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Abstract

Significant economic losses occur in agricultural production due to diseases and pests. Fungal, bacterial, and
viral pathogens cause substantial quality and yield reductions. Symptoms induced by plant bacterial pathogens,
such as chlorosis, necrosis, rot, wilting, ooze formation, and gall development, not only decrease product quality
but also disrupt production continuity. Early and accurate diagnosis of bacterial pathogens is therefore critical, as
it enables timely and effective management strategies. This review evaluates the development of diagnostic
methods used for plant bacterial diseases, examining the transition from classical isolation and serology-based
approaches to molecular diagnostic techniques and contemporary digital applications. Based on a comprehensive
literature analysis, the advantages of target-oriented amplification-based molecular methods in terms of sensitivity,
specificity, and standardization are discussed, alongside the field applicability and rapid detection capacity of
isothermal amplification techniques. In addition, gene-editing-based diagnostic systems are assessed for their
selectivity and speed, while next-generation sequencing and portable sequencing technologies are comparatively
evaluated for their potential in multi-pathogen detection and subspecies-level discrimination. The findings indicate
that molecular-based approaches provide high accuracy in detecting latent infections and quarantine pathogens,
field-adaptable isothermal systems offer practical advantages for on-site diagnosis, and sequencing technologies
generate comprehensive datasets for epidemiological analyses. However, reliance on a single diagnostic strategy
may be insufficient, particularly in cases where symptoms overlap with those caused by other biotic or abiotic
stress factors. Therefore, integrated, multi-tiered diagnostic systems combining molecular, sequencing, and digital
data-driven approaches are considered the most effective strategy for sustainable and accurate diagnosis of plant
bacterial diseases.
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Bitki Bakteriyel Hastaliklarin Tanisinda Kullanilan Yontemlerin Evrimi: Molekiiler Yontemlerden
Yapay Zeka Destekli Yontemler

Ozet

Tarimsal tiretimde hastalik ve zararlilar araciligiyla dnemli ekonomik kayiplar meydana gelmektedir. Fungal,
bakteriyel ve viral hastalik etmenleri oldukgca biiyiik kalite ve kantite sorunlara neden olmaktadir. Bitki bakteriyel
hastalik etmenlerinin ortaya ¢ikardigi kloroz, nekroz, ¢iiriikliik, solgunluk akinti ve ur olusumu gibi belirtliler hem
iiriin kalitesini diistirmekte hem de iiretim devamliligini sekteye ugratmaktadir. Bakteriyel hastalik etmenlerinin
erken ve dogru tanisi, beraberinde bu etmenler ile erken miicadele stretejilerini getireceginden dolay1 oldukca
onemli bir noktadadir. Bu derlemede, yapilan ¢alismlarla bitki bakteriyel hastaliklarinin tanisinda kullanilan
yontemlerin gelisimi degerlendirilmis; klasik izolasyon ve serolojik temelli yaklagimlardan molekiiler tani
tekniklerine ve giincel dijital uygulamalara uzanan doniisiim siireci incelenmistir. Literatiir analizine dayali olarak
gergeklestirilen ¢alismada, hedefe yonelik cogaltim temelli molekiiler yontemlerin duyarlilik, 6zgiillik ve
standardizasyon agisindan sagladigi avantajlar; izotermal ¢ogaltim tekniklerinin saha uygulanabilirligi ve hizli
sonu¢ verme kapasitesi; gen diizenleme temelli tan1 sistemlerinin segicilik ve hiz yoniinden katkilari; ayrica yeni
nesil dizileme ve taginabilir sekanslama teknolojilerinin goklu patojen tespiti ve alt tiir diizeyinde ayrim yapabilme
potansiyeli karsilastirmali olarak ele alinmistir. Bulgular, molekiiler tabanli yontemlerin ozellikle latent
enfeksiyonlarn ve karantina etmenlerinin belirlenmesinde yiiksek basar1 sagladigini, saha kosullarina
uyarlanabilen izotermal sistemlerin yerinde tanilamada 6nemli avantaj sundugunu ve dizileme teknolojilerinin
epidemiyolojik analizlerde kapsamli veri {iirettigini gostermektedir. Bununla birlikte, yalnizca tek bir tam
yaklasimina dayali sistemlerin smirlt kalabildigi; simptomlarin diger biyotik ve abiyotik stres faktorleriyle
karisabildigi durumlarda biitiinciil degerlendirmelerin gerekli oldugu anlasilmaktadir. Sonug olarak, siirdiiriilebilir
ve etkili bir bitki bakteriyel hastaliklarin tanisi i¢in molekiiler, sekanslama ve dijital veri temelli yaklasimlarin
entegre edildigi cok basamakli tani sistemlerinin en uygun strateji oldugu degerlendirilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Bitki patojeni bakteriler, q°PCR, LAMP, RPA, CRISPR,
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Giris

Giinden giine degisen iklim ozellikleri tarimsal tiretim acisindan biiyiik kayiplarin ortaya ¢ikmasini da
arttirmaktadir. Iklim 6zellikleri ile dogrusal olarak degismeye baslayan biyotik ve abiyotik stres faktorleri tarrmsal
iretim acisindan daha fazla tehditkar olma yolundadir. Biyotik faktorler arasinda yer alan viral, fungal ve
bakteriyel etmenler, ekonomik getirisi yiliksek olan bitkiler i¢in yikic1 kayiplar dogurmaktadir. Bu etmenler
arasinda yer alan bakteriyel patojenler ise Tarimsal iiretim agisindan ekonomik degeri yiiksek, besin degerince
zengin olan bir¢ok bitki i¢in dnemli zararlar ortaya koymaktadir. Bitki bakteriyel hastalik etmenleri iiriinlerin hem
kalitesini hem de kantititesini olumsuz yonde etkileyerek pazar degerinde diisiise ve iiretimin siirdiiriilebilirliginde
negatiflie yol acmaktadir. Bakteriyel hastalik etmenlerinin stoma, lentisel, hidatod ve nektar gibi dogal
acikliklardan, kitinlesmemis bitki dokularindan, riizgar, dolu, vektdr bocekler, funguslar, nematodlar aracilig ile
acilan yaralardan ve uygulanan kiiltiirel islemler sirasinda ortaya ¢ikan yara dokularindan hizli bir sekilde bitki
igine girebilmeleri, bu etmenlerle oldukga hizli ve zamaninda miicadele edilmesi gerektigini de vurgulamaktadir
(Aysan vd., 2019). Ulkemiz agisindan ekonomik degeri yiiksek birgok bitki tiirii i¢in tehlike olusturan en énemli
bitki bakteriyel hastaliklari, Xhanthomonas, Pseudomonas, Clavibacter, Rolstania, Pectobacterium, Dickeya ve
Agrobacterium cinsleri igerisinde yer almaktadir (Mansfield vd., 2012). Bitki bakteriyel hastalik etmenlerinin
olusturdugu kloroz, nekroz, ¢iirtikliik, solgunluk, akinti, bitki organlarmin atilmasi ve doku anormallikleri gibi
simptomlar genel olarak tipik olsa da zaman zaman bu belirtiler abiyotik stres faktorleri (tuzluluk, besin noksanligi,
sicaklik stresi vb.) veya fungal etmenlerin olusturdugu simptomlarla karigabilmektedir (Aysan vd., 2019). Bu
durum, 6zellikle erken donem enfeksiyonlarda dogru teshisi giiglestirmektedir. Yanlis veya gecikmis tani ise hatali
mucadele stratejilerine, gereksiz pestisit kullanimina ve ekonomik kayiplarin artmasina neden olmaktadir. Bu
noktada bitki bakteriyel hastaliklarinin dogru ve hizli tanisi, modern bitki koruma yaklasimlarmin temel
taslarindan biri haline gelmistir. Geleneksel tan1 yontemleri uzun yillar boyunca morfolojik gdzlemler, izolasyon,
kiiltiir karakterizasyonu, patojenisite testleri ve biyokimyasal analizler {izerine kurulmustur. Ancak bu yéntemlerin
zaman alic1 olmalari, uzmanlik gerektirmeleri ve bazi durumlarda diisiik 6zgiillik goéstermeleri nedeniyle
sinirliliklar tasimaktadir (Schaad vd., 2001). Ozellikle latent enfeksiyonlarin tespiti ve yakin akraba tiirlerin ayirt
edilmesi konusunda klasik yontemler yetersiz kalabilmektedir.

2000’11 yillarin ortalarindan itibaren molekiiler biyolojide yasanan gelismeler, bitki bakteriyel hastaliklarinin
tanisinda 6nemli bir degisime yol agmistir. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), ger¢ek zamanli PCR (qPCR), coklu
PCR sistemleri ve sekans analizleri gibi yontemler; hizli, duyarli ve 6zgiil tan1 imkan1 sunarak klasik yontemlerin
yerini giderek daha fazla almaya baglamistir (Schaad vd., 2003). Ozellikle 16S rRNA gen bélgesi, housekeeping
genleri ve tiir-spesifik gen bolgeleri kullanilarak yapilan molekiiler analizler; patojenlerin dogru tiir ve hatta irk
diizeyinde belirlenmesini miimkiin kilmistir. Bununla birlikte, yeni nesil dizileme (NGS) teknolojilerinin gelisimi,
metagenomik yaklasimlar ve tagmabilir sekanslama sistemleri sayesinde tami siiregleri yalnizca laboratuvar
ortamiyla sinirli kalmamis; sahada uygulanabilir hale gelmeye baslamistir. Bu gelismeler, 6zellikle karantina
patojenlerinin erken tespiti ve epidemiyolojik izleme ¢alismalarinda 6nemli avantajlar saglamistir (Mansfield vd.,
2012). Son on yilda ise dijital tarim uygulamalarinin yayginlasmasi ve yiiksek ¢oztiniirlikli goriintileme
teknolojilerinin gelismesi, bitki hastaliklarmin tanisinda yeni bir donemin kapisini aralamigtir. Goriintii isleme
teknikleri, hiperspektral analizler ve makine 6grenmesi algoritmalar1 kullanilarak simptomlarin otomatik olarak
taninmas1 miimkiin hale gelmistir. Ozellikle derin dgrenme temelli konvoliisyonel sinir aglar1 (CNN), yaprak
lekelerinin ve stres belirtilerinin yiiksek dogruluk oranlariyla smiflandirilmasinda etkili sonuglar vermektedir
(Mohanty vd., 2016).

Yapay zeka destekli sistemler yalnizca gortintii temelli analizlerle siirli kalmayip; sensor verileri, iklim
parametreleri ve epidemiyolojik modellerle entegre edilerek karar destek sistemlerine doniistiiriilmektedir. Yapilan
calismalar incelendiginde; klasik kiiltiir ve biyokimyasal testlerden molekiiler tan1 tekniklerine, yapay zeka ve
biiyiik veri temelli sistemlere uzanan ¢ok katmanli bir doniisiim siireci gozlenmektedir. Bu baglamda, bitki
bakteriyel hastaliklarinin tanisinda kullanilan yontemlerin evrimini ortaya koymak; hem tarihsel gelisimi
degerlendirmek hem de gelecekteki arastirma egilimlerini belirlemek agisindan énem tasimaktadir. Ozellikle
molekiiler yontemlerin sagladigi yiiksek duyarlilik ve 6zgiilliik ile yapay zeka destekli sistemlerin hiz ve
Olceklenebilirlik avantajlarinin karsilastirmali olarak ele alinmasi, entegre tani sistemlerinin gelistirilmesine katki
saglayacaktir. Bu ¢alisma, bitki bakteriyel hastaliklarinin tanisinda kullanilan yontemlerin doniisiimiinii literatiir
temelli olarak analiz etmeyi ve molekiiler biyoloji ile yapay zeka temelli yaklagimlar arasindaki gegis siirecini
biitiinciil bir perspektifle degerlendirmeyi amaglamaktadir.

Molekiiler Tan1 Yontemleri

Molekiiler tan1 yontemleri, bitki patojenlerinin hedef niikleik asit dizilerinin 6zgiil olarak saptanmasina
dayanmakta olup, yiiksek duyarlilik ve Ozgiilliik gerektiren tani senaryolarinda temel teshis basamagim
olusturmaktadir. Ozellikle latent enfeksiyonlarin belirlenmesi, diisiik inokulum yogunluguna sahip érneklerde
erken donem enfeksiyonlarin tespiti, karantina uygulamalari kapsaminda sinir kontrol analizleri ve tohum sagligi
testleri gibi yanhs negatif ya da yanlis pozitif sonuglarin ciddi ekonomik sonuglar dogurabilecegi durumlarda,
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molekiiler teknikler; klasik, kiiltiirel ve serolojik yontemlere kiyasla 6nemli avantajlar saglamaktadir (Schaad vd.,
2003). Niikleik asit temelli yaklasimlar, patojenin kiiltiire alinmasin1 gerektirmeden genetik materyalin dogrudan
saptanmasina olanak tanidigi i¢in, simptom olusumundan 6nce teshise imkan vermekte ve epidemiyolojik izleme
calismalarinda giivenilir veri tiretimini desteklemektedir (Lopez vd., 2003). Konvansiyonel PCR, termal dongii ile
hedef DNA’nin c¢ogaltilmasiyla ve genellikle jel elektroforezi gibi okuma ile patojeninin varliginin
dogrulanmasina dayanir. Yapilan ¢alismalar incelendiginde molekiiler tantya dogru egilim gdsteren teshis ve tan
yontemleri, hiz, standardizasyon ve tasinabilirlik agisindan 6nemli avantajlar1 da beraberinde getirsede kantitatif
bilgi ortaya koyamamasi gibi dezavantajlar1 da mevcuttur. Gergek zamanli PCR (qPCR) teknikleri, yiliksek
ozgilliikte prob sistemleri ve floresan temelli izleme mekanizmalar1 sayesinde hem kalitatif hem de kantitatif
analiz imkani sunarak bitki patojenlerinin tani ve teshisinde biiyiik kolayliklar saglamistir (Mackay vd., 2002;
Schaad ve Frederick, 2002). qPCR ’nin validasyon ve standardizasyon siiregleri, 6zellikle karantina patojenlerinin
teshisinde esik deger temelli karar mekanizmalarmin gelistirilmesine katki saglamistir (EPPO, 2019). Cihaz ve
sarf malzemelerin maliyeti, yontem standardizasyonu ve kontaminasyonu gibi kontrollere ihtiyag duyulmasi
yontemin eksik ve yetersiz kalan taraflarin1 da ortaya koymaktadir.

Loop-Aracilt Izotermal Amplifikasyon Yontemi (LAMP)

Termal donguleyici gereksinimini ortadan kaldiran izotermal amplifikasyon teknikleri ise bu dénemin en
dikkat cekici gelismelerinden biri olmustur. Loop aracili izotermal amplifikasyon (LAMP) yontemi, yiiksek
amplifikasyon verimliligi ve saha kosullarinda uygulanabilirligi sayesinde bitki patojenlerinin hizli teshisinde
yaygmlasmistir (Notomi vd., 2000). Geleneksel PCR tekniklerinin yani sira sabit sicaklikta ¢alisabilen bu yontem,
diisiik maliyeti ve hizli sonu¢ vermesi ile tarimsal iretimde ekonomik kayiplari meydana getiren bakteriyel
hastaliklarin teshisinde oldukca 6nemli bir noktada yerini almistir (Yang ve ark., 2025). Ayrica Kant ve ark.
(2021), Pseudomonas syringae pv. pisi (Psp) ve Pseudomonas syringae pv. syringae (Pss) etmenlerinin hizli
teshisi amaciyla LAMP tabanli bir tanilama yontemi gelistirmistir. Arastirmacilar, gelistirilen LAMP testi ile her
iki bakteriyel etmeni laboratuvar ve saha kosullarinda 20 dakikadan kisa siirede yiiksek 6zgiilliikkle tespit etmis,
ayrica belirtiler ortaya ¢ikmadan 6nce enfekteli bitki dokularinda patojen varligini belirleyebilmislerdir (Kant vd.,
2021). Loop-Aracih izotermal Amplifikasyon (LAMP) yonteminin bitki hastaliklarinin hizli teshisindeki nemine
iliskin kapsaml bir derleme ¢alismasinda, Aglietti ve ark. (2024) tarafindan LAMP tekniginin; Xanthomonas
oryzae pv. oryzae, Xylella fastidiosa, Xanthomonas euvesicatoria, Erwinia amylovora ve Pectobacterium
carotovorum gibi ¢ok sayida bakteriyel bitki patojeninin tespitinde basariyla kullanildigi bildirilmistir.
Arastirmacilar, yontemin sabit sicaklikta calisabilmesi, tasinabilir cihazlarla uygulanabilmesi, diisiik maliyetli
olmasi ve saha kosullarinda hizli sonu¢ verebilmesi nedeniyle bitki hastaliklarinin erken teshisinde onemli
avantajlar sagladigin1 vurgulamislardir (Aglietti vd., 2024).

Rekombinaz polimeraz amplifikasyonu (RPA)

Rekombinaz polimeraz amplifikasyonu (RPA) gibi yeni nesil izotermal yontemler ise diisiik sicaklikta kisa
stirede sonug verebilmesi nedeniyle “point-0f-care” (POC) uygulamalarinda 6ne ¢ikmustir (Piepenburg vd., 2006).
Rekombinaz polimeraz amplifikasyonu (RPA), sabit sicaklikta ¢alisan, hizli sonug verebilen ve saha kosullarinda
uygulanabilirligi yiiksek yeni nesil izotermal amplifikasyon yontemlerinden biridir. Cai ve ark. (2023), RPA
yonteminin minimal 6rnek hazirligi ile enfekteli bitki dokularindan dogrudan patojen tespitine olanak sagladigini,
ayrica konake1 kaynakli inhibitérlerden daha az etkilenmesi nedeniyle klasik PCR tabanli yontemlere gore onemli
avantajlar sundugunu bildirmistir. Arastirmacilar, gelistirilen RPA/LFD sisteminin herhangi bir gelismis
laboratuvar ekipmanina ihtiyag duymadan, tagmabilir cihazlar veya dogrudan saha kosullarinda kullanilabildigini
ve kisa siirede giivenilir sonuglar verdigini vurgulamislardir.

Cok Lokuslu Dizi Analizi (MLSA) Ve Tiim Genom Sekanslama (WGS) Yaklasimlar

Sekanslama teknolojilerindeki ilerlemeler de molekiiler taninin ayrimlandirma kapasitesini 6nemli 6l¢iide
genisletmistir. Cok lokuslu dizi analizi (MLSA) ve tiim genom sekanslama (WGS) yaklasimlari, yakin akraba
bakteri tiirlerinin ve patovarlarinin yiiksek ¢Oziiniirliikte ayrimina olanak tanimis; filogenetik analiz ve
epidemiyolojik iz siirme ¢alismalarinda gii¢lii bir ara¢ olarak kullanilmaya baslanmistir (Maiden vd., 1998; Loman
vd., 2012). Yeni nesil sekanslama (NGS) platformlari, 6zellikle kompleks enfeksiyonlarin ve metagenomik
orneklerin analizinde kiiltiire bagimlilig1 azaltarak kapsamli tanisal veri saglamistir (Adams vd., 2009). Cok
lokuslu dizi analizi (MLSA), birden fazla housekeeping geninin birlikte degerlendirilmesine dayanan ve bakteriyel
turler ile haplotipler arasindaki filogenetik iligkilerin daha yiiksek ¢oziiniirliikle ortaya konulmasini saglayan
molekiiler bir yaklasimdir. Ruiz-Padilla ve ark. (2020), tek gen analizlerinin filogenetik iliskileri her zaman
yeterince dogru yansitamayabilecegini, bu nedenle birden fazla korunmus gen bolgesinin birlikte analiz edildigi
MLSA yaklagiminin daha giivenilir sonuclar sundugunu bildirmistir. Arastirmacilar, 6zellikle yavas ve kararli
evrim gosteren protein kodlayict housekeeping genlerinin kullanilmasiyla ribozomal gen analizlerine kiyasla daha
yiiksek taksonomik ¢oziintirliik elde edildigini vurgulamislardir. Tiim genom sekanslama (WGS) yaklagimlar ise
bakteriyel genomun tamaminin analiz edilmesine olanak saglayarak yalnizca filogenetik iliskilerin degil, ayni
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zamanda viriilens genleri, yatay gen transferi, evrimsel farklilasma ve antimikrobiyal direng mekanizmalarinin da
ayrmtili bigimde incelenmesini miimkiin kilmaktadir. MLSA yontemleri belirli housekeeping genlerine dayali
yuksek ¢ozlnirltkli analizler sunarken, WGS teknolojileri genom diizeyinde ¢ok daha kapsamli genetik bilgi
saglayarak modern bakteriyel tan1 ve epidemiyolojik ¢alismalarda 6nemli bir referans yaklasim haline gelmistir.

CRISPR/Cas

CRISPR/Cas tabanli molekiiler tan1 platformlar: 2015 sonras: donemde yiiksek 6zgiilliik ve hiz avantaji ile
dikkat ¢ekmistir. Casl2 ve Casl3 enzimlerinin hedefe 6zgiil kesim mekanizmasma dayanan DETECTR ve
SHERLOCK sistemleri, dakikalar icinde sonu¢ verebilen ve floresan ya da lateral akis seridi ile okunabilen yeni
nesil tan1 yaklasimlar1 olarak gelistirilmistir (Gootenberg vd., 2017; Chen vd., 2018). Giiniimiizde yapilan bir
calismada, okaliptiislerde Bakteriyel Solgunluga neden olan Ralstonia pseudosolanacearum’un hizli ve duyarl
tespiti amactyla ERA-CRISPR/Cas12a temelli yeni bir molekiiler tan1 yontemi gelistirilmis olup, s6z konusu
sistemin diisiik DNA konsantrasyonlarinda dahi yiiksek 6zgiilliikk ve hassasiyet sagladig: bildirilmistir (Peng ve
ark., 2025). Bu tur CRISPR tabanl tani stratejileri, bitki patojenlerinin erken evrede saptanmasina olanak taniyarak
entegre hastalik yonetiminde karar destek siireglerini giiglendirmektedir.

Bu sistemler, klasik PCR temelli yontemlere alternatif olarak hizli, taginabilir ve yiiksek 6zgiilliikkte molekiiler
teshis imkani sunmaktadir. Genel olarak degerlendirildiginde, molekiiler tan1 yontemleri; laboratuvar merkezli
yuksek hassasiyetli platformlardan, saha uygulanabilir ve kullanici dostu sistemlere dogru evirilmistir. Sekanslima
ve CRISPR tabanli teknolojilerle birlikte yiiksek ¢oziiniirliiklii ve hizli tan1 imkani saglayan yontemlere gegis
saglamistir.

Goriintit Tabanh ve Yapay Zeka Destekli Tani Sistemleri

Goriintli tabanli yaklasimlar, patojeni dogrudan tespit etmek yerine bitkide olusturdugu fizyolojik ve optik
degisimleri yakalamay1 hedefler. Bu durum, genis alan tarama ve erken uyari i¢in avantaj saglarken, bakteriyel
simptomlarin, fungal patojenlerin ve abiyotik stres faktorlerin meydana getirdigi belirtilerle benzesmesi nedeniyle
yontemin kesin verilere dayal: olarak sundugu bulgularin dogrulugu risk haline getirir ve problem yaratir (Zhang
ve ark., 2024). Goriintii tabanli ve yapay zeka destekli tan1 sistemleri, 6zellikle bakteriyel bitki hastaliklarimin hizl
ve temassiz sekilde belirlenmesinde son yillarda 6nemli gelismeler gostermistir. Mohanty ve ark. (2016), derin
O6grenme tabanli konvoliisyonel sinir aglart (CNN) kullanarak domates ve biberde goriilen bakteriyel leke
hastaliginin ~ (Xanthomonas spp.) goriintii tabanli teshisini gergeklestirmistir. Arastirmacilar, yaprak
goriintiilerinden elde edilen semptomatik verilerin derin 6grenme algoritmalari ile analiz edilmesi sonucunda
yiiksek dogruluk oranlarina ulasildigini ve bu yaklasimin 6zellikle saha kosullarinda erken hastalik teshisi i¢in
onemli bir potansiyel tagidigini bildirmistir. Calismada gelistirilen modelin kontrollii veri setlerinde %99’un
iizerinde dogruluk sagladigi belirtilmistir.

Goriintii Isleme ve CNN Tabanli Derin Ogrenme

CNN tabanli tani, genellikle yaprak goriintiisii smiflandirmasi veya lezyon segmentasyonu iizerinden
yiriitiiliir. Performans degerlendirmesinde dogrulugun yaninda duyarlilik , F1 skoru ve ROC-AUC gibi metriklerin
raporlanmasi, sinif dengesizligi ve saha varyasyonu nedeniyle 6nemlidir (Terentev ve ark., 2022). Kontrolll veri
setlerinde CNN tabanli smiflandirmanin yiiksek dogruluklara ulasabilecegi; ancak saha goriintiilerinde alan
uyarlamasi nedeniyle performansin diisebilecegi kanitlanmistir (Barbedo, 2018). Ayrica farkli CNN mimarilerinin
genis Olcekli karsilagtirmalari, bitki hastalik siniflandirmasinda derin 6grenmenin genel giiciinii desteklemistir
(Mohanty ve ark., 2016). Piringte goriilen ve 6nemli ekonomik kayiplara yol agan bakteriyel hastaliklar i¢in mobil
veya saha uygulamalarma doniik derin 6grenme yaklagimlar: raporlanmaktadir; bu calismalar, ¢ok sinifli tani
senaryosunda metrik raporlamanin 6nemini artirir (Lu ve ark., 2017).

Hiperspektral Goriintiileme ve Makine Ogrenmesi

Yontem. Hiperspektral gortntileme (HSI), goriinlir—yakin kizil6tesi bantlarda yaprak dokusunun spektral
imzasimi Olgerek presimptomatik degisimleri yakalamayi amaclar. Bitki hastaliklarinda HSI’nin erken tespit
potansiyeli, yontemsel derlemelerle de desteklenmistir. Bakteriyel patosistem Ornekleri. Domateste bakteriyel
yaprak lekesi (Xanthomonas perforans) i¢in yiiksek ¢oziiniirlikliic HST veri seti ve makine Ogrenmesi ile
presimptomatik tespit yapilabildigi; ayrica abiyotik lekelerden ayrimim miimkiin olabildigi raporlanmistir
(Terentev ve ark., 2022).

Sensor Entegrasyonu

Sensor entegrasyonu; sera i¢i iklim sensorleri, spektral sensorler ve robotik-UAV sistemleriyle “erken uyari +
tan1” birlesimini hedefler. Hiperspektral yaklasimin erken bitki hastalig1 tespitinde genel durumunu Gzetleyen
Sensors derlemesi, sahada sensor tabanli sistemlerin (uydu—UAV-yer sensorleri) yayginlagtigimi vurgular
(Terentev ve ark., 2022).
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Sonug

Yapilan ¢aligmalar incelendiginde bitki bakteriyel hastalik tanisinda gPCR’1n standardizasyon ve kantitatif tan1
ihtiyacini karsilayarak “cekirdek yontem” haline geldigi; LAMP ve RPA gibi izotermal yontemlerin sahaya yakin
hizli taniy1 giiglendirdigi; CRISPR/Cas platformlarinin yiiksek 6zgiilliik ve hizli okuma avantajiyla hibrit POC
coziimlere doniistiigii bir evreyi temsil eder. NGS ve tasinabilir nanopore sekanslama, taniyi
stirveyans/epidemiyolojik izlemle biitiinlestirme potansiyeli tasirken; goriintii ve hiperspektral tabanli Al,
presimptomatik tespit ve genis alan izleme icin giiglii bir tamamlayici hat sunar. Bununla birlikte, Al tabanl
yaklasimlarda saha genellenebilirligi ve standardizasyon; molekiiler POC sistemlerinde ise kontaminasyon
kontrold, validasyon ve regiilasyon uyumu belirleyici sinirliliklar olmaya devam etmektedir. Tiirkiye baglaminda
karantina ve siirvey ¢ercevesi i¢in yerel molekiiler calismalar 6nemli bir temel sunmakta; 6niimiizdeki donemde
POC validasyonu, veri paylasimi ve ¢ok lokasyonlu saha testlerinin genisletilmesi en yiiksek etki potansiyeline
sahiptir. Bitki bakteriyel hastaliklarinin tanisinda kullanilan yontemler incelendiginde, klasik kiiltiirel ve
biyokimyasal tekniklerden; yiiksek duyarliliga sahip molekiiler sistemlere ve yapay zeka destekli dijital tani
platformlarina dogru belirgin bir doniisiim gergeklestigi goriilmektedir. Ozellikle qPCR, yiiksek o6zgiilliik,
kantitatif veri iiretme kapasitesi ve uluslararasi validasyon protokollerine uygunlugu nedeniyle bu donemde
“referans molekiiler tan1 yontemi” konumuna ulagmuistir. Karantina uygulamalari, latent enfeksiyonlarin
belirlenmesi ve diisiik inokulum yogunluklariin tespiti gibi yliksek dogruluk gerektiren senaryolarda qPCR’nin
halen en giivenilir yontemlerden biri oldugu anlagilmaktadir. Ancak cihaz maliyeti, laboratuvar altyapisi
gereksinimi ve uzman personel ihtiyaci yontemin saha uygulanabilirligini sinirlayan temel faktorler arasinda yer
almaktadir.

Izotermal amplifikasyon sistemleri olan LAMP ve RPA yontemleri ise qPCR’ye alternatif degil, onu
tamamlayan “saha odakli” teknolojiler olarak 6n plana c¢ikmistir. LAMP ydntemi; yiiksek amplifikasyon
kapasitesi, diisiik maliyetli ekipman ihtiyact ve kisa analiz slresi nedeniyle dzellikle Xanthomonas, Erwinia,
Pectobacterium ve Xylella gibi bakteriyel etmenlerin hizl teshisinde 6nemli avantajlar saglamistir. RPA sistemleri
ise daha diisiik sicaklikta ¢alisabilmesi ve minimal 6rnek hazirhig1 gerektirmesi sayesinde “point-of-care” (POC)
uygulamalarinda LAMP’a kiyasla daha tasinabilir bir yap: sunmaktadir. Bununla birlikte her iki yontemde de
primer tasarim hassasiyeti, yanlis pozitif riskleri ve kontaminasyon kontrolii 6nemli sinirliliklar olarak
degerlendirilmektedir. Ozellikle saha kosullarinda standardizasyon eksikligi ve operator kaynakli varyasyonlar,
bu yontemlerin rutin kullanimdaki giivenilirligini etkileyebilmektedir.

MLSA ve WGS tabanli sekanslama yaklasimlari, bitki bakteriyel hastaliklarinin yalnizca teshisinde degil; aym
zamanda filogenetik siniflandirma, epidemiyolojik iz slirme, patovar ayrimi ve antimikrobiyal direng
mekanizmalarimin belirlenmesinde yiiksek ¢oziiniirliiklii analiz imkani saglamistir. MLSA, housekeeping genleri
kullanarak yakin akraba bakteriyel tiirlerin ayriminda giivenilir sonuglar iiretirken; WGS teknolojileri tiim genom
diizeyinde veri sunarak viriilens genleri, yatay gen transferi ve evrimsel farklilasmalarm ayrintili bigimde
incelenmesine olanak tanimaktadir. Ancak bu yontemlerin yiiksek maliyet, biyoinformatik uzmanlig1 gereksinimi
ve biiyiik veri yonetimi gibi nemli dezavantajlar1 bulunmaktadir. Ozellikle WGS sistemleri giiniimiizde arastirma
merkezleri igin giiglii araglar olsa da rutin saha teshisinde heniiz ekonomik ve operasyonel olarak tam anlamiyla
uygulanabilir degildir.

CRISPR/Cas tabanli tan1 sistemleri ise son yillarda molekiiler teshis alanindaki en dikkat ¢ekici gelismelerden
biri olarak 6ne cikmistir. Casl2 ve Casl3 tabanli DETECTR ve SHERLOCK sistemleri, ¢ok diisik DNA
konsantrasyonlarinda dahi yiiksek 6zgiillik saglayabilmekte ve lateral akis seritleriyle hizli saha okumasi
yapilabilmektedir. Bu yoniiyle CRISPR sistemleri, qPCR’nin yiiksek dogrulugunu; LAMP ve RPA’nin
taginabilirlik avantajiyla birlestiren hibrit bir teknoloji olarak degerlendirilebilir. Bununla birlikte CRISPR tabanli
sistemlerin validasyon eksiklikleri, ticari kit standardizasyonunun heniiz tam oturmamis olmasi ve regiilasyon
stireclerinin devam etmesi yontemin yaygin kullanimini sinirlamaktadir.

Goriintli tabanli yapay zeka sistemleri ve hiperspektral goriintiileme teknolojileri ise bitki bakteriyel
hastaliklarinin tanisinda tamamen farkli bir paradigma olusturmustur. Molekiiler yontemler dogrudan patojeni
hedef alirken; yapay zeka tabanli sistemler bitkide olusan fizyolojik, morfolojik ve optik degisimleri analiz
etmektedir. CNN tabanl derin 6grenme modelleri kontrollii veri setlerinde olduke¢a yiiksek dogruluk oranlarina
ulagmis olsa da saha kosullarinda 1s1k farkliliklari, yaprak deformasyonlari, semptom benzerlikleri ve abiyotik
stres faktorleri nedeniyle performans kayiplari yasanabilmektedir. Ozellikle bakteriyel hastalik simptomlarinin
fungal enfeksiyonlar ve besin noksanliklariyla benzerlik gdstermesi, goriintii tabanli sistemlerin en onemli
sinirliliklarindan biri olarak degerlendirilmektedir. Bu nedenle yapay zeka tabanli tani sistemlerinin tek bagina
kesin teshis yontemi olmaktan c¢ok, “erken uyar1” ve “On tarama” sistemi olarak kullanilmasi daha gergekei
gortinmektedir.

Hiperspektral gortintiileme (HSI) teknolojileri, semptom olusmadan once bitkide meydana gelen biyokimyasal
degisimleri tespit edebilmesi nedeniyle gelecegin en gigclii erken teshis araglarindan biri olarak
degerlendirilmektedir. Ozellikle UAV (drone), robotik sistemler ve 10T sensorleri ile entegre edilen hiperspektral
platformlar; genis alan taramasi, epidemiyolojik siirvey ve hassas tarim uygulamalar1 agisindan 6nemli avantajlar
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sunmaktadir. Bununla birlikte veri isleme kapasitesi, yiiksek donanim maliyeti ve spektral veri standardizasyonu
gibi problemler bu sistemlerin yaygilasmasini sinirlandirmaktadir.

Genel olarak yontemler karsilastirildiginda:

e (PCR, yiiksek dogruluk ve kantitatif analiz ag¢isindan halen en giiclii referans yontemdir.

e LAMP ve RPA, saha uygulanabilirligi ve hiz bakimindan qPCR’ye gore iistiinliik saglamaktadir.

e CRISPR/Cas sistemleri, yiksek 6zgullik ile tasinabilirligi birlestiren yeni nesil hibrit tan1 platformlar:

olarak one ¢ikmaktadir.

e MLSA ve WGS, filogenetik ve epidemiyolojik analizlerde diger tiim ydntemlerden daha yiiksek

¢Oziintirliik sunmaktadir.

e Yapay zeka ve goriintii tabanh sistemler, genis alan izleme ve erken uyari agisindan avantajli olsa da

dogrudan patojen dogrulamasinda molekiiler yontemlerin gerisinde kalmaktadir.

Gelecek perspektifi agisindan degerlendirildiginde, bitki bakteriyel hastaliklariin tanisinda tek bir yontemin
tim ihtiyaclar1 karsilamasi beklenmemektedir. Bunun yerine hibrit ve entegre sistemlerin 6n plana cikacagi
ongorilmektedir. Ozellikle yapay zekd destekli gorinti analiz sistemlerinin, CRISPR veya izotermal
amplifikasyon tabanli tasinabilir molekiiler platformlarla birlestirilmesi; hem hizli 6n tarama hem de yiiksek
ozgiilliikte dogrulama saglayabilecek yeni nesil entegre tani sistemlerinin temelini olusturacaktir. Ayrica nanopore
sekanslama, tasinabilir biyosensorler, [oT tabanli sensor aglar1 ve bulut tabanli epidemiyolojik veri paylasim
platformlarinin gelismesiyle birlikte gelecekte gergek zamanli, otomatik ve karar destek sistemleriyle entegre
calisan “akilli bitki hastalik yonetim sistemleri’nin yayginlasmasi beklenmektedir. Tiirkiye agisindan ise yerel
patojen popiilasyonlarina yonelik validasyon calismalari, ¢ok lokasyonlu saha denemeleri, veri standardizasyonu
ve ulusal tan1 veri tabanlarinin olusturulmasi; ontimiizdeki donemin en kritik arastirma alanlari arasinda yer
almaktadir.
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