leş�m olmadığı �ç�n patojen b�tk� 

tarafından tanınmaz ve patojen b�tk�de 

yayılmaya başlar (Ze�l�nger ve ark., 2010).

2.2.B�tk�lere Karşı Fungal Patojen�n

Evr�m�

Av�rulens genler� ve R genler�ndek� 

mutasyon oranı �nfeks�yonda rol almayan 

genlere göre yüksekt�r (Van der Does ve ark., 

2007).Bu yüksek mutasyon oranının neden� 

patojen�n v�rulans faktörler� ve konukçunun 

üzer�ndek� patojen �ç�n hedef olan bölgeler 

a r a s ı n d a k �  s � l a h l a n m a  y a r ı ş ı n d a n 

kaynaklanmaktadır.  Pato jen �n v � ru lans 

faktörler�n�n etk�s�n� nötral�ze etmekadına fungal 

saldırı �ç�n hedef olan konukçu prote�nler�nde 

değ�ş�kl�kler oluşmaktadır. Patojen �se bu 

değ�şen hedef prote�nlere saldırı yeteneğ�n� 

devam edeb�lmek �ç�n v�rulans faktörler�nde 

değ�ş�kl�ğe g�tmek zorundadır. Sonuç olarak 

patojen�n v�rulans genler� ve b�tk�dek� patojen �ç�n 

h e d e f  b ö l g e l e r d e  h ı z l ı  b � r  ş e k � l d e 

evr�mleşmekted�r (Van der Does ve ark., 2007) .

Konukçu b�tk� hastalık etmen�nden 

başarılı b�r şek�lde korunduktan sonra (yan� 

potans�yel tanıma hedefler�n�n kaybı �le), 

hastalık etmen� doğal seleks�yona tab� olur ve 

hastalık yapab�lmek �ç�n yen� mekan�zmalar 

gel�şt�rmeye çalışır. Bu sırada hedefler� �le 

bağlantıyı kesmemek adına v�rulans �le �lg�l� olan 

salgısal prote�nlerde yüksek mutasyon gözlen�r. 

Aynı zamanda meydana gelen hor�zontal gen 

transfer� �le türler arasında veya farklı vejetat�f 

olarak �ncompat�ble aseksüel türler�n klonları 

arasında hor�zontal gen transfer� �le b�r veya 

b�rkaç gen aktarımı gerçekleş�r. Bu şek�lde 

fungus yen� v�rulans gen� kazanab�l�r (Van der 

Does ve ark., 2007).
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Evr�msel süreçte hor�zontal olarak alınmış 

genler saptanab�l�r. Bu genler�n farklı GC oranları 

ve kodon eğ�l�mler� olur.Hor�zontal olarak 

kazanılan genler repl�kasyon, transkr�psyon ve 

translasyon g�b� temel moleküler �şlem genler�n� 

değ�l, metabol�k ve v�rülens genler� kapsar 

(Mehrab� ve ark., 2011).Bunun b�tk� patojen�k 

funguslar �çer�s�nde en �y� örneğ� Nectr�a 

haematococca Berk. & Broome' nın (anamorfu 

Fusar�um solan�) bezelyede hastalık yapması 

�ç�n gerekl� olan PEP ve PDA genler� (patojen�te 

genler�) 1,6 Mb' lık CD (cond�t�onally d�spensable 

chromosome) kromozomu üzer�nde bulunmak-

tadır. Bakter�lerdek� patojen�te adaları g�b� CD 

kromozomu v�rulans �le �lg�l� genler� ve yüksek 

oranda yer değ�şt�reb�len genet�k elementler 

(Transposable genet�k elementler) �çermekted�r 

ve genomun d�ğer kısımları �le karşılaştırıldı-

ğında farklı GC �çer�ğ�ne sah�p olduğu 

görülmekted�r.  Farklı Nectr�a türler�nden 

hor�zontal gen transfer� �le gelm�şt�r.   CD 

kromozomu �çermeyen b�rsuşa v�rulans genler�n� 

�çeren kısım aktar ı ld ığında bezelyede 

organ�zmanın v�rulansının arttığı gözlenm�şt�r 

(Van der Does ve ark., 2007; Mehrab� ve ark., 

2011).

Y�ne d�ğer b�r öneml� b�tk� patojen� tür 

Fusar�um oxysporum f. sp. Lycopers�c� (Sacc.) 

W.C. Snyder and H.N. Hans domates yanıklığı 

hastalığı etken�d�r. S�x1 prote�n� s�ste�n 

bakmından zeng�n b�r prote�nd�r ve v�rulansa 

katkı sağlamaktadır. SIX1 gen� av�rulans gen�d�r 

ve domatestek� I-3 d�renç gen� �le eşleşmekted�r 

ve 2 Mb' lık en küçük kromozom üzer�nde yer 

almaktadır. SIX2 gen� ürünü �nfeks�yon sırasında 

salgılanmaktadır. S�x1 ve S�x2' ye �lave olarak 

enfekte b�tk�n�n ks�lem özsuyunda 8' den fazla 

fungal prote�n saptanmıştır. Ve bu prote�nler� 

kodlayan genler aynı kromozom üzer�nde 

bulunmaktadır. Fusar�um oxysporum E.F. Sm. & 

Sw�ngle gen�ş konukçu aralığına sah�p olmasına 

rağmen, bu türün tek b�r �zolatı b�r ve b�rkaç b�tk� 

türünü �nfekte edeb�lmekted�r. Bu nedenle türler 

konukçu spes�f�kl�ğ�ne dayanarak formae 

spec�ales olarak sınıflandırılmıştır. SIX1, SIX2 

ve sal�s�lat h�droks�laz kodlayan gen tüm 

F.oxyspor�um f. sp. lycopers�c� �zolatlarında 

bulunur, fakat d�ğer formae spec�ales veya d�ğer 

patojen�k olmayan türlerde bulunmaz (Van der 

Does ve ark., 2007; Mehrab� ve ark., 2011).

2.3.Konukçu- Patojen Etk�leş�m�nde

Efektörler�n Rolü 

B�tk� patojen�k funguslarda başarılı b�r 

kolon�zasyon ve �nfeks�yon, kend�ler� �ç�n gerekl� 

bes �n �  t em �n  e tmek  ad ına  can l ı  b � t k � 

konukçusunu mod�f�ye etme yeteneğ�ne bağlıdır. 

Salgılanan v�rulans determ�nantlarına efektörler 

den�lmekted�r.B�tk�lerde hastalık gel�ş�m�nde 

patojenler tarafından salgılanan enz�mler, 

toks�nler, büyüme regülatörler� g�b� efektör 

moleküller d�rek veya �nd�rek rol almaktadır. Bu 

molekü l ler �n  pato jen � tedek �  önem�  �se 

hastalıklara göre değ�şmekted�r.

2.3.1. Bazı fungal efektör moleküller

2 .3 .1 .1 .Sekonder  metabo l � t l e r : 

Sekonder metabol�tler farklı m�kroorgan�zmalar 

(funguslar ve akt�nobakter�ler ve d�ğerler�)  

tarafından üret�len küçük organ�k moleküllerd�r.  

Nonr�bosomal pept�d sentetaz ve pol�ket�d 

sentaz (PKS) veya d�met�lallyl transferaz ve 

pren�ltransferazlar g�b� enz�mler�n fonks�yonu �le 

üret�l�rler. Bu özel metabol�tler genelde büyüme 

�ç�n gerekl� değ�ld�r. Fakat bell� koşullar altında ve 

bell� hab�tatlarda üret�c� organ�zma �ç�n avantaj 

sağlamaktadır.  Funguslarda,  sekonder 

metabol�t üret�m�nden sorumlu genler genell�kle  

kromozomların ucunda subtelomer�k bölgede 

kümeler oluşturur (McDonagh ve ark. 2008; 

Scharf ev ark., 2014).Subtelomer�k DNA 

sekanslarının korunmuş b�r özell�ğ�, akt�f 

transpozable elementlerden veya transpozon 

kalıntılarından oluşan tekrarlayan elementler�n 

(RE) varlığıdır. Örneğ�n pen�s�l�n sentez�nden 

sorumlu gen kümes� sadece üç gen �çer�r ve 

kromozom VI'nın telomer�nden yaklaşık Kb 

uzaklıka bulunur (Palmer ve Keller 2010).

Örneğ�n Asperg�llus fum�gatus Fresen.' ta 

sekonder metabol�teler�n üret�m�nden sorumlu 

gen le r �n  k romozomlar ın  sub te lomer �k 

bölgeler�nde dağıldığı göster�lm�şt�r. 
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Melan�n sekonder metabol�tlere �y� b�r 

örnekt � r.  Fenol �k  öncül lerden oks�dat � f 

pol�mer�zasyon �le türevlenen yüksek moleküler 

ağırlıklı koyu renkl� p�gmentlerd�r. Funguslarda, 

�k� t�p melan�n bulunmaktadır. D�h�droks�naftalen 

(DHN) melan�n ve d�h�droks� fen�lalan�n (DOPA) 

me lan �n  ve  tü rev le r �  v � r u lansa  fayda 

sağlamaktadır. Melan�n fonks�yonu çok gen�şt�r. 

Organ�zmayı çevresel streslere karşı korumada 

rol oynamaktadır. Y�ne b�rçok b�tk� ve �nsan 

patojen�k fungusta patojen�teye yardım 

etmekted�r (Scharf ve ark., 2014; Ludw�g-Müller, 

2015; Ryder ve Talbot, 2015).

B�tk� patojen� fungus Magnaporthe oryzae 

öneml� p�r�nç patojen�d�r ve p�r�nç b�tk�s�n�n 

yapraklarının �nfeks�yonu �ç�n b�tk� hücre 

d u v a r ı n a  f u n g u s u n  p e n e t r a s y o n u 

gerekmekted�r. Bu proses �ç�n gerekl� olan 

yüksek turgor basıncı DHN �çeren özelleşm�ş 

fungal yapı olan appresor�um tarafından 

üret�lmekted�r. Appressor�um gl�serol ve d�ğer 

b �youyumlu molekül ler  b � r �k t � rerek ç �ğ 

damlasından su almayı başarır.Appressor�umun 

hücre duvarında bulunan melan�n tabakası 

gl�serol ve d�ğer b�youyumlu moleküller g�b� 

ozmot�k akt�v�teye sah�p maddeler�n geç�ş�ne �z�n 

vermez.  Bu nedenle appresor�um �ç�ndek� turgor 

basınçı  ar tar  ve o luşan bu basınç � le 

penetrasyon ç�v�s� b�tk�n�n f�z�ksel penetras-

yonunu gerçekleşt�r�r (Scharf ve ark., 2014; 

Ludw�g-Müller 2015; Ryder ve Talbot, 2015; 

Gor�ely ve Tabor, 2006). Melan�n kusurlu 

Magnaporthe oryzae B.C. Couch mutantları 

p�gments�z appresor�um üret�r ve yaprak 

küt�külünün ep�dermal hücreler�ne penetre 

olamaz (Scharf ve ark., 2014).

Sekonder metabol�tlerden b�r�s� de 

s�deroforlardır. Dem�r ökaryot�k organ�zmalar 

�ç�n kaçınılmaz b�r bes�nd�r. Dem�r sınırlaması �le 

baş edeb�lmek patojen�te �ç�n ön koşuldur.  

Dem�r çevrede oks�de formda bol m�ktarda 

bu lunmasına  rağmen b � tk �  ve  hayvan 

konukçusunda n�sbeten daha az m�ktarda 

bulunmaktadır. Fungal patojenler dem�r 

bağlamak �ç�n s�deroforlar üretmek şekl�nde 

farklı stratej�ler gel�şt�rm�şlerd�r. S�deroforlar 

küçük salgısal moleküllerd�r. Fungal patojen�n 

dem�r bağlamasını sağlar. S�deroforlar sekonder 

metabol�tt�r çünkü sentezler� nonr�bozomal 

pept�d sentaz yol �z� �le �lg�l�d�r ve �nsanlarda bu 

enz�m olmadığı �ç�n fungusun kontrolü �ç�n 

kullanılan �laçlar �ç�n �deal hedeflerd�r. Bu 

nedenle s�derofor üret�m� v�rulans �ç�n gerekl�d�r. 

M. oryzae' nın ürett�ğ� tek hücre �ç� s�derofor 

ferr �croc�n melan�nde olduğu g�b�  b� tk � 

�nfeks�yonu �ç�n gerekl� olan appresor�umda 

turgor basıncı oluşumu � le � lg� l �  olarak 

patojen�teye yarar sağlar (Scharf ev ark., 2014).

B�tk� patojen� fungusların hastalan-

dırdıkları b�tk�lerde f�totoks�n olarak adlandırılan 

toks�k maddeler ürett�kler� b�l�nmekted�r.  Bu 

toks�k moleküler�n de çoğu sekonder metabol�t 

olup düşük molekül ağırlıkta küçük moleküllerd�r 

ve bundan dolayı enfeks�yon bölges�nden çok 

daha uzak bölgelere yayılab�l�r ve taşınab�l�rler.  

F�totoks�nler konukçuya spes�f�k toks�nler 

(patojene hassas yalnızca b�r b�tk�y� etk�ler) ve 

konukçuya spes�f�k olmayan toks�nler  (daha 

gen�ş b�r konukçu d�z�n�n� etk�ler) olarak 

sınıflandırılab�l�rler.  Cochl�obolus, Alternar�a, ve 

bazı Pyrenophora türler� tarafından üret�len 

konukçu  spes � f � k  toks �n le r,  Fusar �um 

vert�c�ll�o�des (Sacc.) N�renberg' �n fum�nos�n 

m�kotoks�n�, M. oryzae' n�n pyr�chalas�n H ve 

Ace1' � �y� b�l�nen toks�k sekonder metabol�tlerd�r.  

ACE1 gen� hem pol�ket�d sentaz hem de  non-

r�bozomal pept�d sentaz doma�n� (PKS-NRPS) 

� le s� toplazm�k h�br� t  prote�n kodlar ve 

penetrasyon sırasında spes�f�k olarak eksprese 

ed�l�r. Ace1 p�r�nç d�renç gen� P�33 tarafından 

tanınan hala b�l�nmeyen b�r sekonder metabol�t 

kodlar. Patojene a�t bazı kodlama yapmayan 

küçük (small) RNA moleküller�n�n b�tk� bağışıklık 

s�stem�n� baskıladığı gözlenm�şt�r. Botryt�s 

c�nerea Pers. ' da bazı küçük RNA' ların 

Arab�dops�s ve domates genler� üzer�nde 

konukçu RNA �nterferans mak�nes�n� bertaraf 

ederek konukçu bağışıklığını baskıladığı 

gözlenm�şt�r (Ze�l�nger ev ark., 2016).
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2.3.1.2.Enz�mler: B�tk� hücre duvarı 

p o l � s a k k a r � t l e r ,  p r o t e � n l e r,  a r o m a t � k 

pol�merlerden oluşan heterojen�k b�r yapıdır. 

Hücre duvarının yapısı ve kompoz�syonu b�tk� 

türler� arasında değ�ş�kl�k gösterse de heps� 

pekt �n ,  hem�selü loz,  l �gn �n ve yapısa l 

prote�nlerden oluşan b�r matr�ks �ç�nde gömülü 

selüloz m�krof�br�ller �çermekted�r. Bunların 

m�ktarı farklı b�tk� gruplarında farklılıklar 

göstermekted�r. Bu nedenle f�topatojen�k 

funguslar b�tk� hücre duvarı bar�yer�n� aşmak �ç�n 

hücre duvarı degrede ed�c� enz�mler salgılarlar. 

Bu enz�mler özell�kle özelleşm�ş penetrasyon 

yapısı oluşturmayan f�topatojen�k funguslar �ç�n 

öneml�d�r (Ze�l�nger ev ark., 2016; Zhao ve ark., 

2013).

Karbonh�drat akt�f enz�mler (CAZymes) 

o l � g o  v e  p o l � s a k k a r � t l e r  ( s e l l ü l o z  v e 

hem�sellülozda dah�l olmak üzere) olan 

gl�kokonjugatların gl�kos�d�k bağlarını h�drol�t�k 

olarak parçalama yeteneğ�nded�r (Kub�cek ve 

ark., 2014). Patojen funguslar tarafından üret�len 

bu enz�mler b�tk� hücre duvarının yıkımında 

öneml� rol oymaktadırlar. Karbonh�drat akt�f 

enz�mler temelde gl�koz�t h�drolazlar (GHs), 

gl�kos�ltransferazlar (GTs), pol�sakkar�t l�yazlar 

(PLs), karbonh�drat esterazlar  (CEs) olarak 4 

fonks�yonel gruba ayrılırlar. Bunların arasında 

karbonh�drat esterazlar, gl�koz�t h�drolazlar, 

pol�sakkar�t l�yazlar hücre duvarı degrede ed�c� 

enz�mler (cell wall degrad�ng enymes (CWDEs)  

olarak b�l�n�rler (Zhao ev ark., 2013).

B�tk� hücre duvarı selüloz, hem�sellüloz, 

pekt�n ve l�gn�n �çermekted�r. Dolayısı �le 

fungusların l�gnosellüloz-degrede ed�c� enz�m 

s�stemler� temel olarak; l�gn�n degredasyonu �ç�n 

peroks�daz ve lakkazlar, selüloz degredasyonu 

�ç�n selülaz, hem�sellüloz degredasyonu �ç�n 

hem�sellülaz ve pekt�n degredasyonu �ç�n 

pekt�naz g�b� gl�koz�t h�drolazlar �çermekted�r. 

103 fungus �le yapılan genom�k anal�zler bu 

fungusların karbonh�drat esteraz ve PL1 pektat 

l�yaz g�b� çok sayıda karbonh�drat akt�f enz�me 

(CAZymes) sah�p olduklarını gösterm�şt�r ve bu 

enz�mler hücre duvarı degrede ed�c� enz�mler 

(cell wall degrad�ng enymes (CWDEs)  olarak 

b�l�n�rler (Ze�l�nger ve ark., 2016; Zhao ve ark., 

2 0 1 3 ) .  S a c c h a r o m y c e s  v e 

Sch�zosaccharomyces har�ç çoğu fungus çok 

sayıda hücre duvarı degrede ed�c� enz�mler� 

kodlayan genlere sah�pt�r. Ve çoğu b�tk� patojen�k 

funguslardır (Zhao ve ark., 2013). Bu fungusların 

saprof�t�k funguslar �le kıyaslandığı zaman ölü 

l�gnosellüloz�k materyal� daha etk�l� b�r şek�lde 

parçaladığı görülmekted�r. Hem�b�otrof�k 

Fusar�um gram�nearum Schwabe ve M. oryzae 

hücre duvarı degrede ed�c� enz�mler� kodlayan 

genler�n konukçunun �nfeks�yonu sırasında 

upregüle ed�ld�ğ� gözlenmekted�r. Nekrotrof�k 

patojen B. c�nerea' da v�rulans ve pekt�naz ve 

ks�lanaz g�b� enz�mler�n üret�m� arasında 

korelasyon görülmekted�r. Fungal nekrotrof ve 

hem�b�otrofların ters�ne beslenmes� �ç�n canlı 

b� tk �  dokularına �ht �yaç h�sseden çoğu 

b�otrofların genomlarında hücre duvarı degrede 

ed�c� enz�m kodlayan gen bölges� daha azdır. Ve 

hat ta  g l �koz � t  h �d ro laz  a � les �  6  (GH6) 

endoglukanaz ve sellob�oh�drolaz akt�v�tes� 

yoktur (Zhao ve ark., 2013). 

Obl�gat b�tk� patojen� funguslar tarafından 

hastalık gel�ş�m� konukçuya başarılı b�r şek�lde 

penetrasyon gerekt�rmekted�r. Bu şek�lde 

patojen gel�ş�r. B�tk� küt�külü bu patojenler�n 

penetrasyonunda rol oynar. Küt�külün asıl 

kompananetler� küt�n ve yapışkan tabakadır. 

Küt�n ve yapışkan tabakayı h�drol�z eden fungal 

esteraz ve küt�nazlar hastalık gel�ş�m�nde öneml� 

role sah�pt�r (Feng ve ark., 2009).

Zhao ve ark.'nın 2013'de yaptıkları 

çalışmada103 fungustan 83'ünde küt�naz 

akt�v�tes� saptanmıştır. İk� nekrotrof�k fungus 

Gaeumannomyces gram�n�s (Sacc.) Arx & D.L. 

O l � v � e r  v e  V e r t � c � l l � u m  a l b o - a t r u m 

Re�nke&Berhhold'  da kut �naz akt �v� tes� 

saptanmıştır. Tüm b�otrof�k funguslarda küt�naz 

saptanırken, s�mb�yot�k funguslar olan Pax�llus 

�nvolutus (Batsch) Fr. ve Pax�llus rub�cundulus 

P.D. Orton' ta küt�naz saptanmamıştır (Zhao ve 

ark., 2013). Fungus doku �le temas ett�kten ve 

dokuya g�rd�kten sonra öncek�nden 1000 kat 

daha fazla küt�naz üretmekted�r. 
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Fungusun ç�mlenme tüpünün b�tk� 

dokusuna g�r�ş noktasında ve penetrasyon 

ç�v�s�nde enz�m konsantrasyonunun en yüksek 

sev�yeye ulaşması bu enzimin penetrasyonda 

rol oynadığının önemli bir göstergesidir.Yapılan 

çalışmalar Pyrenopez�za brass�cae B. Sutton & 

Rawl.' dek�  küt�naz gen� PBC1 ve M. gr�sea' dak� 

CUT2' dek� gen bozma çalışmaları küt�nazın 

konak penetrasyonunda rol oynayan çok öneml� 

b � r  v � r u l a n s  d e t e r m � n a n t ı  o l d u ğ u n u 

göstermekted�r (Feng ve ark., 2009). B. gram�n�s 

f.sp. horde� �le ep�dermal hücre penetrasyonu 

hem enz�mat�k yumuşama hem de mekan�k güç 

uygulaması �çermekted�r. Ç�mlenm�ş ve 

ç�mlenmem�ş her �k� sporda h�drol�t�k esteraz, 

küt�naz ve l�paz enz�mler�n� salgılamaktadır. 

Esterazlar spor adezyonu, pr�mer germ tüpü 

oluşumu ve penetrasyonda rol oynamaktadır 

(Feng ve ark., 2009).

Hücre duvarının orta lamel�nde yer alan 

pekt �n ;pekt �n  l � yaz,  pekt �n  esteraz ve 

pol�galaktorunaz enz�mler� tarafından parçalanır. 

Fungal patojenlerde pekt�n degredasyonunda 

pol�galakturonazların kr�t �k rol oynadığı 

bel � r t � lmekted�r.  Nekrotrof �k Sclerot �n�a 

sclerot�orum, Botryot�n�a fuckel�ana (de Bary) 

Whetzel pol�galaturonazları ürett�ğ� b�l�nmekted�r 

ve pekt�n degredasyonunda yüksek kapas�teye 

sah�plerd�r (Zhao ve ark., 2013).

Pekt�n parçalayıcı enz�mler dokularda 

yumuşak çürüklük olarak karakter�ze ed�len 

hastalıklarda rol oynamaktadırlar. Pekt�n�n 

parçalanması sonucunda dokuda er�me, 

yumuşama �le b�tk� dokularındak� hücreler�n tek 

tek ayrılması ve ölüm görülür. Pr�mer hücre 

duvarının pektol�t �k enz�mler tarafından 

zayıflatılması sonucu hücreler�n öldüğü 

düşünülmekted�r. Bu enz�mler enfektel � 

dokulardak� patojenlere bes�n de tedar�k eder. 

Pektol�t�k enz�mler�n vasküler solgunluk 

hastalıklarında da rolü vardır (Zhao ve ark., 

2013).

B�tk� hücreler�n�n �skelet� durumunda olan 

selüloz patojen�n ürett�ğ� enz�mlerle (beta-

gl�kos�daz, sellob�az) parçalanarak gl�koza 

dönüştürülür  (Kub�cek ve ark. ,  2014). 

L�gnoselluloz; selüloz, hem�sellüloz ve l�gn�nden 

oluşan sıkı b�r komplekst�r. L�gnoselluloz 

dgredasyonu heterojen�k enz�m grubunun 

b�rl�kte �ş gördüğü b�r prosest�r. Örneğ�n 

selülozun degredasyonu endoglukanazlar, 

sellob�oh�drolazlar ve β-1, 4- glukos�dazların 

b�rl�kte �ş görmes� �le sağlanır. GH1, GH3, GH5, 

GH45 ve GH74 a�leler�ndek� sellülazlar, GH3, 

GH10, GH11 ve GH39 a�leler�ndek� ks�lanazlar 

g�b� GH sınıfı  enz�mler l �gnosel lülozun 

degredasyonunda görev almaktadır. GH3 a�les� 

enz�mler� substrat spes�f�kl�ğ�ne göre β-D-

glukos�daz, α-Larab�nofuranos�daz, β-D-

k s � l o p � r a n o s � d a z ,   v e  N - a s e t � l - β - D -

glukozam�n�daz olarak sınıflandırılmaktadır.  GH 

a�leler�n�n en büyükler�nden b�r�s� olan GH5 farklı 

substratlar üzer�nde en genel form olan 

ekzo/endo glukonazlar ve endomannazlar �le 

faal�yet göstermekted�r. Ve araştırılan funguslar 

arasında en öneml�s� ve en sık bulunanı GH5 

a�les�d�r ve l�gnosellülazın degredasyonunda 

öneml� rol oynamaktadır (Zhao ve ark., 2013).

2.3.1.3.Büyüme regülatörler�: Doğal olarak 

b�tk� tarafından üret � len b�tk� gel �ş�m�n� 

düzenleyen maddelere büyüme düzenley�c�ler� 

den�lmekted�r. Bunların en öneml�ler� oks�nler 

(aux�n), g�bberell�nler, s�tok�n�nler, et�len ve 

abs�s�k as�tt�r. Büyüme düzenley�c�ler�n�n normal 

konsantrasyonlarındak� çok küçük değ�ş�kler b�le 

b�tk� gel�ş�m�nde farklılık yaratır. B�rçok b�tk� 

patojen� organ�zma bu b�leş�kler� sentezleyerek 

doku anormall�kler�ne, yaprak dökümüne neden 

o lur.  Oks �n  b � tk �  dokusunda bulunan 

hormonların denges�n�n değ�şmes�ne, sonuçta 

doku anormall�kler�ne neden olur.  Ust�lago 

mayd�s (DC.) Corda oks�nler� �y� b�l�nmekted�r. 

G�ber�ll�n tohumda depolanan n�şastanın 

parçalanması, endospermdek� prote�nler�n 

parçalanması, tohum ç�mlenmes�n� teşv�k 

etmes� g�b� rollere sah�pt�r. G�bberalla fuj�kuro� 

(Sawada) Wollenw. tarafından üret�len g�ber�ll�n 

çelt�k f�deler�n�n aşırı uzaması olarak b�l�nen 

p�r�nç bakanae hastalığına neden olur (ludw�g-

Müller, 2015; Troncoso ve ark., 2010).
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Tartışma

Bu derleme çalışmasında b�tk�- fungus 

etk�leş�m�, sonucunda hastalık gel�ş�m� sırasında 

rol oynayan fungusa a�t v�rulans faktörler� 

üzer�nde durulmuştur. Patojen�k funguslar, 

yaygın olan kolon�zasyon mekan�zmalarını 

kullanarak b�tk�n�n zarar gördüğü �l�şk�ler 

kurarlar. Bu sırada fungus, kolon�zasyonu 

kolaylaştıran ve patojen�k �l�şk�lere katkıda 

bulunan küçük pept�t efektörler, enz�mler ve 

sekonder metabol�tler g�b� b�yoakt�f moleküller� 

salgılar.Son yıllarda moleküler b�yoloj�de 

meydana gelen gel�şmeler, patojen fungusların 

ve konukçu b�tk�ler�n etk�leş�m�nde yer alan 

genler�n tanımlanmasına ve ayrıntılı fonks�yonel 

anal�z�ne �z�n verm�şt�r. 

Lu ve ark. tarafından,  85 fungal genusa a�t 

228 adet suşun �çerd�ğ� 2058 adet v�rulans 

faktörünü kodladığı b�l�nen genler� �çeren 

k a p s a m l ı  b � r  ç e v r � m � ç �  v e r � t a b a n ı 

oluşturulmuştur. Araştırıcılar bu şek�lde herhang� 

b�r fungal patojen �ç�n varsayılan v�rulans 

faktörler�n� tahm�n etmek �ç�n yen� b�r algor�tma 

gel�şt�rmey� amaçlamışlardır. Bu ver� tabanının 

fungal patojenlerle �le �lg�l� çalışmaları teşv�k 

edecek ve kolaylaştıracak öneml� b�r platform 

oluşturduğu vurgulanmaktadır. Enfeks�yon ve 

kolon�zasyon süreçler�n�n tüm aşamalarına eşl�k 

eden ve kontrol eden olayların b�l�nmes� b�tk� 

pa to jen �  fungus la r ın  kon t ro l  ed � lmes � 

çalışmalarında önem arz etmekted�r. 
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