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Tiirkiye, hem erik hem de kiraz iiretimi ve ihracati agisindan diinyada 6nemli bir
iilkedir. Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii biinyesindeki koleksiyondan
secilen kiraz i¢in; 13 adet yerli ve 3 adet referans ¢esit (Prunus avium L.), erik i¢in ise 6
adet yerli 2 adet referans cesitlerinin (Prunus domestica L.) bulundugu bu tez
caligmasinda, 5 SSR (Simple Sequence Repeat) lokusu ile toplamda 24 genotipin
genetik tanimlamalar1 gergeklestirilmistir. Arastirmada Prunus tiirlerinden gelistirilmis
5 SSR lokusu kullanilarak 24 genotipde elde edilen toplam allel sayis1 57°dir. En diisiik
allel sayis1 6 allel ile UCDCH-13 lokusunda tespit edilirken, en yiiksek allel sayis1 16
olarak UCDCH-17 lokusunda tespit edilmistir. Alleller ortalamasi 11.4 olarak
bulunmustur. Elde edilen verilere gore; benzer, homonim ve sinonim genotiplere
rastlanilmamustir. Ulkemiz erik ve kiraz kaynaklarmm SSR diizeyinde tanimlanmasina
yonelik gerceklestirilen bu ¢alisma bulgulari, ileride yiiriitiillecek diger calismalara 6n

veri olusturacaktir.
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ABSTRACT

GENETIC CHARACTERIZATION OF SOME PLUM AND CHERRY GENOTYPES
BASED ON SSRs (SIMPLE SEQUENCE REPEATS)

Master Thesis
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Supervisor: Prof. Dr. E. Siimer ARAS

Turkey is a significant country in the world in terms of its production and exportation of
both plum and cheery. In this thesis study, which includes 13 domestic and 3 reference
varieties (Prunus avium L.) for cheery; 6 domestic and 2 reference varieties (Prunus
domestica L.) for plum selected from collection within the structure of Erzincan
Horticultural Research Institute, genetic descriptions of total 24 genotypes were realized
by 5 SSR (Simple Sequence Repeat) locus. In the research, the total number of alleles
obtained in 24 genotypes by using 5 SSR locus developed from Prunus species is 75.
While determining the lowest alleles number by 6 alleles in UCDCH-13 locus, the
maximum alleles number was determined as 16 in UCDCH-17 locus. Average number
of alleles was found as 11.4. According to the date obtained; similar homonym and
synonym genotypes were not observed. These study findings that were realized towards
the SSR level description of the plum and cherry resources of our country shall form
pre-data to other studies that shall be carried out in the future.
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1. GIRIS

Tirkiye cografi konumu nedeniyle, pek ¢ok meyve tiirleri i¢cin oldukca elverisli bir
iklime ve bitki gen kaynaklari c¢esitliligi acisindan da zengin bir biyolojik cesitlilige
sahiptir. Bu bakimdan Tiirkiye, bahge bitkileri kiiltiiriiniin olusum yeridir. Ayrica
diinyada yetisen bir¢gok meyve tiiriiniin anavatani konumundadir (Agaoglu vd. 1997).
Bahge Bitkileri’'ne ait tiirler arasinda onemli bir grubu olusturan meyveler; iiretim
degerleri, yetistirilme alanlar1 ve ihracattaki payr ile bliyiikk Onem tasimaktadir
(Ozgagiran vd. 2005). Bunlar icerisinde yer alan erik ve kiraz tiirleri iilkemizde yaygin

olarak yetistirilmektedir (Giil ve Akpinar 2006).

Erigin anavatan1 Anadolu’yu da kapsayan Kafkasya ve Hazar Denizi ¢evresi oldugu ve
buradan diinyaya yayildigi disiiniilmektedir (Eremin 1978). Erik, iilkemizde
gineydogudan baslayip Orta Anadolu’dan gegerek Akdeniz ve Ege Bolgesi’ne kadar
uzanan gesitli ekocografik kosullarda yaygin olarak yetistirilmektedir (Ozbek 1978a).

Tiirkiye’de bulunan erik tiirleri; Prunus cerasifera Ehrh., Prunus domestica L., Prunus
institia L., Prunus spinosa L. ve Prunus salicina Lindley ve Prunus simonii carr. olarak
bildirilmektedir (Davis 1972). Bu tiirlerden Avrupa erikleri (P.domestica L.)
kurutmalik, sofralik ve kismen de konservelik olarak; Japon erikleri (P. salicina Lindl.)
sofralik olarak; P. institia L. gesitleri taze ve konservelik olarak, kiraz erikleride denilen
P.cerasifera Ehrh. ise dig iilkelerde anag¢ olarak kullanilmasma ragmen yurdumuzda

yesil donemde sofralik olarak kullanilmaktadir (Ozgagiran, 1976).

Tiirkiye, erik yetistiriciligi bakimindan 230.000 tonluk iiretim ile Cin, Sirbistan, ABD,
Romanya ve Sili gibi iilkelerin ardindan diinyada 8. sirada yer almaktadir (Anonymous
2010). Ozellikle kurutmalik 6zellige sahip Stanley erik cesidi ile can-papaz grubu
(Prunus cerasifera) yesil erikler ihracatimizin énemli bir boliimiinii olusturmaktadir
(FAO 2010).

Kirazin (Prunus avium L.) anavatan1 giiney Kafkasya, Hazar Denizi ve Kuzeydogu

Anadolu Bolgesi’dir. Bu gen merkezinden batiya ve doguya dogru yayilarak diinya



lizerinde genis bir alam1 kaplamistir. Ulkemizde yabani olarak Kuzey Anadolu
(Karadeniz) Daglari’nda, Toroslar’da ve oOzellikle Dogu Toroslar’da bol miktarda
yabani Kiraza rastlanmaktadir (Ozbek 1978b).

Kirazlar olgunluk zamanlaria gore ¢ok erkenci, erkenci, orta mevsim ve geggiler olmak
tizere siiflandirilabilir. Tiirkiye’de yetisen ve yetistirilmeleri Onerilen 6nemli kiraz ve
visne c¢esitleri ise; Turfanda Kara, Kara Bodur, Dalbasti Kirazi, Napolyon, Bing,
Windsor, Lambert, Black Eagle, Black Tartarian, Bigarreau Jaboulay ve Turca’dir
(Ozgagiran vd. 2005).

Diinyada kirazin ekonomik olarak yetisebilecegi alanlar yaygin olmayip, kiraz
yetistiriciligi belli iilkelerin simirli bdlgelerinde yapilmaktadir. Ulkemizde ise kiraz
yetistiriciligi i¢in ekolojik kosullarin elverigli oldugu genis sayilabilecek alanlar
bulunmaktadir. Kiraz yetistiriciliginde ekolojik yonden biiyiik bir potansiyele sahip olan
iilkemizde iiretim bakimindan son yillarda hizli artislarin oldugu gdzlenmektedir.
Tiirkiye, Diinya kiraz iiretiminde ilk sirada yer alir (417.905 ton). Tiirkiye’yi; ABD
287.305, Iran 255.500, italya 115.476 ve Ispanya 80.300 tonla takip etmektedir
(Anonymous 2010).

Diinyada oldugu gibi iilkemizde de meyve tiirlerine ait gen kaynaklarinin belirlenmesi
amaci ile koleksiyon olusturma ve bunlar igerisinden daha iistiin 6zellikli bireylerin
seleksiyonuna yonelik calismalar uzun yillardir yapilmaktadir. Bitki gen
kaynaklarimizin zenginligi kadar, tanimlanmast ve korunmasi da biiyiikk O6nem
tasimaktadir. Son yillarda biyoteknolojide goriilen hizli geligsmeler, bitki genetik
kaynaklarina ait ¢aligma alanlarinin tiimiinde, 6zellikle genetik ¢esitliligin muhafazasi,
iiretimi, yenilenmesi, karakterizasyonu, 1slah ve ¢esit gelistirme gibi amaglar
dogrultusunda kullaniminda dogrudan ve ¢ok biiyiik katkilar saglamistir. Bu amacla
kullanilan metotlar dikkate alindiginda; bunlarin genetik yapisinin degismeyen kalip
materyali DNA’y1 baz alan teknikler oldugu goriilmektedir. DNA markorler olarak
adlandirilan bu teknikler ise genel olarak; RFLP (Restriction Fragment Lenght
Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), SSR (Simple



Sequence Repeats), AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism), SNP (Single
Nucleotide Polymorphism) seklinde gruplandirilmaktadir.

Mikrosatellit veya bitkideki kullanimi ile SSR (Simple Sequence Repeat) markorlerin;
uluslarast veri paylasimi, kodominat olmasi, yiiksek polimorfizm gostermesi, tekrar
edilebilir olmasi, tiirler aras1 gegigskenlik 6zelliklerine sahip olmasi genetik kaynaklarin
tanimlanmasinda bu markorleri 6n plana ¢ikarmaktadir (Weber ve May 1989,

Yamamoto vd. 2001, Wiinsch ve Hormaza 2004).

Bu tezde Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitlisii biinyesindeki koleksiyondan
kiraz i¢in; 13 adet yerli ve 3 adet referans gesit, erik i¢in ise 6 adet yerli 2 adet referans
cesit secilmistir. Cesitlerde 5 SSR (Simple Sequence Repeat) lokusu ile genetik
tanimlamalar gergeklestirilmistir. Tezde allel biiyiikliikleri (DNA kimlik verileri) tespit

edilirken, gesitler aras1 genetik iligkiler, homonim ve sinonim durumlari belirlenmistir.



2. KURAMSAL TEMELLER

Prunus cinsi temel olarak; erik ve kayisilarin yer aldigi Prunophora, seftali ve
bademlerin yer aldigit Amygdalus, kiraz ve visnelerin yer aldigi Cerasus olmak tizere ii¢
ana alt cinse (subgenera) ayrilmaktadir. Prunophora alt cinsi; erikleri igeren Euprunus
ve kayisilari igeren Armeniaca olmak iizere iki seksiyona ayrilmaktadir (Rehder 1947).
Erik tiirleri gen merkezlerine gore; Avrupa-Asya tiirleri, Uzak Dogu tiirleri ve Amerikan
tiirleri olmak iizere 3 grup i¢inde toplanmaktadir (Ozvardar ve Onal 1990). Avrupa’da,
P. domestica L. en 6nemli meyve ¢esitlerinden biri olmakla birlikte, 2000 yildan fazla
stiredir yetistirilmektedir. Bir bagka Avrupa erigi olan P.insititia L. tirii kokeninin ise
daha eski ¢aglara dayandigi diistiniilmektedir. Myrobalan erigi (P.cerasifera Ehrh.) bir
Avrupa erigidir ve muhtemelen orijini Kafkasya ve Kirim Bolgesi’dir (Eremin 1978).
Asya kokenli eriklerin basinda ise Cin kokenli ve eski bir tiir olan Japon erigi grubu P.
salicina Lindl. yer almaktadir (Hedrick 1911). Ugiincii grubu olusturan kuzey Amerika
kokenli erikler ise; P. americana Marsh., P. Hortulana Bailey, P. Munsoniana Wight &
Hedr., P. Angustifolia Marsh. ve P. maritima Marsh. (Okie 1987) tiirlerini igermektedir.

Kiraz ise bir¢cok 1liman iklim meyve tiiriiniin yer aldig1 Rosaceae familyasina dahildir.
Bu tiirler, bitkiler aleminde Rosales takimi, Rosaceae familyasi, Prunoideae alt
familyasi, Prunus cinsi ve Cerasus alt cinsi igersinde yer almaktadir. Cerasus alt
cinsinde Eucerasus, Microcerasus, Pseudocerasus ve Mahaleb gruplar1 bulunmaktadir
(Ozgagiran vd. 2005). Avrupa’da, Romanya ve Giircistan yabani kiraz agaglari Bati
Avrupa ve merkezde farklilasarak ortaya ¢ikmistir. Asya kitasinin bir boliimii, 6zellikle
Kuzey Irak, Ukrayna ve Kafkasya daglariin gilineyinde dogal olarak yetismektedir.
(Tavaud vd. 2001). Modern tarzda yetistirilmis kiraz kokeninin Hazar ve Karadeniz’in
cevresi olduguna ve buradan yayildigina inanilir. Kiraz, iliman Akdeniz ve hatta
subtropikal bolgelerde, Ispanya’nin kuzey bolgelerinden Rusya’nin giineydogusuna
kadar diinya genelinde 40’dan fazla iilkede yaygin sekilde ticari olarak yetistirilmektedir
(Hedrick vd. 1915).

Prunus cinsinde kromozom sayis1 n=8 olup, erik tiirleri bu esas kromozom sayisina gore
diploit (2n=16), tetraploit (2n=32) veya hekzaploit (2n=48) genom yapisina sahiptir.

Japon erikleri ise (P. salicina) diploid, Avrupa eriklerinden olan P. domestica ve P.



insititia gibi bircok cesit hekzaploiddir. Myrobalan erigi (P. cerasifera) ise diploittir
(Salesses vd.1994). Diploit erik genomu yaklagik 280 Mbp biiyiikliigiindedir.
Hekzaploid P. domestica genom biiyiikliigii ise yaklasik 883 Mbp olarak tespit
edilmistir (Arumuganathan ve Earle 1991).

Prunus avium diploid bir genoma (AA, 2n=2x=16) ve kiigiik haploid genom boyutuna
(338 Mbp) sahiptir. Arabidopsis thaliana genomunun yaklasik iki kat1 biiyiikligiindedir
(145Mbp) (Arumuganathan ve Earle 1991).

2.1 DNA Markorler

DNA markorler, bir tiir i¢erisinde bulunan farkli bireylerde dizi polimorfizmi goésteren
DNA bolgeleridir ve gesitlilik tespitinde giliniimiizde en sik kullanilan yontemdir (Liu,
1998). Polimeraz Zincir Reaksiyonu’nun (PZR) kesfinden sonra genetik ¢alismalarda
PZR temelli markorler daha ¢ok tercih edilmeye baslanmistir. Karry Mullis tarafindan
1985 yilinda ilk kez ortaya konulan bu teknoloji sayesinde genomun 6zgiin bolgelerinin
in vitro sartlarda ¢ogaltilabilmesi ve elektroforez teknikleri ile goriintiilenmesi miimkiin
hale gelmistir. DNA teknolojisi ve molekiiler biyolojideki hizli gelismeye paralel olarak
daha ekonomik, kolay ve polimorfik olmalarindan dolay1 6zellikle PZR temelli DNA
markor sistemleri (RFLP, RAPD, EST, STS, SSCP, AFLP, STR ve SNP) genetik
caligsmalarda daha yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir (Weber ve May 1989, Liu
1998).

2.1.1 Hibridizasyona dayali DNA markorler

Bu grupta yer alan markorlerin en 6nemlisi RFLP teknigidir. RFLP analizi birbirini
takip eden su basamaklardan olugmaktadir:
I.  DNA izolasyonu
Il.  Restriksiyon endoniikleazlarla genomik DNA nin kesilmesi
1. DNA fragmentlerinin agaroz jel elektroforezi ile ayrilmasi

IV.  ‘Southern Blot’ teknigi ile uygun bir membrana aktarilmasi



V.  Radyoaktif isaretili prob ile hibridizasyonun yapilmasi ve sonuglarin
degerlendirilmesi (Chawla 2009).
RFLP teknigi yiiksek seviyede polimorfizm gosterir. Ayrica farkli ¢evre kosullarinda
avantajlar saglar. Bununla birlikte, bu yontemde karisik bant ornekleri sonuglarin

degerlendirilmesinde zorluklara neden olabilir (Striem vd 1990).

2.1.2 PCR (Polymerase Chain Reaction) = PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)’a
dayali DNA markorler

2.1.2.1 RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (Rastgele Cogaltilmis DNA
Farkhihgr)

RAPD niikleotid dizilimi rasgele secilmis primerler kullanilarak yapilan polimeraz
zincir reaksiyonu olup, niikleotid dizi bilgisine sahip olmaksizin polimorfizmin

belirlenmesini saglar (Temizkan ve Arda 2008).

Yontem 9-10 baz uzunlugundaki rastgele primerlerin, kalip DNA’nin iki iplik¢igi
tizerinde, birbirine karsit iki farkli noktada tamamlayicilarini bularak, bu ara bolgenin
PCR c¢ogaltilmasin1 esas alan polimorfizmden olusmaktadir (Welsh ve McClelland

1990).

2.1.2.2 AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) (Cogaltilan Parca
Uzunlugu Farkhihg)

AFLP teknigi restriksiyon enzimleri ile kesilmis DNA fragmentlerinin secici
amplifikasyonu temeline dayanir. Coklu bantlar, tesadiifi bolgelerde DNA markdrleri
iceren amplifikasyon reaksiyonunda olusturulur. AFLP analizleri ile heterozigot ve

homozigot bireyler arasindaki farklilik tespit edilebilmektedir (Vos vd. 1995).

AFLP polimorfizm oranmi1 ¢ok yiiksek olan bir tekniktir ve hedef alinan DNA bdlgesi

kismen bilinir. Parmak izi analizlerinden daha ¢ok genetik iligkilerin ortaya konulmasi



amaci ile kullanilan bu teknik genomda oldukga genis bir bolgeyi tarar (Soylemezoglu
vd. 2005).

2.1.2.3 Mikrosatelitler (SSR, Simple Sequence Repeats)

Bu yontem 1989 yilinda Litt ve Lutty tarafindan gelistirilmistir. Genetik haritalama ve
populasyon caligmalar1 i¢in ideal DNA markorleridir. Bitki genomu boyunca rastgele
dagilmis di-, tri-, tetra-, penta-niikleotit gibi kisa tekrar dizileridir. (AT)n, (GA)n,
(AGG)n ve (AAAC)n gibi ornekler verilebilir. Burada n, ardisik tekrar sayisidir
(Chawla 2009).

Mikrosatellitlerin, biyolojinin giiclii genetik belirteglerinden biri oldugu kanitlanmistir.
Mikrosatellitlerin diger molekiiler belirteglere gore avantaj saglayan ozellikleri vardir.
Bu 6zellikler; kodominant olmasi, yiiksek polimorfizm gdstermesi, her lokus icin fazla
sayida allel iiretebilmesi, ayni cinse ait tiirler arasinda ve ayni1 familyaya ait cinsler
arasinda transfer edilebilir olmasi, uluslararasi veri tabanlarinin karsilastirmasina olanak

saglamasidir (Batley vd. 2007).



3. KAYNAK OZETLERI

SSR belirtegler kullanilarak kiraz ve erikte gergeklestirilen 6nemli arastirmalara ait

kaynak ozetleri asagida sunulmustur.

3.1 Kiraz ve Erik Tiirlerinin Genetik Tanimlamasina Yonelik SSR ve Diger DNA
Markorlerle Yiiriitiilen Arastirmalar

Boritzki vd. (2000), Neighbour— Joining analiz metodu ile 128 kiraz materyalinin
genetik karakterizasyonlarini tespit etmek igin 13 SSR primeri ve 10 AFLP primer
ciftikombinasyonlarint kullanmiglardir. Calisma sonucunda her AFLP primer ¢iftinde

tespit edilen lokus sayis1 5-26 arasinda oldugu belirlenmistir.

Cantini vd. (2001), yaptiklar1 ¢alismada SSR markoérleri kullanarak, Amerika Tarim
Aragtirma Servisi (USDA/ARS) Geneva, N.Y., koleksiyonunda yer alan, toplamda 75
bireyi olusturan vigsne (Prunus cerasus L.), Prunus fruticosa Pall. ve hibritlerinin DNA
parmak izlerini ¢ikararak tanimlamiglardir. Kiraz, visne ve seftali genomundan elde
edilen 10 adet SSR lokus cifti ile yliksek polimorfizm elde edilmistir. Arastirmada tiim

mikrosatellitlerin her lokusunda 4-16 arasinda farkli olasi allel tespit edilmistir.

Dirlewanger vd. (2002), yaptiklari ¢alismada ‘‘Merrill O’Henry’’ seftali ¢esidinden
elde edilen mikrosatellit markorlerin polimorfizmi oncelikli olarak kiraz olmak iizere
bir¢ok yakin tiirde denenmistir. Arastirmada seftali i¢in her lokusta 1 ile 9 arasinda allel
bulunurken (ort. 4,2), kiraz i¢in her lokustaki allel sayisi 1 ile 6 arasinda degismektedir
(ort. 2.8). Melez tiirlerdeki amplifikasyon Prunus tiirleri iginde test edilmistir: Prunus
avium L. (kiraz ve mazzard), Prunus cerasus L. (visne), Prunus domestica L. (Avrupa
erigi), Prunus amygdalus Batsch. (badem), Prunus armeniaca L. (kayisi), Prunus
cerasifera Ehrh. (Myrobalan erigi) ve yakin tirler arasi SSR markoérlerin

kullanilabilecegi aciklanmaistir.

Aranzana vd. (2003), seftali ve kiraz i¢in gelistirilen 109 mikrosatellit primer ¢ifti

badem x seftali F2 melezlerinde galisilarak Prunus haritasi1 yapilmasi amaglanmistir.



Arastirmacilar, biri diginda hepsinin amplifikasyon iiriinler verdigini ve amplifiye
fragment boyutlarinin  her mikrosatellit i¢in beklenen aralikta bulundugunu
belirtmislerdir. Bu {iriinlerden 87’sinde polimorfizm goézlenmistir (%80). Son olarak;

Prunus haritasinin 522 cm mesafesinin 342 markor kapsadigini belirtmiglerdir.

Schueler vd. (2003), Prunus persica’nin SSR bankasindan 20 lokus ¢iftini segerek
Prunus avium tiirtinde polimorfik mikrosatellit dizi igeren 7 lokus tanimlamislardir. 75
yabani kiraz agaci populasyonunda beklenen heterozigotluk degeri 0,39 ile 0.77
arasinda bulunurken, SSR lokuslar i¢in 4-9 arasinda allel sayisi tespit edilmistir. Ayrica

arastiricilar 13 kiraz ¢esidini de analiz ederek, bunlardan 12’sini de ayrit etmislerdir.

Ahmad vd. (2004), tarafindan yapilan arastirmada 25’1 kiraz (Prunus avium L.) ve 3’1
seftaliden (Prunus persica L.) gelistirilen 28 mikrosatellit lokusu kullanilarak; erikler
aras1 (Prunus salicina Lindl.) ¢oklu melezlemelerden elde edilen 6 pluot, 14 erik ve
Kaliforniya’da ticari olarak kullanilan 1 pluot ¢esidinin genetik analizleri yapilmistir.
Aragtiricilar hemde 7 kayisi g¢esidini plumcot ve pluotlarin ebeveynlerini arasgtirmak
amactyla kullanmis, kiraz markdrlerinin %80’inin erik ve pluotlarda ¢alistigi kanitina
ulagmiglardir. Ayrica calisilan SSR lokuslar i¢in; erik ve pluotlarda lokus basina 4.3
allel ve toplamda 100 allel tespit edilmistir. Arastiricilar kullanilan SSR markorlerin
secilen tiirleri basar1 ile tanimladigini belirtirken, pluotlarin allel dagiliminda allellerin
%83 1iniin erikten geldigini, kayisidan ise herhangi bir allel gelmedigini belirtmislerdir.
Plumcotlar i¢in ise; plumcota ait 49 allelden 25’inin erikten, 18’inin kayisidan geldigini
ayrica 6’stnin hem erikte hem kayisida bulundugunu tespit etmislerdir. 168 SSR
markdre dayali dendogramda; pluot ve erik ¢esitleri arasinda yakin dagilim gézlenirken,
pluot ve eriklerin kayisidan uzak dagilim gosterdigi tespit edilmistir. Dordiincii tiir olan
plumcot ise kayis1 ve erik arasinda fakat bunlardan bagimsiz bir sekilde yer almigtir.
Arastiricilar son olarak bu sonuglarin, SSR markorlerin erik ¢esitlerinin ve ¢esitlilik
analizlerinin  belirlenmesi  i¢in  degerli  belirtegler  oldugunu  gosterdigini

vurgulamiglardir.

Decroocq vd. (2004), hekzaploid eriklerin SSR markor ile tanimlanmasi yoniiyle 6nem
tasiyan bu arastirmada, hekzaploid Prunus domestica ile 3 Avrupa erik tiiriiniin
(Cacanska najbolja, Cacanska rana, Cacanska lepotica) kloroplast ve niiklear SSR



markorler ile olasi ebeveyn iligkisini arastirmiglardir. Bu ¢esitlerin ebeveyni oldugu
diisiiniilen Wangenheim ve Pozegaca c¢esitlerini tanimlamislardir. Kullanilan SSR
lokuslart her bir lokusta 6 allele kadar polimorfizm gostermistir. Calismada Prunus
domestica tiiriinden gelistirilen ¢cDNA mikrosatellit markorleri kullanilmis ve bu
cesitlerin Stanley c¢esidinden koken aldigi onceki ¢aligmalarina gére de dogrulanmustir.
Ayrica Wangenheim ¢esidinin ana veya baba ebeveynlerinden biri olamayacagi,

tozlayici ¢esidin ise Ruth gerstetter olabilecegi 6ne siiriilmiistiir.

Rohrer vd. (2004), kiraz ve seftaliden gelistirilen 15 mikrosatellit lokusunu Kuzey
Amerika kokenli erikleri (Prunus section prunocerasus) tanimlamak amaciyla
kullanmiglardir. Aragtiricilar ortalama allel sayisin1 12.4 olarak bulmus ve toplamda 186
allel elde etmislerdir. Jaccard benzerlik oranma gore UPGMA dendogrami ile

filogenetik iligkileri tespit etmislerdir.

Ohta vd. (2005), ¢i¢eklenmis kirazlar (Prunus subgenus cerasus) arasindaki genetik
cesitliligi seftali, kiraz ve visneden gelistirilen 85 SSR markérii ile 15 taksona ait 144
bireyde karakterize etmislerdir. Arastiricilar 85 SSR markériinden 25°inin  tiim
orneklerde ¢ogaldigini belirlemislerdir. Cigekli kirazlar arasindaki genetik varyasyonun,
seftali ve kiraz ¢esitlerinden daha yiiksek oldugu bulunmustur. /ncisae’nin 4 taksonu
yakindan iligkili olarak bulunmustur. P. maximowiczii ve P. pendula’nin diger Japon
taksonlardan uzak oldugu bulunmustur. Bu iki birey disindaki tim bireylerde 9 SSR
lokusu ayirt edilmistir. Ayrica her takson {izerinde lokus basina ortalama allel sayisinin
1.9 ile 7.7 arasinda degistigi belirlenmistir. Bu sonuglarin morfolojik siniflandirma ile

1yl uyum i¢inde oldugunu bildirmisglerdir.

Schueler vd. (2006), Prunus avium populasyonunda iki kontrast gen lokusu olan
niiklear mikrosatellitler ve S-lokusundaki genetik ¢esitlilik ve konumsal genetik yapisin
incelemislerdir. Arastirmalarina gore; S lokusu (15 allel) mikrosatellitlerden (4-12allel)
daha yiiksek ¢esitlilik gostermistir. S-allel frekans dagilimi beklenen esit dagilimdan
onemli 6l¢iide farkli olmasina ragmen, S-lokusu mikrosatellitlere nazaran daha yiiksek
bir homojenlik gostermistir. Ayrica populasyon icindeki gen dagilimimin yiiksek
oldugunu belirtmislerdir (¢ g= 106 m).
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Qiao vd. (2007), 24 RAPD, 10 ISSR, 21 SSR markor ile 56 erik genotipini (54 Japon
erigi, 2 Avrupa erigi) analiz etmiglerdir. Olusturulan dendogramda Japon ve Avrupa
erikleri birbirinden farkli dagilim goOstermistir. Ayrica Japon eriklerinin grup igi
benzerlik oram1 0.286 ile 0.730 arasinda degismistir. UPGMA analizi sonucunda
populasyon 6 gruba ayrilirken, Amerika ve Japon kokenli erikler bir alt grup, Giiney
Cin kokenli erikler bir alt grup, Kuzey Cin kokenli erikler ise diger bir alt grupta yer
almistir. Calisma sonunda arastirmacilar, erik genetik tanimlamalarinda ti¢lii markor

kombinasyon kullanim yonteminin etkili ayrimlar sagladigin1 vurgulamislardir.

Depypere vd. (2009), 5 erik (Prunus cerasifera, Prunus domestica, Prunus institia ve
Prunus x fruticans) ¢esidinde endokarp ve yaprak morfometrik 6zellikleri ile AFLP
markorleri kullanilarak tanimlama g¢alismalart yapmuslardir. Prunus taksonomisinde
endokarp morfometrisinin basarili bir yontem oldugunu ancak; Prunus cerasifera ve
Prunus domestica ile Prunus institia ve Prunus x fruticansayriminda yetersiz oldugunu
belirtmislerdir. Diger taraftan yaprak morfometrisinin Prunus cerasifera ve Prunus
domestica’nin ayriminda yeterli oldugunu fakat Prunus institia ve Prunus x fruticans
arasindaki tanimlamalarda yetersiz oldugunu belirtmislerdir. AFLP tanimlamalarindan
elde ettikleri sonuglara gore 3 farkli gruba ulasmislardir. ilk grup; Prunus cocomilia
genotipi ve Prunus cerasifera, ikinci grup; Prunus domestica ve Prunus institia
tiirlerinin tim genotipleri, G¢lincii grup ise Prunus spinosa ve Prunus X fruticans

genotiplerinin tamami olarak belirtilmistir.

Hayashi vd. (2009), arastirmacilar yaptiklari ¢alismada seftali ve kayisidan gelistirilen
58 SSR markérii kullanarak, 19 kayisi, 22 Japon erigi (Prunus salicina Lindl.) ve 26
Japon kayisist (Prunus mume Sieb.et Zucc) tiirlerine ait toplamda 67 genotipte genetik
tanimlama caligmalar1 yapmigslardir. Kayisida toplam 97 allel elde edilirken, Japon
erigindeki genetik bulgular; He ve Ho degerleri sirasiyla 0.67 ve 0.77 olarak tespit
edilmis ve 12 SSR lokusu i¢in toplam allel sayist 73 olarak bulunmustur. Japon
kayisisinda ise; toplam 84 allel elde edilirken He ve Ho degerleri sirastyla 0.62 ve 0.59

olarak tespit edilmistir.
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Lacis vd. (2009), Letonya Meyve Yetistiriciligi Enstitiisii ve Isve¢ Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Genetik ve Bitki Islah1 Bolimii’nde bulunan 2 kiraz gen kaynagi
koleksiyonunun on taramasini yaparak karsilastirmiglardir. 126 kiraz (Prunus avium L.)
genotipini 3 adet polimorfik SSR primer ¢iftleri ile analiz etmislerdir. SSR lokuslar igin
4-10 arasinda farkli olasi allel tespit edilmistir. Heterozigot oraninin 0,431 ile 0.809 ve
ayirim giicliniin 0,631 ile 0,894 arasinda degistigi tespit edilmistir. Ayrica her iki
koleksiyonda da ayni allel profili ile 16 ayn1 grup belirlenmistir. Bu ¢alismada test
edilen 3 primer ¢iftinin, kiraz gen kaynaklarinin 6n karakterizasyonu i¢in kullanilabilir

oldugunu acgiklamislardir.

Ilgin vd. (2009), arastirmacilar 1 Avrupa ve 13 Japon erigi olmak {izere toplamda 14
erik ¢esidinde AFLP analizleri gerceklestirmislerdir. Arastirmada AFLP ayrim giicli
0.577 ile 1.347 arasinda degisirken, polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0.412 ile 0.829
(ortalama 0.601) arasinda bulunmustur. UPGMA analizi sonucunda eriklerin tamami 7
ana gruba ayrilmistir. Ayrica en yiiksek benzerlik Globe Sun ve October Sun ¢esitleri
arasinda belirlenirken, en diisiik benzerlik President ve Queen Rosa ikili grubu arasinda

gorilmistir.

Tiirkoglu-Celik (2009), Ordu ili dogal florasinda yabani kiraz visne populasyonu
icerisinden segilen 108 ana¢ aday1 genotip morfolojik ve molekiiler olarak karaktere
edilmistir. Morfolojik olarak tanimlanmasi yapildiktan sonra kiraz, visne ve mahlep
genotipleri arasindan segilen toplamda 52 genotip ve 3 referans g¢esitigin 12 SSR primeri
kullanilarak molekiiler karakterizasyon c¢alismasi yapilmistir. Molekiiler calisma
sonucunda kiraz, visne ve mahlep genotipleri arasinda benzer ve homonim genotiplere

rastlanmazken, visne genotipleri arasinda 2 sinonim durum tespit edilmistir.

Turkoglu vd. (2010), 6nceden Prunus tiirlerinden gelistirilen 10 SSR lokusu, P. avium,
P. cerasus, P. mahlep, P. angustifolia‘ya ait 23 ana¢ arasindaki genetik iliskileri
incelemek i¢in analiz edildi. Her SSR lokusu basina allel sayis1 8 ile 12 arasinda
degismistir. Genetik benzerlige dayali ¢izilen dendograma gore; P. laurocerasus‘un en
az genetik ¢esitlilige sahip oldugunu, P. avium‘un P. cerasus ile en yakin genetik

iligkiliye sahip oldugunu gostermislerdir.
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Celikkol (2011), Tiirkiye’de bulnan erik cesitlerinin genetik karakterizasyonuna yonelik
olarak yapilan bu arastirmada; 17 yerli ve 7 yabanci ¢esidin SSR’a (Simple Sequence
Repeats) dayali genetik karakterizasyonu toplamda 8 SSR lokus kullanilarak
yapilmistir. Calisma sonucunda toplam 76 allel tespit edilirken, en yiiksek allel sayisi
seftali lokusu olan UDAP96-019 ve kayist lokusu olan UDAP-404’den, heterozigotluk
orani (Ho) ise kiraz lokusu olan UCDCH-13"den tespit edilmistir Erik populasyonuna
ait genetik benzerlik degerlendirildiginde en yiiksek benzerlik (%100) Hac1 — Papaz 2
cesitleri arasinda goriiliirken, bunlari % 87.5 benzerlikle Foca can - Kebap ve

Tohumluk- Aynali ikili ¢esit gruplart izlemistir

Gharahlar vd. (2011), Bu calismada iran’da ISSR markérleri kullanilarak 6 adet
Prunus tiirii ile (Prunus avium L., Prunus cerasus L., Prunus mahaleb L., Prunus
incana Pall., Prunus microcarpa Boiss., Prunus brachypetala Boiss.) alt tiir olan
Cerasus’un genetik ¢esitliligi arastirilmigtir. 12 ISSR primerleri ile 151 polimorfik
bantlar tespit edilmistir. Calismada P. avium ve P. microcarpa arasinda en az benzerlik
gbzlenmistir (0,04). Arastirma sonunda tiim genotipler arasindaki benzerlik orani 0,28

olarak bulunmustur.

Gulen vd. (2010), 4 AFLP ve 6 SSR primerleri kullanarak 78 yerel kiraz ¢esidinde
genetik cesitlilik analizini gerceklestirmislerdir. UPGMA analizi sonucunda olusturulan
dendograma gore; cesitler aralarinda 18 farkli gruba ayrilmis ve en yliksek benzerlik
orant %70 olarak bulunmustur. Sonuglarin yerel Tiirk kiraz ¢esitlerinin genis bir genetik
cesitlilige sahip oldugunu ve bu sonuglarin ileriki calismalara kaynak niteliginde

oldugunu vurgulamislardir.

Ercisli vd. (2011), yabani kiraz agaglar1 (Prunus avium L.) Coruh Vadisi dahil olmak
tizere Tirkiye’ nin kuzey kesiminde bol miktarda bulunmaktadir. Arastirmacilar, genetik
varyasyonun saptanmasi amactyla 10 SSR primeri kullanarak Coruh Vadisi'nde farkl
ortamlardan toplanan 18 yabani kiraz genotiplerinin analizini yapmiglardir. Calismada,
toplam 46 allelde ortalama 4,6 allel/lokus belirlenmistir. Arastirmada en yiiksek
polimorfizmi PSA12A02 primeri, en diisiik polimorfizmi ise CPSCT010, UDAp-404

primerleri gostermistir. Calismalar sonucunda, 18 kiraz ¢esidinde morfolojik ve
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fenolojik ozelliklere gore net bir ayrim gosterilememistir. Cizilen dendogramda 7 farkli

dallanma g6zlenmistir.

Horvath vd. (2011), Fransiz Milli Erik Koleksiyonu’nda bulunan 80 erik (Prunus
domestica L.) tiiriinii 19 kantitatif 6zellikleri ile birlikte degerlendirdi. 3 erik tiiriinde (P.
domestica L., Prunus cerasifera Ehrh. ve Prunus spinosa L.) ek olarak genetik ¢esitlilik

ve genetik yapt cpDNA markdr ve 5 SSR lokusu kullanilarak belirlenmistir.

Acunalp (2012), yaptiklar1 ¢alismada Prunus tiirlerinden gelistirilmis 9 SSR lokusunu
kullanmiglardir. En yiiksek alel sayist 11 olarak UCDCH-17 lokusunda tespit edilmis,
lokuslardaki alel ortalamasi ise 6.77 olarak bulunmustur. 45 genotipde elde edilen
toplam alel sayis1 61°dir. Dendogram incelendiginde ise, genel olarak 2 ana dallanma
gozlemlenmektedir. 0905 Ziraat, 0878 Kadi, Bing, Karabodur, M.K. Pasa Napolyonu,
Yalanc1 Napolyon, Elifli, Karagevrek, Gilli, Lapins genotipleri bir grupta yer alirken,
geriye kalan 35 ornek kendi aralarinda farkli gruplar olusturmustur Referans gesitler
kendi iclerinde homojenlik gostermeyip dendogram boyunca Tiirk cesitleri icinde

dagilmis durumdadirlar.

Stanys vd. (2012), arastirmada toplamda 31 adet olmak tizere; 20 Litvanya kiraz ¢esidi
ve 11 yabanci orijinli kiraz gesitlerinin genetik analizi 14 SSR markor kullanilarak
yapilmustir. Sonuglara gore, yalnizca Van ve Dniprovka cesitleri icin PS05CO03 lokusu
hari¢ hepsinin amplifikasyon {iriinler verdigi tespit edilmistir. Ayrica 20 Litvanya kiraz
cesidinde 74 polimorfik allel tanimlanirken her lokustaki allel sayis1 2 ile 11 arasinda
degismektedir (ort. 5.29). 11 yabanci orijinli gesitte 67 polimorfik allel tanimlanmaistir.
Her lokustaki allel say1si ise 2 ile 8 arasinda degismistir (ort. 4.8).

Turet-Sayar vd. (2012), 23 mikrosatellit (SSR) markor kullanarak, toplamda 15 kiraz
cesidinin genetik c¢esitliligini arastiran arastirmacilar; markdrler arasinda en fazla bilgi
veren 9 markdriin polimorfik bantlar verdigini tespit etmislerdir. Lokus basina ortalama
allel sayis1 5.4°tiir. UPGMA analizine gore c¢esitlerin tamami 2 ana gruba ayrilmistir.
Birinci grup Lapins, Sweetheart, Ferrovia, Northwunder, Bing, Canada Giant,
Yalova905 ve Yalova904 cesitlerini icerirken, ikinci grup ise Regina, A900, YLV900H,
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Malatyadalbasti, 0900Ziraat, Kazancioglu ve Stella ¢esitlerini igermistir. Birinci grupta
en yiiksek benzerlik; 0.839 oraniyla Bing ve Northwunder arasinda, en diisiik benzerlik
0.200 oraniyla Sweetheart ile Yalova905 tiirleri arasindadir. Ikinci grupta ise en yiiksek
benzerlik 0900Ziraat ve Kazancioglu arasinda (0.973), en diisiik benzerlik ise Regina ile

YLV0900H arasindadir (0.486).

Turkoglu vd. (2012), arastirmalarinda Prunus avium, Prunus cerasus ve Prunus
mahaleb tiirlerinden olusan 58 Prunus tiiriinii; 12 SSR markor kullanarak karakterize
etmislerdir. Lokus basina allel sayis1 6 ile 12 arasinda degisirken, ortalama allel sayisi
9’dur. En diisiik allel sayis1 UDP96-019 lokusunda, en yiiksek allel sayis1 ise PS12A02
lokusundadir. Genetik uzaklik analizleri katilimlar1 3 gruba ayirmustir. Ik grup Prunus
avium tiirlerinden, ikinci grup Prunus cerasus tiirlerinden ve son grup ise Prunus
mahaleb tiirlerinden olusmustur. Cizilen dendograma gore, Prunus cerasus ve Prunus

mahaleb tiirlerinin aksine Prunus avium tiirleri daha farkli bir ayrim géstermistir.
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4. MATERYAL VE YONTEM

Bu calisma, 2012-2013 yillar1 arasinda Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii

Merkez Laboratuarinda gerceklestirilmistir.

4.1 Materyal

Tezde bitkisel materyal olarak; tilkemiz kiraz ve erik gen kaynaklarina ait 13 kiraz
cesidi ile birlikte 3 adet referans gesit (Lapins, Bing, Rainer) (Prunus avium L.), 6 adet
erik ¢esidi ile birlikte 2 adet referans ¢esit (Stanley ve Obilnaja) (Prunus domestica L.)
olmak {iizere toplam 24 genotip kullanilmistir. Cesitlere ait siirgiin uglar1 ve geng
yapraklar ‘Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitlisii’ arastirma koleksiyonundan
temin edilmistir. Calisilan Kiraz ve erik gesitlerleri ve referans gesitler Cizelge 4.1°de
sunulmustur. Deney reaksiyonlarinin kontrolii ve tez sonuglarinin diger arastirmalardaki
erik ve kiraz veri tabanlar ile karsilastirilmasi i¢in kullanilan referans cesitler ¢izelge

4.1°de (*) ile gosterilmistir.

Cizelge 4.1 Tezde kullanilan kiraz ve erik gesitleri

KIiRAZ ERIK

No | Cesit adi iller No | Cesit adi iller No Cesit adn iller
1 24 CHE 001 Erzurum 9 24 CHE 009 Erzurum 1 24 PLU 001 Erzurum
2 24 CHE 002 Van 10 24 CHE 010 Erzurum 2 24 PLU 002 Igdir
3 24 CHE 003 Erzurum 11 24 CHE 011 Van 3 24 PLU 003 Gilimiigshane
4 24 CHE 004 Erzurum 12 24 CHE 012 Van 4 24 PLU 004 Gilimiighane

24 CHEO05 | \/,, 13 24 CHEO013 | £rzurum 24 PLU 005 Giimiighane
6 24 CHE 006 Erzurum 14* | Rainer 6 24 PLU 006 Gilimiigshane
7 24 CHE Q07 | \/5p, 15* | Bing 7 Stanley
8 24 CHE008 | \/ap 16* | Lapins 8* Obilnaja
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4.2 Yontem

Tezde kullanilan yontem temel olarak asagidaki 4 asamadan olusmaktadir:

1. DNA izolasyonu,

2. SSR allel bolgelerinin PCR araciligi ile ¢ogaltilmast,

3. PCR iiriinlerinin kapiller elektroforezi ve allel verilerinin goriintiilenmesi,

4. Genetik analizler

421

DNA izolasyonu

Ankara Universitesi Merkez Laboratuarma getirileren 24 genotipe ait geng yapraklar bu

tezde kullanilmak {izere soguk ortamda -80°C’de muhafaza edilmistir. Genotiplere ait

DNA izolasyonlart asagida metot agiklamasi verilen Lefort vd. (1998) yontemine gore

yapilirken, DNA kalite ve miktar Olglimleri i¢in %]1’lik agaroz jel ve ND-100

spektrofotometre kullanilmistir.

1.
2.

Geng yapraklar s1v1 azot ile birlikte havanda ezildi.

Toz haline gelen yaprak orneklerinden yaklasik 100 mg alinarak 2 pl ependorf
tiiplere aktarildi.

Tiiplerin {izerine 1 ml DNA ekstraksiyon soliisyonu (6rnek basmna 10 pl 2-
Merkaptoethanol igerir) eklendi.

65°C’de ara sira calkalanarak 15 dk bekletildi. Daha sonra oda kosullarinda
sogutuldu.

0,5 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karisimi eklenerek, 30 dk buz iizerinde
bekletildi.

Ornekler oda sicakliginda 14.000 rpm hizinda 5 dakika santrifiij edildi.

Ust siv1 (siipernatant), temiz bir ependorf tiipe aktarildi ve iizerine 0,8 ml
isopropanol eklendi.

Gece boyu -20 °C bekletildikten sonra, 14.000 rpm’de 5 dakika santrifiij edildi.
Ust s1v1 uzaklastirilarak, pellet (alt kati) iizerine 1 ml % 70’lik ethanol eklenerek,

14.000 rpm’de 2 dk santrifiij edildi,

10. DNA, 50-100 ul H,O’da ¢6ziildii,
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11. Her 100 pl i¢in 1 pl RNase-A (Applichem; 100mg/ml) eklenerek, 37°C’de 15 dk
bekletilerek, RNA uzaklastirildi.
Izolasyonda kullanilan DNA ekstraksiyon soliisyonunun igerigi (50 ml hacim igin): 4 ml
EDTA (50 mM, pH 8,0), 2 ml TRIS (50 mM, pH 8,0), 10 ml LiCl (4M), 1 g CTAB (%
1), 2 g PVP (% 2), 0.5 ml TWEEN 20 (% 0,5), Kloroform/isoamil alkol (24:1) (hacim:
hacim), RNase-A (Applichem); 100mg/ml.

4.2.2 SSR allel bélgelerinin PCR ( Polymerase Chain Reaction) aracihig: ile
cogaltilmasi

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol ileri (forward) primer, 5 pmol floresan
isaretlemis ters (revers) primer, 0,5 mM toplam dNTP, 0,5 iinite Go Taq DNA
Polymerase (Promega) (1,5 mM MgCl; i¢ermekte), 3 ul buffer (5x buffer) olmak iizere
15ul’de gergeklestirilmistir. DNA ¢ogaltimi1 i¢in Biometra Thermocycler cihazlar

kullanilmustir.

DNA ¢ogaltimi i¢in kullanilan PCR programu:

1. 94 °C’de 3 dk,

2.94°C’de 1 dk

3.48 — 66 °C’de 1 dk (primerin baglanma derecesine bagli olarak degismektedir)
4.72°C’de 2 dk

5. 72 °C’de 10 dk olmak iizere toplam 35 dongii olarak uygulanmustir.

PCR sonras1 lokuslara ait PCR fiirlinleri %2’lik agaroz jelde kontrol edildikten sonra,

amplifikasyonu  gerceklesmis  Orneklerde  kapilleri  elektroforez ~ asamasi

gergeklestirilmistir.

4.2.2.1 Cahsmada kullanilan SSR primerleri

16 kiraz ve 8 erik g¢esidinin genetik analizleri i¢in Prunus tiirlerinden gelitirilen 5 adet
SSR lokusu kullanilmigtir. Bu lokuslar seftaliden gelistirilen UDP96-001 (Cipriani vd.
1999), PCHGMSI (Sosinski vd. 2000) ve kirazdan gelistirilen UCDCH-13, UCDCH -
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17, UCDCH-31 (Struss vd. 2003) SSR lokuslaridir. Her lokusa ait ileri (forward) primer
D4 (mavi), D3 (yesil) ve D2 (siyah) renklerde floresan boyalar ile isaretlenmis olup
primerlere ait baz dizileri, kullanilan floresan boya ve Tm (°C) degerleri ¢izelge 4.2°de

verilmistir.

Cizelge 4.2 Kullanilan primerlere ait bilgiler

Floresan Tm
No Lokus Adi Primer Dizileri (5°..3°) )
boya rengi (°C)

PCHGMS1 F** ggg taa ata tgc cca ttg tgc aat c )
1 D2 (Siyah) 55
PCHGMS1 R gga tca ttg aac tac gtc aat cct c

UDP96-001 F** | agt ttg att ttc tga tgc atc ¢ )
2 D2 (Siyah) 55
UDP96-001 R tgc cat aag gac cgg tat gt

UCDCH-13 F** | acc cgc tta ctc agc tga ac _
3 D3 (Yesil) 58
UCDCH-13R tta gca cta agc ctt tgc tgc

UCDCH-17 F** | tgg act tca ctc att tca gag a )
4 D4 (Mavi) 58
UCDCH-17 R act gca gag aat ttc cac aac ca

UCDCH-31 F** | tcc get tct ctg tga gtg tg
5 D3 (Yesil) 58
UCDCH-31 R cga tag ttt cct tcc cag acc

**: Floresan isaretli

4.2.3 PCRiiriinlerinin kapiller elektroforezi ve allel verilerinin goriintiilenmesi

Amplifikasyonu gergeklestirilen SSR lokuslarina ait PCR iirtinleri %2’lik agaroz jelde
yuritiildiikten sonra, isaretlemede kullanilan floresan (Proligo, Wellred isaretli
primerler, Fransa) boyalara gore (6rnegin; D4, D3, D2) 6rnekler degisik oranlarda 20 pl
SLS (Sample Loading Solution) ile seyreltildikten sonra iizerlerine, Genomelab DNA
Size Standard Kit-400 (0.4 pl) eklenmistir. Orneklere ait karigimlar CEQTM 8000

Genetik Analiz Sistemi’nde elektroforez edilmis ve analizleri gergeklestirilmistir.

SSR Kkapilleri elektroforez yonteminde uygulama asamalarmin genel goriiniimii, sekil

4.1°de gosterilmistir.
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NanoDrep
ND-1000 Thermocycler Beckman CEQ 8000

Spektrofotometre

Toe|gT 3o

DNA izolasvonu '

e SSR

= |
™1 =TT r—r—T ““'"
u Bioinformatik i %

analizler P 2 PR

Sekil 4.1 Tezin molekiiler ¢calismasinin yontem agamalarinin genel goriiniimii

Tezde kiraz i¢in; Lapins, Bing, Rainer, erik i¢in; Stanley ve Obilnaja gesitleri referans
cesit olarak kullanilirken, verilerin dogrulugundan emin olmak i¢in reaksiyonlar iki

tekrarli olarak gerceklestirilmistir.

4.2.4 Genetik analizler

Tezde, her lokus i¢in genetik parametreler; allel sayisi (n), allel frekansi (%), beklenen
heterozigotluk (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho), tahmin edilen sessiz allel (null)
frekansi (r) ve tespit olasiligi (PI) degerleri IDENTITY 1.0 (Wagner ve Sefc 1999)
programi kullanilarak Paetkau vd. (1995) yontemine gore hesaplanmistir. Sonrasinda
benzerlik indeksleri belirlenerek, genetik iliski dendogrami UPGMA metoduna gore
(Sneath ve Sokal 1973) olusturulmustur. incelenen parametrelere gore kullanilan

programlar ise su sekilde siralanabilir:

e Genetik parametreler: IDENTITY 1.0 (Wagner ve Sefc 1999) [her lokusa ait
allel sayisi, allel frekansi, beklenen ve gozlenen heterozigotluk orani, sessiz

(null) allel frekansi ve tespit olasilig1 (P1, Probability of Identity)] programu ile,
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Benzerlik oram indeksi: Microsat (Minch vd. 1995) programu ile,

Dendogram: UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic
means) yontemi kullanilarak NTSYS (versiyon 2.02g, Exeter Software,
Setauket, NY) programi ile belirlenmistir (Rohlf 2004).
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5. ARASTIRMA BULGULARI

5.1 DNA izolasyonu

Arastirmada kullanilan ¢esitlere ait DNA’larin %1°lik agaroz jel elektroforezi
goriintiileri sekil 5.1°de, spektrofotometrik lgiimleri (NanoDrop ND-1000) ise kiraz

ornekleri igin ¢izelge 5.1°de, erik gesitleri i¢in ise ¢izelge 5.2° de verilmistir.

TEEECEOREEL IS =

Sekil 5.1 Arastirmada kullanilan bazi gesitlere ait DNA’larin %]1’lik agaroz jel
elektroforez goriiniimii
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Cizelge 5.1 Kiraz 6rneklerine ait DNA miktar ve saflik derecelerinin iki tekrarli okuma

verileri
. DNA miktari DNA safhgi

NO Cesit e/l A260 A280 RS,
1419.02 28.398 14837 101
1 24 CHE 001 1365.15 27.303 14.349 1.90
217461 43,492 22636 1,02
2 24CHEQ02 2176.50 43,53 22627 1,02
2445 33 48.907 25609 1,01
3 24 CHE 003 2445 53 48,911 25,654 1,01
2653.09 53,162 27,044 1,97
4 24 CHE 004 2658.89 53,818 27542 1,05
1828.08 36,562 20,657 177
5 24 CHE 005 1773.88 35,478 20,154 1.76
1807.05 36,141 20,489 1,76
6 24 CHE 006 2878 55 57,571 28.369 2.03
212875 42,575 21.715 1.96
! 24CHE 007 2123 81 42,476 21,568 1,97
2049 81 40,996 23,012 171
8 24 CHE 008 2082.45 41,649 24,332 1.71
2722.79 54,456 30,167 1,81
9 24CHEO009 2776.17 55,523 30,749 1,81
211234 42,247 24.973 1,69
10| 24CHEO010 2137.38 42,748 25,47 1,68
1537.14 30,743 18542 1,66
11 | 24CHEO1] 158069 31.614 191 1,66
121161 24.232 12.96 187
12| 24CHE012 1268.65 25,373 13511 1,88
114701 22,04 12.877 178
13 | 24CHEO013 1193.49 23,87 13.399 1.78
14 i 928,94 18.579 8.799 211
945,13 18,903 9,03 2,00
o o 710,07 14.201 6.912 2.05
g 731.19 14,624 7113 2.06
" o 229217 45,843 22.258 2.06
P 2315 48 46,31 2255 2.05

23




Cizelge 5.2 Erik 6rneklerine ait DNA miktar ve saflik derecelerinin iki tekrarli okuma

verileri
. DNA miktari DNA safhgi

No Cesit ng/ul A260 A280 A260/280
913,03 18,261 9,506 1,92
1 24 PLU 001 938,49 18,77 9,818 1,91
1463,1 29,262 14,484 2,02
2 24 PLU 002 1905,49 38,11 19,262 1,98
1912,15 38,243 19,288 1,98
3 24 PLU 003 1125,7 22,514 11,732 1,92
1161,49 23,23 12,092 1,92
4 24 PLU 004 1583,89 31,678 16,25 1,95
1610,97 32,219 16,561 1,95
5 24 PLU 005 3089,96 61,799 30,948 2,00
3155,6 63,112 31,727 1,99
6 24 PLU 006 2037,86 40,757 20,648 1,97
7 Stanle 2056,7 41,134 20,813 1,98
y 1361,44 27.229 13,856 1,97
8 Obilnaia 1435,67 28,713 14,597 1,97
J 1052,08 21,042 9,641 2,18

PCR reaksiyonlarinda kullanilacak niikleik asitlerde; saflik (A260/A280) oraninin
yaklagik 1,8-2,0 olmas1 tercih edilmektedir. Bulgulardaki DNA saflik oranlar1 genel
olarak bu simirlar igerisinde yer alirken, diger taraftan jel goriintiilerinde kiriksiz bir bant

olusumu izolasyonlarin basarili bir sekilde gerceklestirildigini gostermektedir (Sekil
5.1).

5.2 SSR Lokuslarimin PCR Reaksiyonu ve Allel Goriintiilerinin Alinmasi

Calisilan lokusun PCR iirlinleri metot boliimiinde de belirtildigi {izere; once %2'lik
agaroz jelde kontrol edilmistir (Sekil 5.2). Daha sonrada CEQ™ 8000 Genetik Analiz
Sistemi’nde elektroforez edilmistir. Her lokustaki allel biiyiikliikleri (bp) pik verisi

olarak sistemin fragment analiz programa ile belirlenmistir.
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Sekil 5.2 PCR’da gogaltilmis SSR lokusunun (UCDCH-17 lokusu) agaroz jel ortaminda
gorinusu

Sekil 5.3 ve 5.4°de baz1 SSR lokuslarina ait allel profillerini gosteren piklerden ornekler

W Fragment Analysis - New Study * - [UCDCHL7_UCDCH31.HO5_1302271130] [_[=1=]
{7 Eile Wew Anslysis Reports Window Help ;Iilzﬂ

==
ot oz/Ml o [o: BN | || Heion [fFIE3T5 = xwian [53E27E [
k

UCDCH17_UCDCH31.HO5_1302271130

Fragment D ata | Flaw Data | Fragment List | Current | Iniect Curent | Voltage | Analysis Log | Fun Log | Anelysis Parameters | Guantitation | STR Locus Tags | SMP Locus Tags | Size Calibiation | Dy 4 | *

181 404, 53374301

gooon

0000

19230

70000 o

gO0000 +

50000 +
10024

Dye Signal

40000 +

30000 4

182.07
20000 +

189.06
10000 o

185 ag‘” 20016
Jﬂjuu N»J\m\{
a 1 | A Lead I 1 L 1 1 I 1 1 | 1 1 1 1 | —L
200
Size (nf)
Al | v
|Ready

;astartl“ & Main Meru - Version 9.0 | [TiDaka Manager | Epecuments - Microsoft w... ||E:}Fragment Analysis - N... G EE e U aE  1nosam

Sekil 5.3 Kirazda UCDCH-17 primeri kapiller elektroforezdeki heterozigot allel
goruntisu
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Fragment Analysis - New Study * - [ERK1_UCDCH31.FO3_1302271021] -]

S/ Bl View Analysis Reports Window Help _ 5|£||
Ioesa=|<4

o/ ozl B ool M ||| oo [R5 i PEE292 [
k

ERK1_UCDCH31.FO3_1302271021

Fragment Data |Haw Data | Fragment List | Current | Inject Current | voltage | Analysis Log | Fun Log | Analysis Parametsrs | Guantitation | STR Locus Tags | SNP Locus Tags | Size Calibration | Dy 4 |

165.959, 8971.157

175000 —

150000 — Tegn

125000

16432

100000 —

Dye Signal

75000 - 165.34

sooon 18327

25000 —
162.19

a M Lo Jom S L I 1 I | 1 1 1 1 I 1 1 1 | 1

I I I I I
100 150 200 250 300
Size (nt)

gl | ;

[Reacly

ggstartl“ & Main Menu - version 9.0 | [Fj0ata Manager |[5;7 Fragment Analysis ... BEDocument! - Microse... |2 E e DRSS 1103am

Sekil 5.4 Erikte UCDCH-31 primeri kapiller elektroforezdeki homozigot allel goriintiisii

5.3 Genetik Analizler
Primerler itibari ile cesitlerde tespit edilen her bir lokusa ait allel biiyiikliigii baz ¢ifti

(bp, basepair) olarak ¢izelge 5.3’de sunulmustur. Ayrica Lapins, Bing, Rainer, Stanley

ve Obilnaja ¢esitleride referans gesitler olarak 6rneklerle beraber analiz edilmistir.
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Cizelge 5.3 Kiraz ve erik ¢esitlerinin 5 lokustaki allel biiyiikliikleri (bp)

SSR Lokuslar:
No ‘ Cesitler | UCDCH-13 | UCDCH-17 | UCDCH-31 | PCHGMS1 | UDP96-001
KIRAZ
1 |24CHEOO01 | 136 | 136 | 198 | 206 | 130 | 130 | 138 | 138 | 97 109
2 |24CHEO02 | 128 | 136 | 188 | 198 | 130 | 134 | 130 | 138 | 105 | 109
3 |24CHEO03 | 128 | 136 | 186 | 186 | 130 | 130 | 130 | 138 | 109 | 109
4 |24CHEO04 | 128 | 136 | 202 | 202 | 134 | 140 | 140 | 184 | 109 | 123
5 |24CHEO05 | 128 | 136 | 202 | 202 | 134 | 142 | 140 | 184 | 109 | 123
6 |24CHEOO6 | 128 | 136 | 198 | 198 | 134 | 134 | 130 | 138 | 109 | 109
7 |24CHEOO07 | 122 | 136 | 198 | 198 | 134 | 134 | 130 | 138 | 109 | 109
8 |24CHEO08 | 126 | 136 | 198 | 198 | 130 | 134 | 138 | 138 | 109 | 123
9 |24CHEOQ09 | 128 | 136 | 198 | 198 | 132 | 132 | 138 | 138 | 101 | 125
10 |24CHEO10 | 128 | 136 | 192 | 204 | 130 | 134 | 138 | 152 | 101 | 125
11 |24CHEO11 | 128 | 136 | 192 | 198 | 122 | 134 | 130 | 138 | 115 | 123
12 |24CHEO12 | 128 | 136 | 188 | 204 | 130 | 130 | 130 | 130 | 109 | 123
13 |24CHEOQ013 | 128 | 136 | 188 | 200 | 130 | 134 | 136 | 156 | 123 | 123
14 | Lapins 126 | 132 | 192 | 214 | 120 | 138 | 140 | 184 | 123 | 123
15 | Bing 128 | 136 | 190 | 190 | 120 | 120 | 140 | 184 | 125 | 125
16 | Rainer 128 | 136 | 188 | 202 | 120 | 128 | 130 | 138 | 123 | 123
ERIK
1 [24PLUOO1 | 128 | 136 | 146 | 156 | 164 | 164 | 166 | 174 | 97 101
2 |24PLUO002 | 128 | 136 | 156 | 156 | 164 | 164 | 164 | 164 | 101 | 101
3 |24PLUOO3 | 128 | 132 | 146 | 156 | 164 | 164 | 164 | 174 | 97 101
4 |24PLUO04 | 128 | 134 | 148 | 148 | 164 | 164 | 164 | 164 | 97 103
5 |24PLUOOS | 128 | 132 | 136 | 152 | 166 | 166 | 164 | 174 | 95 101
6 |24PLUOO6 | 128 | 132 | 154 | 154 | 164 | 170 | 174 | 182 | 95 95
7 |Stanley 128 | 132 | 156 | 156 | 164 | 170 | 174 | 182 | 95 101
8 |Obilnaja 128 | 136 | 136 | 186 | 150 | 164 | 170 | 174 | 99 99

Lokuslar itibari ile, allel sayilar1 (n), beklenen heterozigotluk (He) ve gozlenen

heterozigotluk (Ho) oranlari, tespit olasilig1 degeri (PI) ve sessiz (null) allel frekans1 (r)

cizelge 5.4’de sunulmustur.
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Cizelge 5.4 Calisilan lokuslardaki allel sayilari (n), beklenen heterozigotluk (He),
gbzlenen heterozigotluk (Ho), tespit olasiligi (PI) degeri ve sessiz (null)
allel frekansi

Allel Beklgnen Giizle.nen Tespit (nLSJ:aI;S(:lTIeI
Lokuslar Sayilar Heterozigotluk | Heterozigotluk | olasihig: frekansi
(He) (Ho) (P (N
UCDCH-13 6 0.656 0.958 0.308 -0.182
UCDCH-17 16 0.894 0.500 0.035 0.208
UCDCH-31 13 0.836 0.500 0.084 0.183
PCHGMS1 12 0.849 0.750 0.0699 0.053
UDP96-001 10 0.833 0.583 0.088 0.136
Toplam 57 4.068 3.291 - -
Ortalama 114 0.813 0.658 - -

Bulunan genetik parametrelerden, allel sayilarina bakildiginda UCDCH-13 lokusunda 6
allel gozlenirken, UCDCH-17 lokusunda 16, UCDCH-31 lokusunda 13 allel,
PCHGMS1 lokusunda 12 allel, UDP96-001 lokusunda 10 allel tespit edilmistir. 5 SSR
lokusunda toplamda 57 allel bulunmustur. PI degerleri ise 0.0699 ile 0.308 arasinda
degismistir. Null allel frekanst UCDCH-13 lokuslarinda negatif degerli olup, UCDCH-
17, UCDCH-31, PCHGMS1 ve UDP96-001 lokuslarinda ise 0.053-0.208 aras1 deger

vermistir. 5 lokusa ait allel frekans degerleri ¢izelge 5.5’de sunulmustur.

Cizelge 5.5 Calisilan lokuslardaki allel biiyiikliikleri (bp) ve allel frekanslart (%)

Allel Allel Allel

No | UCDCH-13 Frekansi UCDCH-17 Frekansi UCDCH-31 Frekansi
1 122 0.0208 136 0.0416 120 0.0833
2 126 0.0416 146 0.0416 122 0.0208
3 128 0.4166 148 0.0416 128 0.0208
4 132 0.1041 152 0.0208 130 0.0208
5 134 0.0208 154 0.0416 132 0.0416
6 136 0.3958 156 0.1250 134 0.2291
7 186 0.0625 138 0.0208
8 188 0.0833 140 0.0208
9 190 0.0416 142 0.0208
10 192 0.0625 150 0.0208
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Cizelge 5.5 Calisilan lokuslardaki allel biiytiikliikleri (bp) ve allel frekanslar1 (%)

.(devam)
11 198 0.2291 164 0.2291
12 200 0.0208 166 0.0416
13 202 0.1041 170 0.0416
14 204 0.0416
15 206 0.0208
16 214 0.0208

Cizelge 5.6 Calisilan lokuslardaki allel biiyiikliikleri (bp) ve allel frekanslar1 (%)

No | PCHGMS-1 Allel Frekansi UDP96-001 Allel Frekansi
1 130 0.1666 95 0.0833
2 136 0.0208 97 0.0833
3 138 0.2708 99 0.0416
4 140 0.0833 101 0.1666
5 152 0.0208 103 0.0208
6 156 0.0208 105 0.0208
7 164 0.1250 109 0.2500
8 166 0.2083 115 0.0208
9 170 0.2083 123 0.2291

10 174 0.1250 125 0.0833

11 182 0.0416

12 184 0.0833

13

Primerler itibari ile allel frekans biiyiikliikleri dikkate alindiginda; UCDCH-13de 128,
UCDCH-17’de 198, UCDCH-31"de 134 ve 164, PCHGMS-1"de 138, UDAP96-001"de

109 allelleri en ¢ok goriilen alleller olarak tespit edilmistir.

16 kiraz ve 8 erik ¢esidi olmak tlizere toplamda 24 cesidinin 5 SSR lokusu ile analizleri
sonucu bulunan; ayni genotip (isim ve SSR lokuslarindaki allel biiyiikliikleri ayni),
sinonim (farkli isimle adlandirilan fakat SSR lokuslar itibari ile birbiri ile ayni

genotipler) ve homonim (ayn1 isimle adlandirilan fakat SSR lokuslar itibari birbirinden

farkli genotipler) genotipler bulunmamaktadir.
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Genotiplere ait genetik benzerlik indeksi ve genetik iliski dendogrami sirasi ile gizelge

5.7 ve sekil 5.5’de sunulmustur.
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Cizelge 5.7 Genetik benzerlik indeksi

sucrepo | ecmond sckmond csmond oo scrmond necron crmood e ood kot e o ek Lanns Jeove  [raner Jaepevonfaepuod seprond epruoed naproed epred s e omavans
J4CHEN] 1
UCHEN0Y0S 1
UCHENR0S 06 1
MCHEN40] 04 03 1
UCHEN001 04 03 4 1
4CHENQ04 07 06 04 04 1
MCHEND]04 06 03 03 E] 04 1
UCHENY06 06 04 04 04 06 06 1
4CHENG04 04 03 01 0 03 04 03 1
UCHENIQO3 03 04 03 E] 04 03 04 03 1
UCHEOINO3 06 04 04 04 06 03 03 04 03 1
MCHEOIY04 06 06 04 04 04 03 04 01 04 04 1
MCHENIR0] 03 03 04 04 03 01 04 01 04 04 03 1
LAPINE 0 0 ] HE E] 0 0ol ool 0l 0l 0l 1
ENG |01 01 0l 04 04 0l 0l 0l 03 E] 0l 01 0l 03 1
RAINER |02 03 04 04 04 04 03 E] 03 E] 03 03 03 03 E] 1
HRLUO0N0T 01 0l 01 0 0l 0l 0l 03 E] 0l 01 0l ool 0l 1
MRLUN0Y01 01 0l 01 0 0l 0l 0l 03 E] 0l 01 0l ool 0l 06 1
MELUN001 0l 0l 0l 0l 0l 0 ] 1 01 0l 0l 0l 0l 0l 0l 08 06 1
MRLUN401 0l 0l 0l 0l 0l 0 0ol 0l 0l 0l 0l ool 0l 04 03 03 1
HBLUN ] 1 0l 0l 0l 0l 0 ) 0l 0l 0l 0l 0l 0l 0l 03 E] 03 0l 1
HRLI00 ] 1 0l 0l 0l 0l 0 ) 0l 0l 0l 0l 0l 0l 0l 03 0l 04 0l 04 1
STANLEY ] 1 0l 0l 0l 0l 0 ) 0l 0l 0l 0l 0l 0l 0l 03 03 06 0l 03 07 1
CBILFAI40 01 03 01 0 0l 0l 0l 01 0l 0l 01 0l ool 0l 04 E] 03 0l 03 03 E] 1
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Sekil 5.5 Erik ve kiraz cesitlerine ait genetik iliski dendogrami
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Genetik iliski dendogrami incelendiginde, dendogramin temel olarak iki gruba ayrildig:
(Grup 1 ve 2) gozlemlenmektedir. Erik ve kiraz tiirleri farkl iki gruba ayrilmis olup her
iki grupta kendi i¢inde iki dallanma gostermistir. 1. gruptaki kiraz ornek kendi
aralarinda farkli gruplar olustururken; 24 PLU 001, 24 PLU 002, 24 PLU 003, 24 PLU
004, 24 PLU 005, 24 PLU 006, Stanley ve Obilnaja erik genotipleri ikinci grupta yer
almig ve Obilnaja genotipi (referans ¢esit) farkli bir dallanma gostermistir (Sekil 5.5).
Erik ve Kkiraz populasyonuna ait genetik benzerlik degerlendirildiginde ise en yiiksek
benzerlik (%90) 24 CHE 004- 24 CHE 005 cesitleri ve 24 CHE 006- 24 CHE 007
(%90) arasinda goriiliirken, bunlar1 % 80 benzerlikle 24 PLU 001- 24 PLU 003 ¢esitleri
izlemistir (Cizelge 5.7). Genotipler arasi genel benzerlik orani ise yaklasik %40 olarak

bulunmustur.
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6. TARTISMA VE SONUC

Tirkiye'de bulunan kiraz ve erik tirleri; ¢esitli ekocografik kosullara iyi uyum
saglamas1 nedeniyle Anadolu’da biiyiik bir ¢esitlilik gostermektedir. Bu tiirler genetik
cesitlilik icin O6nemli nitelikte olup, gen kaynaklarinin ulusal koleksiyonlar olarak
saklanmasi ve tanimlanmasinda biiyiik 6nem tasimaktadir. Bu tez ¢alismasinda; erik ve
kiraz genetik kaynaklarinin belirlenmesi, tanimlanmasi ve korunmasi amaci ile Erzincan
Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitiisti biinyesindeki koleksiyondan 13 adet yerli ve 3
adet referans kiraz ¢esidi (Prunus avium L.), 6 adet yerli 2 adet referans erik ¢esidinin
(Prunus domestica L.) genetik karakterizasyonu mikrosatellit (SSR) markdorler
kullanilarak yapilmistir. Bu tezin sonuglar1 ve sonuglara yonelik tartisma yonleri gerek

genetik gerekse tarimsal acidan asagida verildigi yonleri ile degerlendirilebilir.

16 kiraz ve 8 erik ¢esidinin genetik analizleri igin Prunus tiirlerinden gelistirilen 5 adet
SSR lokusu kullanilmigtir. Bu lokuslar seftaliden gelistirilen UDP96-001 (Cipriani vd.
1999), PCHGMS1 (Sosinski vd. 2000) ve kirazdan gelistirilen UCDCH-13, UCDCH-
17, UCDCH-31 (Struss vd. 2003) SSR lokuslaridir. Diger arastirmalarda (Mnejja vd.
2005, Wiinsch 2009) oldugu gibi bu aragtirmada da SSR markdrlerin Prunus tiirler arasi
geciskenligini yani; bir tirde bulunan SSR markoérlerin diger Prunus tiirlerinde

kullanimini (cross-transferable=geciskenligi) (cross-amplication) gostermektedir.

Tezde 5 SSR lokusu kullanilarak 24 genotipde elde edilen toplam allel sayis1 57°dir. En
diisiik allel sayis1 6 allel ile UCDCH-13 lokusunda tespit edilirken, en yiiksek allel
sayis1 16 olarak UCDCH-17 lokusunda tespit edilmis, alleller ortalamasi ise 11.4 olarak
bulunmustur. Diger lokuslarin allel sayilar1 ise; UCDCH-31 i¢in 13, PCHGMSI1 igin 12
ve UDP96-001 icin 10 olarak bulunmustur. Arastirmada, beklenen heterozigotluk (He)
ve goOzlenen heterozigotluk (Ho) orani ortalamasi sirasiyla 0.81 ve 0.65 olarak
bulunmustur. UCDCH-13 lokusunda gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri en yiiksek
deger olarak bulunurken (0.95); UCDCH-17 lokusunda ise beklenen heterozigotluk
(He) degeri (0.65) en yiiksek deger olarak bulunmustur. Null allel frekanst UCDCH-13
lokusunda negatif degerlikli olup (-0.182); UCDCH-17, UCDCH-31, PCHGMS],
UDP96-001 lokuslarinda ise sirastyla 0.208, 0.183, 0.053, 0.136 degerlerini vermistir.
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Bu lokuslarda, null allellerin frekansi (r) degerlerinin diisiik olmasi null allel varlig

olasiligini diisiirmektedir (Cizelge 5.4).

Lokuslar agisindan 6nemli olan diger bir parametre ise, her bir allele ait frekans
dagilimidir. Lokuslarda en fazla goriilen allellere bakildiginda; UCDCH-13 lokusunda
0.4166 allel frekans: ile 128, UCDCH-17 lokusunda 0.2291 allel frekans: ile 198,
UCDCH-31 lokusunda 0.2291 allel frekansi ile 134 ve 164, PCHGMS1 lokusunda
0.2708 allel frekans1 ile 138, UDAP96-001 lokusunda 0.2500 allel frekansi ile 109

allelleri en fazla frekansi vererek genotipler arasinda en ¢ok goriilen alleller olmuslardir.

Tezde tespit edilen genetik parametreler (n, He, Ho, vd.) diger arastirmalar ile
karsilastirildiginda; tezde kullanilan UDP96-001 lokusu, Prunus tiirleriyle yapilan
calismada 11 allel (Turkoglu vd. 2010) vermistir. Segilen kiraz (Prunus avium L.)
cesitlerinin SSR markdor tabanli genetik ¢esitliligi arastirmasinda UDP96-001 lokusu 6
allel verirken (Ercisli vd. 2011), Schueler ve arkadaslarinin 2006 yilinda yaptig: kiraz
populasyonunun genetik yapist calismasinda 4 allel vermistir. Prunus cerasus tiirleri
arasindaki genetik ¢esitliligi arastirmak i¢in kullanilan SSR markorlerden UDP96-001
lokusu bu c¢aligmada 11 allel verirken (Ohta vd. 2005), tiylii kiraz ¢esitlerinin
kullanildig1 bir ¢alismada ise 6 allel vermistir (Zhang vd. 2008). Bu tezde ise UDP96-
001 lokusu 10 allel vermistir.

Seftali kokenli SSR lokusu olan PCHGMS1, Tiirk kayisi cesitlerinde 5 allel (Ho: 0.827,
He : 0.672) verirken (Akpmar vd. 2010), Ispanya’nin Giineydogu Bolgesi’ndeki yerel
kayisi ¢esitlerinde ise 2 allel vermistir (Martinez-Mora vd. 2009). Prunus tiirleriyle
yapilan bir ¢alismada ise PCHGMSI lokusu 11 allel verirken He ve Ho degerleri
sirastyla 0.72 ve 0.34 olarak bulunmustur (Turkoglu vd 2010). Tezde kullanilan
PCHGMSI lokusu, seftalide SSR lokuslariyla karakterizasyon ¢alismasinin yapildig: bir
aragtirmada ise 4 allel verirken, He degeri 0.54 olarak bulunmustur (Sosinski vd. 2000).
Cheng ve arkadaglarinin 2009 yilinda seftali iizerine yaptig1 ¢alismada ise bu lokus 4
allel vermis, He degeri 0.381 olarak bulunmustur. Bu arastirmadaki genotiplerde ise
PCHGMS1 lokusundan elde edilen veriler (allel sayisi:12, He : 0.849, Ho: 0.750) daha
yiiksek bulunmugtur.
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SSR ve AFLP markorlerin  kullanildignr  kiraz cesitlerinin - genetik  ¢esitliligi
arastirmasinda; UCDCH-13 lokusu 2 allel vermistir (Struss vd. 2003). Kiraz tiirleriyle
yapilan bir diger ¢alismada ise 7 allel vermistir (Turkoglu vd. 2012). Kiraz-visne
tiirleriyle yapilan bir ¢alismada ise yine 7 allel vermistir (Tiirkoglu-Celik 2009). Bu

arastirmadaki genotiplerde ise bu lokus 6 allel vermistir.

UCDCH-17 lokusu igin kirazda yiiriitiilen ¢alismada 4 allel verirken (Ercisli vd. 2011),
Prunus tiirleriyle yapilan bir ¢calismada ise 8 allel vermistir (Turkoglu vd. 2010). Kiraz
cesitlerinin genetik cesitliligi arastirmasinda SSR ve AFLP markoérlerin kullanildigt
calismada ise UCDCH-17 lokusu 3 allel vermistir (Struss vd. 2003). Bu arastirmada ise
UCDCH-17 lokusundan elde edilen allel sayis1 (16) diger ¢alismalara gore daha yiiksek

bulunmustur.

UCDCH-31 lokusunda ise yine kirazda yiiriitiilen ¢alismada 4 allel verirken (Ercisli vd.
2011), Prunus tiirleriyle yapilan bir ¢alismada ise 8 allel vermistir (Turkoglu vd. 2010).
Bizim ¢aligmamizda ise UCDCH-31 lokusu 13 allel vermistir.

En diistik PI degeri ile UCDCH-17 (0.035) markorii; ¢alisilan mikrosatellit markorler
arasinda en fazla bilgi verici markor olup, arastirmamizdaki genotipleri en iyi sekilde

ayirt etmistir.

Erik ve kiraz populasyonuna ait genetik benzerlik sonuglarina gore; en yiiksek benzerlik
(%90) 24 CHE 004— 24 CHE 005 gesitleri ve 24 CHE 006- 24 CHE 007 gesitleri (%90)
arasinda goriiliirken, bunlart % 80 benzerlikle 24 PLU 001- 24 PLU 003 cesitleri
izlemistir (Cizelge 4.6). Referans ¢esitlere bakildiginda; yapilan bir ¢alismada Lapins ve
Bing benzerligi %62 bulunurken (Turet-Sayar vd. 2012) bu tezde ise %30 oraninda

bulunarak hemen hemen her iki ¢alisma birbirini destekler niteliktedir.

Sonug olarak; Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii’nden alinan 16 Kiraz ve 8
erik genotipinin genetik tanimlanmasina yonelik yapilan bu tezde, ¢esitler arasi
benzerlikler oranlar1 bulunarak, tiirler aras1 benzerlikler belirlenmistir. Tez bulgularinin,
giinimiizde ve gelecekte yiirlitiilecek benzer kapsamli caligmalara ve diger kiraz

aragtirmalarina 151k tutacagi timit edilmektedir.
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