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Oz: Zeytin (Olea europaea L.) Akdeniz havzasinda tarimi yapilan en eski
tirlerden birisidir. Meyvesi, yagt ve diger yan iiriinleriyle insan sagligi
acisindan 6nemli olan zeytin, ekonomik 6nemi ile de binlerce yildir insanliga
hizmet sunmaktadir. Kiiltiir zeytini (Olea europaea var. europaea), Oleaceae
familyasindan Olea cinsine aittir ve Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan 90 kadar
yerli ¢esidi mevcuttur. Bu ¢esitler ile yabani zeytin formlar1 arasinda meydana
gelen diger ara formlar genis bir genetik cesitlilik olusturmaktadir. Fertil
bireyler ve birgok varyete yuksek derecede heterozigotluk gosterir. Bu durum
¢esit dogrulamasini zorlastirirken, yabanci tozlanma ile birlikte durum daha da
karmagik hal almaktadir. Yanlis etiketleme, sinonimler, yerel isimlendirme gibi
bircok sebepten dolayi ¢esitlerimizin ve bu farkli formlarin filogenetik iliskileri
tam olarak aydmlatilamamistir. 1990’11 yillara kadar cesitler morfolojik
ozellikleri ile tanimlanmig ve birbirlerinden ayrilmistir. Teknolojinin geligsmesi
ve biyoteknolojik yontemlerin tarimda kullanilmasi ile bu sorun bir 6lgiide
¢ozlimlenmeye baslamistir. Molekiiler markorler ile cesitlerin ayrilabilmesi ve
genetik uzakliklarinin tespiti {izerine diinyada ve lilkemizde yapilan ¢ok sayida
arastirma mevcuttur. Ancak bu c¢alismalarin sonuglar1 arasinda da bazi
farkliliklar bulunmaktadir. Bu makalede Tirk cesitlerinin yer aldigi
aragtirmalarin  sonuglart Dbirlikte degerlendirilerek mevcut durumun ortaya
konulmasi ve ileride yapilacak galigmalara yon verilmesi amaglanmugtir.
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Abstract: Olive (Olea europaea L.) is one of the oldest species cultivated in the
Mediterranean basin. It has an important place in terms of human health with its
fruit, oil and other by-products and it has been serving humanity with its
economic importance for thousands of years. Cultured olive belongs to the
genus Olea of the family Oleaceae and there are about 90 cultivars in Turkey.
Other transitional forms between these varieties and wild olives forms constitute
a wide genetic diversity. Interfertile olives and a lot of varieties have high levels
of heterozygosity. While this makes it more difficult to verify varieties, the
situation becomes more complicated when combined with cross pollinization.
The phylogenetic relationships of Turkish varieties and these different forms
have not been fully elucidated due to many reasons such as incorrect labeling,
synonyms, local naming. Until the 1990s, varieties were identified with their
morphological characteristics and separated from each other. This problem has
begun to be resolved to some extent with the development of technology and the
use of biotechnological methods in agriculture. Many researchers have been
conducted in the world and in our country on identify cultivars and determine
the relationships between cultivars with molecular markers. However there are
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some contrasts between the results of studies. The aim of this article is evaluate
together the results of previous studies on Turkish varieties and to present the
current situation for future studies.

1. Giris

Diinyada yetistiriciligi yapilan en eski tarimsal {irlinlerden biri olan zeytin (Olea europaea L.)
insan saglig1 agisindan faydalarinin yanisira 6nemli bir yag kaynagidir. Herdem yesil ve ortalama 500
yil yasayan agac tiirlerinden olup, birgok bolgede hala iiriin alinan 2000 yasinda zeytin agaglarina
rastlamak miimkiindiir. Cicekleri genellikle hermafrodit yapida olan zeytin riizgarla tozlanir. Cesitlerin
¢ogu kendine uyusmazlik gosterir (Baldoni ve Belaj, 2009). Zeytin agaglar kurakliga ve yiiksek
sicakliklara dayanikli, diisiik sicaklik ve yliksek taban suyuna karsi hassastir. Kurak yaz mevsimi, 1lik
kis ile sonbahar ve ilkbaharda yogunlasan ancak yildan yila degiskenlik gdsteren yagislarla tanimlanan
Akdeniz iklimine sahip alanlarda yayilis gosterir (Gucci ve Caruso, 2011). Bu sebeple zeytin, Akdeniz
havzasinda biiyiik sosyo-ekonomik 6neme sahiptir. Artan zeytinyagi talebinden dolay1 dikim alanlar1
da giin gectikge genislemektedir (Besnard ve ark., 2001). Zeytin Olea cinsine ait olup, genis bir
dagilim gosteren alti dogal alttiire sahiptir. Bunlar: O. europaea subsp. europaea (Akdeniz havzasi),
O. europaea subsp. cuspidata (Gliney Afrika’dan Dogu Afrika’ya ve Arabistan'dan Giiney Bati Cin'e),
O. europaea subsp. guanchica (Kanarya adalar1), O. europaea subsp. cerasiformis (Madeira), O.
europaea subsp. maroccana (Fas), ve O. europaea subsp. laperrinei (Cezayir, Sudan ve Nijerya)’dir.
O. europaea subsp. europaea iki varyeteye sahiptir; yabani (Olea europaea subsp. europaea var.
sylvestris) ve kultlr formu (Olea europaea subsp. europaea var. europaea)’dir. Bunlarin tamami 2n =
2x = 46 kromozoma sahip diploid turlerdir (Green, 2002).

Akdeniz havzasinin tipik agaci olan zeytinin 1200’den fazla ¢esidinin oldugu ve biiyiik bir
genetik cesitlilige sahip oldugu diisiintilmektedir (Bracci, 2011). Tiirkiye’de biri melez olmak {izere
toplam 90 adet tescilli ¢esit vardir. Ancak yetistiriciligin, % 48,71°1 Gemlik, % 20,66’s1 Ayvalik,
%19,11°1 Memecik, % 7,56’s1 Domat ve % 3,73’ii diger olmak {izere, 6nemli bir kism1 dort gesit ile
yapilmaktadir (Ozaltas ve ark., 2016). Zeytin tarrminin tarihi boyunca diger agag tiirlerinde oldugu
gibi, farkli ¢esitlere ayni ad verilmis olabilir, ya da bir gesit farkli tilkelerde farkli isimler ile
adlandirilmig olabilir. Bu nedenle, ¢esitler ve adlandirmalar (olagan veya yerel ad) zaman zaman
belirsiz terimler olarak kalmaktadir (Cruz ve ark., 2016). Cesitlerin tek bir kaynaktan yayilip
yayilmadig1 ya da her birinin farkli kokenleri olup olmadigi da hala tartisilan baska bir konudur
(Breton, 2009). Cesitlerin soyagaci Ve zeytinin paleobotanigi hakkinda pargali bilgiler ve zayf tarihsel
belgeler bulunmasi nedeniyle, kulturi yapilan zeytinlerin koékeni hakkinda kesin sonuglara
varilamamis olmakla birlikte birgcok hipotez degerlendirme asamasindadir (Baldoni ve Belaj, 2009).
Bazi arastirmacilara gore zeytin, ii¢ farkli bolgeden dogmustur (Diez ve ark., 2014), diger bir gruba
gore ise, tek bir bolge ¢ikis kaynagidir (Besnard ve Rubio de Casas, 2015). En son bilgiler, genetik
cesitliligin ve ¢esitler arasindaki gen akisindan sorumlu olan poliploidiyi baz alarak allo ve oto-
poliploidizasyon olaylarint birbirinden ayirarak filogenomigin giiclinii ve zeytin agacinin evrimsel
tarihine duplikasyonlarin katkisin1 agikliga kavusturmustur. Arastirmaya gore en az ii¢ tane
poliploidizasyon olayr meydana gelmis, bunlardan iki tanesi Oleceae ile Oleeae’da gerceklesmis ve
muhtemelen daha eski bir allopolyploidizasyon olaymin sonucudur. Son poliploidizasyon ise 6zellikle
zeytin agacini ve akrabalarini icermektedir. Fraxininae ve Oleeae arasindaki farkliligin 35 milyon yil
once ortaya ¢iktigi disiiniilmektedir (Julca ve ark., 2018). Ayrica son yillarda yapilan genetik
caligmalar ile zeytin bitkisinin genomu aydinlatilmaya c¢alisilmigtir. Kiiltlir zeytininin atas1 olarak
diistiniilen, oleaster olarak adlandirilan yabani zeytinin (Olea europaea var. sylvestris), genom
dizisinde toplam 50 684 protein kodlayan gen tespit edilmistir. Bunlarin %93°1i (47 124 gen) RNA
dizileme wverileri ile dogrulanmustir. 31 245 genin pseudokromozomlar ile bagli oldugu
diistiniilmektedir. Oleaster genomunun, biri yaklasik 28 digeri 59 milyon yil 6nce meydana gelen iki
onemli paleoploidi igerdigi diigiiniilmektedir. Bu olaylar genlerin iglevlestirilmesi ve yayilmasina katki
saglamistir (Unver ve ark., 2017). Kiiltiir zeytininde yapilan bir ¢alismada ise, Ispanya ¢esidi olan
Farga ¢esidinin genomu dizilemis, 56 349 protein; 3 953 bg ortalama transkript uzunlugu, 1 050 bg
ortalama kodlanan sira uzunlugu, 4.54 her transkripteki ortalama ekzon ve 315 b¢ ortalama ekzon
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uzunlugu olarak tespit edilmistir. Arabidopsis thaliana da protein sayist 35 378, Solanum
lycopersicum da 36 148 iken zeytin, yiiksek protein sayist ile dikkat ¢ekmistir (Cruz ve ark., 2016).

2. Molekuler Markdr Teknolojisi

Genetik markdrler, protein varyasyonlar1 (alloenzimler), DNA sekans polimorfizmi (RFLP,
AFLP) ve DNA tekrar varyasyonu (minisatellite ve mikrosatelliteler) olmak Gzere (¢ tipten birindeki
varyasyonu ortaya koyar. Alloenzimlere yapilan elestiriler, dolayli ve DNA varyasyonunu belirlemede
duyarsiz bir metot olmasindan kaynaklanmaktadir. Daha sonralar1t DNA’y1 kodlayan proteinlerin
hareketliligini elektroforezde ortaya c¢ikaran varyasyona bagli olmaktan ziyade DNA’nin kendi
varyasyonuna bagli olan daha direkt bir molekiiler markdr kesfedilmistir (Schlotterer, 2004).
Sambrook, tarafindan 1974 yilinda Kesilen Fragmentlerin Uzunluk Polimorfizmi- Restriction
Fragment Lenght Polymorphisms (RFLP) ilk defa genetik analizlerde bir arag olarak kullanilmigtir
(Sambrook ve ark., 1975). RFLP yontemindeki sikintilar1 asabilmek i¢in polimer zincir reaksiyonu
(PCR) teknolojisinin de gelismesinin yardimiyla Williams ve ark. tarafindan 1990 yilinda Degisken
DNA Dizilerinin Tesadiifen Cogaltilmasi- Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) teknigi
gelistirilmigtir, hemen akabinde 1995 yilinda Vos ve ark. (1995) tarafindan Cogaltilan Fragmentlerin
Uzunluk Polimorfizmi- Amplified Fragment Length Polymorphisms (AFLP) gelistirilmis, boylece
daha hizli ve giiglii adimlar atilmistir. Tek bir reaksiyonda 30-150 bolge tespit edilebilmekte ve
sonuglar tekrarlanabilir niteliktedir. Bu da AFLP teknolojisinin en avantajli yanini olusturmaktadir.
RAPD ve AFLP ile kiyaslandiginda Basit Tekrarli Diziler- Simple Sequence Repeats (SSR) markorler
esbaskin olmalarindan dolay1r daha avantajlilardir. Diger bir ifade ile her bir lokus icin iki allel
tanimlanabilmektedir. SSR markérlerini sinirlayan en 6nemli nokta primer dizayn etmek icin dnceden
DNA dizileme igleminin tamamlanmis olmasinin gerekmesidir (Gomes Martins-Lopes ve Guedes-
Pinto, 2012). Diger bir teknik olan SNP’lerin ise en avantajli noktalar diisiik mutasyon oranmin fazla
olmasi, karsilastirmali calismalar i¢in uygun ve gelistirilebilecek olmasidir. Maliyeti, bolgeler arasinda
oranlarin heterojen olmasi, varligi konusundaki onyargi ve tek SNP’lerin diisiik bilgi icerigi ise
dezavantajlaridir. Mikrosatelliteler yiiksek derecede bilgi verici olmasi, kolayca izole edilmesi ve
varlig1 konusunda oOnyargi olmamasindan dolayr avantajli iken; yiiksek mutasyon orani, karisik
mutasyon davraniglari, yeterli miktarda olmamasi, otomasyonun zor olmasi ve c¢aligmalari
karsilastirabilmenin zor olmasi agisindan sorunlar icermektedir (Schiétterer, 2004). Zeytinde bu giine
kadar kullanilan markérler Cizelge 1°de verilmistir.

Cizelge 1. Molekiiler markorler, gelistirenler ve zeytinde kullanim alanlari

Molekiler Marker Aragtirmact Zeytinde Kullanim Alanlart

RAPD Williams ve ark. (1990) -Cesitlerin DNA parmak izi
-Genetik karsilagtirmalar
-Cesitler arasi gesitliligi belirleme
-Baglanti haritalarinin olusturulmasi
-Zeytinyaginda gesitlerin izlenebilirligi
-Filogenetik caligmalar

AFLP Vos ve ark. (1995) -Cesitlerin DNA parmak izi
-Cesitler arasi ¢esitliligi belirleme
-Zeytinyaginda ¢esitlerin izlenebilirligi
-Filogenetik ¢caligmalar
-Baglanti haritalarinin olusturulmasi

SCAR Paran ve Michelmore (1993) -Cesitlerin DNA parmak izi
-Zeytinyaginda gesitlerin izlenebilirligi
SSR Morgante ve Olivieri (1993) -Cesitlerin DNA parmak izi
-Baglant1 haritalarinin olusturulmast
- Babalik testleri

-Zeytinyaginda gesitlerin izlenebilirligi
-Filogenetik caligmalar

ISSR Zietkiewicz ve ark. (1994) -Zeytinyaginda cesitlerin izlenebilirligi
-Filogenetik calismalar
-Cesitler arasi ¢esitliligi belirleme

SNP Wang ve ark. (1998) -Cesitlerin DNA parmak izi
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Yirminci ylizyilin son 10 yilina kadar zeytin tiirliniin genetik kaynagindaki gesitliligi tespit
edebilmek i¢in morfolojik belirtecler kullanilmaktaydi. Bunlardan en 6nemlileri UPOV kriterleri ve
BBCH skalasidir (Sanz-Cortes ve ark., 2002, Anonim, 2011). 1990’11 yillarin baslarindan itibaren
diinyada molekiiler kaynakli siniflandirmalar yayilmaya baslamis, zeytinde de ilk ornekleri ortaya
cikmistir. Molekiiler markorler araciligiyla cesitler arasindaki genetik cesitliligin dagilimi ve miktarin
anlamak, zeytin ile yapilan bir¢ok arastirma i¢in temel amag¢ olmustur (Baldoni ve Belaj, 2009).
izoenzimler molekiiler markérler olarak kullanildiktan sonra (Trujillo ve ark., 1995); birgok farkli
yontem gelistirilmis, ¢esit tanimlamalar ve genetik yakinliklar ortaya konulmustur. Zeytin ¢esitlerini
karakterize etmek i¢in kullanilan markorler; RAPDs (Claros ve ark., 2000; Sanz-Cortés ve ark., 2001;
Belaj ve ark., 2004; Parra-Lobato ve ark., 2012; Brake ve ark., 2014; Kaya ve Yilmaz-Gokdogan,
2015; Cruz ve ark., 2016), AFLPs (Angiolillo ve ark., 1999; Belaj ve ark., 2003; Sanz-Cortes ve ark.,
2003; Owen ve ark., 2004; Grati-Kamoun ve ark., 2006; Khaleghi ve ark., 2017), ISSR (Hess ve ark.,
2000; Vargas ve Kadereit, 2001; Gemas ve ark., 2004; Essadki ve ark., 2006; Martins-Lopes ve ark.,
2007; Asadiar ve ark., 2013; Sesli ve Yegenoglu, 2017) ve 6zellikle son dénemlerde yaygin olarak
kullanilan mikrosatellitler diger adiyla SSR (Cipriani ve ark., 2002; Montemurro ve ark., 2005; Gomes
ve ark., 2008; Linos ve ark., 2014)’lardur.

3. Tiirk Zeytin Cesitleri ile Yapilan Molekiiler Calismalar

Ulkemizde ve Diinyada, Tiirk cesitleri kullanilarak farkli molekiiler tekniklerle yapilmis
caligmalar bulunmaktadir. Ayvalik, Sofralik, Uslu ve Domat Tiirk ¢esitlerinin de yer aldigi bir
caligmada minimum varyans algoritmasina gore yapilandirilan ki-kare temelli dendrograma gore; iki
ana grup olusmus, dort Tiirk ¢esidi de ayn1 ana grupta yer almig ancak; Domat; Nocellara del Belice
(Italya), Amygdalolia (Yunanistan), Moresca (Sicilya), Zaituna (Sicilya), Amellau (Fransa), Carolia
(Yunanistan), Ogliarola Messinese (Sicilya) ve Passalunara (Sicilya) ¢esitleri ile ayn1 grupta; Ayvalik;
Vallanolia (Yunanistan), profil 32 ve 99 ile; Uslu; Giarraffa (italya) ve Poulo (Fransa) ile; Sofralik;
Ascolana Tenera (italya) Verdanel (Fransa) ve Gaidourolia (Yunanistan) ile ayni1 sinifta yer almustir.
Nei ve Li temelli ve UPAGMA algoritmasi ile kurulan dendrograma gore, Domat; Amygdalolia
(Yunanistan), Amellau (Fransa) ve Carolia (Yunanistan) ile ayni grupta ve benzer; ancak diger
dendrogramda Nocellara del Belice (italya) ve Amygdalolia (Yunanistan) ile sinonim oldugu
goriilmiistiir. Ozellikle Nocellara del Belice (italya) ile ¢ok daha uzak ¢ikmustir. Sofralik gesidi;
Tanche (Fransa), Bouteillan (Fransa), Profil 99, Noirette (Fransa) gesitleri ile yakin bulunmustur. Uslu
cesidi ile en yakin genetik iliski Kalamata (Yunanistan) arasinda tespit edilmistir. Ayvalik ¢esidi ise,
Zarazi (Tunus) ile yakin ¢ikmis, Valanolia (Yunanistan) cesidi ile diger grupta oldugu kadar yakin
olmasa da yakin ¢ikmistir (Besnard ve ark., 2001).

103 kaltar gesidi igerisinde Ayvalik, Beyaz Yaglik, Cakir, Domat, Elmacik, Gemlik, [zmir
Sofralik, Kan Celebi, Kiraz, Memecik ve Uslu Tiirk g¢esitlerine de yer verilen baska bir arastirmada,
AMOVA ve HOMOVA analizleri vasitasiyla farkli Akdeniz iilkelerindeki zeytin ¢esitlerinin genetik
varyasyonu belirlenmis ve cesitler ii¢ bdlgeye ayrilmistir: (1) Dogu Akdeniz (Misir, Israil, Liibnan,
Filistin, Suriye ve Turkiye), (2) Orta Akdeniz (Arnavutluk, Cezayir, Eski Yugoslavya, Yunanistan,
Italya ve Tunus) ve (3) Bat1 Akdeniz (Fransa, Fas, ispanya ve Portekiz). RAPD tekniginin kullanildig1
caligmada Cakir-Valanolia (Yunanistan) arasinda yiiksek benzerlik tespit edilmistir. UPAGMA
dendrogramina gore; Ayvalik, Beyaz Yaglik ve Domat ilk grupta yer almistir. Gemlik ve Memecik
ikinci grupta, Cakar iigiincii grupta, Izmir Sofralik ve Kiraz 4. grupta yer almis, ancak izmir Sofralik ve
Morrut (Ispanya) gesitleri ilk {ic grubun bir alt grubu olarak degerlendirilmistir. Uslu besinci grupta,
Kan Celebi ve Elmacik 12. grupta yer almistir. Arastirmada, Yunanistan ve Tiirkiye arasindaki
cesitlerin benzerligine dikkat cekilmis; eski zamanlardan beri ticaret yollarinin ve go¢ yollarinin
Anadolu’dan gecmesi, {ilkelerin birbirine cografi yakinliginin, bu {ilkeler arasindaki genetik
kaynaklarin degisimini etkileyebilecek faktorler olarak sunulmustur (Belaj ve ark., 2002).

2004 yilinda yapilan ¢alismada RAPD-PCR teknigi ile genetik farkliliklarin belirlenmesi igin
Izmir-Bornova Zeytincilik Arastirma Enstitiisii Koleksiyon Bahgesinden saglanan 10 zeytin cesidi
(Ayvalik, Derik Halhali, Domat, Gemlik, Kilis Yaglik, Manzanilla, Memecik, Nizip Yaglik, Sar1 Ulak
ve Tavsan Yiiregi) kullanilmis, verileri destekleyebilmek amaciyla pomolojik ve biyokimyasal
analizler de yapilmistir. Mevcut ¢esitler arasinda, Domat, Gemlik, Kilis Yaglik, Manzanilla ve Nizip
Yaglik tek bir grupta yer almig, %60°dan fazla genetik benzerlik gostermislerdir. Domat ve Gemlik
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(0.67) ile Manzanilla ve Nizip Yaglk (0.68) genetik olarak en yakin cesitler olarak belirlenmistir.
Derik Halhali genetik ve biyokimyasal olarak en farkli sonuglar gdsteren ¢esit olmus ve diger
gesitlerden ayrilmustir (Ozkaya ve ark., 2004).

Akdeniz havzasinda zeytin yetistirilen bolgelerden secilen 118 gesit, 12 SSR markorii ile
taranmig, toplam 159 allel {iretilmis, her lokusta ortalama 13.2 allel tespit edilmistir. Segilen
cesitlerden 6 tanesi Tiirk ¢esidi olup, Ispanya’da bulunan Zeytin Gen Bankasindan temin edilmistir.
Bu ¢esitler: Ayvalik, Elmacik, Izmir Sofralik, Memecik, Uslu ve Yiin Celebi’dir. Arastirmada 106
farkli genotip tespit edilmis, ad1 gegen bazi cesitlerin farkli genotiplere sahip oldugu bulunmustur.
Tiim ¢esitler bat1 (Ispanya), merkez (italya) ve dogu (Tiirkiye ve Yunanistan) olarak {ic gruba
ayrilmigtir (Sarri ve ark., 2006).

2009 yilinda yapilan ¢aligmada ise, Coruh vadisinden 6 zeytin ¢esidi (Tavli Sati, Sati, Gorvela,
Sagakli Otur, Butko ve Otur) ele alinarak, AFLP markdrleri kullanilmis ve ¢esitler UPGMA analizine
gore iki ana gruba ayrilmistir. Otur tek basina ilk grubu olusturmustur. Otur ¢esidi bu farkliligimi
biyokimyasal icerigi ve morfolojik ozellikleri acisindan da sergilemektedir. En yiiksek genetik
benzerlik Tavli Sat1 ve Sati (0.74) arasinda gozlemlenmistir. En diisiik benzerlik ise Gorvela ve Otur
(0.37) gesitleri arasinda saptanmustir (Ercisli ve ark., 2009). Ayni yil bagka bir arastirici grubu, Giiney
Marmara Bolgesindeki 14 zeytin ¢esidi ve 24 genotipini SSR markoérleri teknigi ile incelemislerdir.
Cesitlere ait ornekler Yalova Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii Gen Bankasindan alinmistir.
Dendrograma goére %60 benzerligi olan 4 grup belirlenmistir. 1. grup Gemlik, Uslu, Blyik Topak
Ulak, Domat, Yuvarlak Halhali ve bolgeden toplanan 24 genotipi icermektedir. Kan Zeytini, Ascolana
ve Meski cesitleri 2. grupta yer almaktadir. Edincik Su ve Tavsan Yiiregi Manzanilla cesitleri 3.
grupta; Samanli, Karamiirsel Su ve Hojiblanca cesitleri ise 4. grupta yer almaktadir. Uslu, Biiyiik
Topak Ulak ve Gemlik genetik olarak 100% ayni ¢ikmiglardir. Arastiricilar Gemlik bireylerinin bu iki
cesidin ad1 yazilarak yanlis adlandirildigimi disiinmektedirler. Bu sebeple Tiirkiye’deki Gen
Bankalarmin da tekrar molekiiler olarak incelenerek diizenlenmesi gerektigi c¢alisma sonunda
onerilmistir (Ipek ve ark., 2009).

Ercisli ve ark., (2011) tarafindan yapilan ¢aligmada dort tane ticari olarak bilinen zeytin ¢esidi
(Domat, Edremit, Gemlik ve Memecik) Atatiirk Arastirma Enstitiisii gen bankasindan alinmis, alt1 adet
yerel cesit (Ziraat, Isrange, Tuz, Patos, Yag ve Marantelli) ise Trabzon ilinden alinarak SSR primerleri
ile incelenmistir. UPGMA kiimeleme analizi sonuglarina gore iki ana grup olusmustur. Cesitler iic
grup olarak siniflandirilmis her grupta yer alan ciftlerin sinonim oldugu disiiniilmektedir (Ziraat ve
Gemlik, Isrange ve Tuz, Patos ve Yag). Tuz ve Yag olarak bilinen gesitlerin dogru olmayacag: ya da
Isrange ve Patos olarak adlandirilanlarin orijinal isimleri olmayabilecegi ifade edilmistir (Ercisli ve
ark., 2011).

Tiirkiye’de dort cografik bolgede yer alan 11 ilden yaygin olarak yetistiriciligi yapilan 11
zeytin gesidinden toplam 135 farkli 6rnek toplanarak Ipek ve ark. (2012) tarafindan yapilan ¢alismada
6 SSR primeri kullanilmistir. Caligmada toplam 46 polimorfik bant elde edilmis, UDO 14 primeri 4
bant ile en az bant veren primer olurken, GAPU-89 primeri 9 bant ile en fazla bant veren primer
olmustur. Ortalama bant sayis1 ise 6,57 adet/primer olarak belirlenmistir. Veriler degerlendirildigi
UPGMA dendrogram sonucunda 135 ornegin 22 ¢esidi temsil ettigi ortaya ¢ikmustir. Ayvalik ile
Tavsan Yiiregi cesitleri genetik olarak birbirine en uzak ¢esitler olarak bulunmustur. Caligmada elde
edilen sonuglarla 6rneklerin genetik yakinlik/uzakliklart degerlendirildiginde, aym veya degisik bolge
ya da illerden toplanan ayni isimdeki orneklerin bazilarimin gergekten ayni gesit oldugu goriiliirken,
bazilarmin farkli ¢esitler olduklar1 ve genetik olarak birbirlerinden olduk¢a uzak olduklar
belirlenmistir. Cesitlerin farkli olmasina karsin isimlerinin ayni1 olmasi iireticilerin yanlig bilmeleri ya
da bahgelerin kurulmasi sirasinda karisiklik olmasindan kaynaklanmaktadir. Ayni isimdeki bazi
orneklerin tamamen ayni genetik yapida olduklar1 belirlenirken, bazilarinda ¢ok az farklilik tespit
edilmistir. Ozellikle Gemlik cesidi biitiin iilkede yaygmn olarak yetistirildiginden, farkli yerlerden
toplanan Orneklerde bazi farkliliklar tespit edilmistir. Bu farkliligin biiyiik olasilikla somatik
varyasyondan kaynaklandigi ifade edilmistir (Ipek ve ark., 2012).

Marmara Bolgesinde yaygin olarak yetistiriciligi yapilan 12 ¢esit (Samanli, Edincik Su,
Vegral, Domat, Manzanilla, Arbequina, Gordales, Karamirsel Su, Ascolana, Hermandos, Gemlik,
Verdial) ile bolgede genellikle anag olarak kullanilan yabani zeytinin (delice) (Olea europaea subsp.
europaea var. sylvestris) genetik yakinliklarint belirlenmek amaciyla yapilan RAPD-PCR
reaksiyonlarinda yedi adet primer (OPC-01, OPC-02, OPC-11, OPA-10, OPA-12, OPA-13, OPB-12)
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kullanilmig, Gordal ve Karamiirsel su ile Domat ve Arbequina arasindaki yakin iliski Ispanyol ve Tiirk
cesitleri arasindaki yakinliga 6rnek olarak verilmistir. En yiiksek genetik varyasyon Delice ile Edincik
Su arasinda bulunmustur (Coskun ve Parlak, 2013).

Diger bir galigmada ise, sekiz Tiirk ¢esidinden (Edincik, Gemlik, Edremit, Halhali, Domat,
Alacam, Tekir ve Yaglik) farkli bolgelerden beser klon se¢ilmis ve 40 6rnek lizerinde 10 adet ISSR
primeri (UBC 807, UBC 809, UBC 810, UBC 811, UBC 817, UBC 823, UBC 826, UBC 846, UBC
855, UBC 856) kullanmistir. Calismada elde edilen toplam 217 bandin, 206 tanesi polimorfik olarak
tespit edilmis ve polimorfizm oran1 %94.9 olarak bulunmustur. Yiiksek yag ve diisiik su igerigi yani
sira, morfolojik 6zellikleri acisindan da diger ¢esitlerden farklilik gosteren Yaglik ¢esidi 4. grupta yer
alarak genetik olarak da diger ¢esitlerden farkli bulunmustur. Calismada Tekir gesidine ait 2 klon
disinda her ¢esidin klonlar1 ayn1 grupta yer almis, Edincik ve Gemlik arasindaki benzerlik orani 0.544
ile 0.803 arasinda degismistir (Kaya, 2015).

Kaya ve Yilmaz-Gokdogan (2015), baz1 Tiirk zeytin gesitlerinde RAPD markorleri kullanarak
molekiiler karakterizasyonu arastirdiklar1 ¢aligmada 15 primer ile dort ¢eside (Gemlik, Hatay, Mardin
ve Mugla) ait 20 bireyin akrabalik diizeylerini belirlemislerdir. Her ¢esitten alinan bes farkli birey
kendi igerisinde c¢esitlilik gostermesine karsin, dort ¢esidin kesin olarak RAPD markorleri ile
ayrilabildigi ortaya konulmustur (Kaya ve Yilmaz-Gokdogan, 2015).

Ipek ve ark. (2015) tarafindan yapilan g¢alismada Diinyadaki ve Tiirkiye’deki zeytin
cesitlerinden 6rnekler segilmistir. UPGMA dendrogramina gore ¢esitler iki ana gruba ayrilmig ve %55
benzerlik tespit edilmistir. Ana gruplar iki alt gruba ayrilmis, bir grup sadece Tiirk ¢esitlerini (Domat,
Ayvalik, Samanli, Erkence, Cakir Yaglik, Uslu, Edincik Su, Kiraz) igerirken, diger ana grupta yer alan
Tiirk cesitlerinden Gemlik ve Karamiirsel Su bir Italyan (Leccino) bir Ispanyol cesidi (Arbequina) ile
birlikte ayn1 alt grupta yer almistir. Diger ¢esit olan Tavsan Yiiregi ise, Ispanya (Negral, Manzanilla,
Hojiblanca, Gordales) ve Italya (Ascolana) gesitleri ile diger alt grupta yer almistir.

Sakar ve ark. (2016), Tiirkiye de yetistiriciligi yapilan 27 zeytin ¢esidini dokuz yabanci ¢esit
ile karsilagtirmak i¢in 10 tane SSR primeri (DCA3, DCA9, DCA15, DCA18, UDO4, UDO9, UDOI11,
UDO12, UDO024, UDO28) kullanmiglardir. En yiiksek benzerlik Mavi ve Adana Topagi (0.754)
arasinda bulunurken, genetik olarak en uzak cesitler Domat-Meski (0.240) ve Domat-NizipYaglk
(0.245) arasinda tespit edilmistir, sinonim ¢esit bulunmamistir. Yapilan dendrogramda 4 ana grup
olusmus, birinci grupta 7 Tiirk ¢esidi yer almigtir. Kan Celebi ve Sar1 Ulak %69 benzerlik orani ile en
yakin cesitler olarak bulunmustur. Bu iki ¢esit de yaglik olup Giineydogu Anadolu Bolgesinde
yetistirilmektedir. Ikinci grup yabanci cesitlerinde oldugu 21 ¢esidi icermekte ve 2 alt gruba
ayrilmaktadir. En yakin ¢esitler Mavi ve Adana Topagi; Cakir ve Negral; Sar1 Ulak ve Manzanilla
olup, benzerlik oran1 % 75 olarak belirlenmistir. Uciincii grupta 3 cesit ve 4. grupta sadece Domat
¢esidi yer almistir. Domat ve Meski en uzak cesitler olarak belirlenirken, Cakir-Negral (0.749) ve
Celebi-Manzanilla (0.749) en yakin bulunmustur (Sakar ve ark., 2016).

Kaya ve Yilmaz Gokdogan (2016), IRAP ve REMAP markor sistemlerini kullanarak
yaptiklar1 ¢alismada, sekiz Tiirk cesidinden 5’er klon ve 2 Italyan cesidinden 3’er klon kullanarak
toplam 46 klonda 10 LTR ve 10 ISSR primeri kullanilmistir. Elde edilen toplam 368 bandin 358’i
polimorfik bulunmus ve polimorfizm orant %97.28 olarak tespit edilmigtir. Caligmada IRAP ve
REMAP analizlerinde bazi c¢esitlerde yakin iligkiler saptanmistir. Bunlara 6rnek olarak Gemlik ve
Edremit (benzerlik oran1 0.393 ile 0.581 arasinda); Halhali ve Domat (0.319 ile 0.587) ve Italyan
¢esitlerinden Canino ve Frantoio (0.245 ile 0.379) verilebilir. Buna karsilik Balikesir’den alinan
Edincik ¢esidi digerlerinden oldukca farkli olarak tespit edilmis ve iki sistemde de en yiiksek
polimorfizm orani bu gesitte belirlenmistir. Bu ¢esit bilyiik meyvesi, az yag orani ve yiiksek su icerigi
ile morfolojik olarak da diger cesitlerden farklidir. Dendrogramlar karsilastirildiginda Yaglik ¢esidine
ait Y1, Y2 ve Y3 ile Y4 ve Y5 klonlar1 farkli gruplarda yer almuslardir. Iki yénteminde polimorfizm
oranlar1 benzerlik gostermistir (96.82% IRAP ve 97.52% REMAP). Klon (cv. ‘Yaglik’) Y1-Y3 ve Y4-
Y5’in farkli kiimelerde yer almasi ve benzerlik oranlarinin 0.419 ve 0.480 arasinda degismesi
karsilikli tozlanma, somatik mutasyonlar ve bazen de koleksiyondaki yiiksek homonimden
kaynaklanabilecegi belirtilmistir (Kaya ve Yilmaz-Gokdogan, 2016).

Abuzayed ve ark. (2017), 15 Filistin ve dort Tiirk ¢esidinde (Hamza Celebi, Mut, Mars,
Karayaglik) 14 SSR markérii (UDCA4, DCAO7, DCAL15, DCA18, EMO13, EM090, GAPUS59,
GAPU71B, GAPU101, UDO43, UDO39, UDO12, UDO09, UDO24) kullanarak ¢aligma yapmuislardir.
Toplam 110 allel ile %91 polimorfizm ve markor bagina 7.8 allel elde edilmistir. 19 gesit ii¢ grupta
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toplansa da Tirk ¢esitleri tek bir alt grup igerisinde yer almis; en uzak cesitler Arbequina ve Mut
olarak tespit edilmistir (Abuzayed ve ark., 2017).

Cetin ve ark. (2017), 96 zeytin genotipini RAPD, AFLP ve SSR markér teknikleri
uygulanarak molekiiler diizeyde tanimlanmiglardir. Bir¢ok Tiirk ¢esidini iceren ve farkli markor
sistemlerini karsilastirma olanagi sunan c¢alismada; RAPD markor analizinde 52 primerden 215
polimorfik bant, AFLP markor analizinde 26 primerden 919 polimorfik bant ve SSR markdr
analizinde ise 14 primerden 62 polimorfik bant elde edilmistir. En diisiik genetik uzaklik degeri, 0.14
ile Kusadasi orijinli genotipler olan Yag zeytini (84 nolu genotip) ve Yerli yaglik (85 nolu genotip)
genotipleri arasinda, en yliksek genetik uzaklik degeri olan 0.70 ise Artvin orijinli Sati1 (12 nolu
genotip) ile Nizip orijinli Yiin Celebi (53 nolu genotip) arasinda belirlenmistir. RAPD analizinde Yag
Zeytini ile Yerli Yaglk genotipleri arasindaki genetik iligki 0.10, AFLP analizinde 0.15 ve SSR
analizinde ise 0.10 olarak belirlenmistir. Buna gore calismada Kusadas1 orijinli Yerli Yaglik ve yine
Kusadasi orijinli Yag Zeytini genotipleri 2 allelden daha fazla allel bakimindan birbirlerinden farklilik
gostermesi nedeniyle bu iki genotipin % 100 sinonim olmayacagi belirtilmistir. Uygulanan biitiin
tekniklerde, Memecik ve Tasarasi-Kusadasi genotipleri arasinda yakin bir benzerlik degerine ulagilmis
olup, RAPD analizinde 0.05, AFLP analizinde 0.21 ve SSR analizinde 0.10 degerleri saptanmustir.
RAPD, AFLP ve SSR teknikleri birlikle degerlendirildiginde de benzer sekilde bu genotipler arasinda
0.18 genetik uzaklik degeri elde edilmistir. SSR tekniginin AFLP ve RAPD tekniklerine gore
genotipleri ayirma 6zelliginin daha fazla oldugu belirlenmistir.

Aksehirli-Pakyurek ve ark. (2017), Tiirk, Girit ve Yunan ¢esitleri arasinda SSR markarleri ile
genetik cesitlilik ve iligkiyi belirlemis; dendrogramda Samanli ve Gemlik Tiirk g¢esitleri ayn1 grupta
yer alirken, Girit ¢esidi olan Throubolia da bu gruba dahil olmustur.

Tiirk ¢esitlerinde genetik iligkiyi belirlemek amaciyla yapilan baska bir caligmada da
kloroplast DNA trnL-F gen bolgesi kullanilmustir. Tirkiye’de 6 farkli bélgeden 7 ¢esit (Yaglik,
Mugla, Gemlik, Hatay, Samsun, Tekir ve Burhaniye) kullanilmistir. Caligmada 5 Tiirk ¢esidi (Gemlik,
Yaglik, Burhaniye, Hatay ve Samsun) ile diger iilkelerdeki O. europaea subsp. europaea Uyeleri
arasindaki yakin iligski ortaya ¢ikarilarak, farkli iilkelerdekiler ile ortak atalart oldugu belirtilmistir.
Mugla ve Tekir ikinci alt grupta yer almistir. Diger Olea gesitlerinden ciddi bir sapma gosteren bu iki
cesidin ya Tiirkiye’de yerli oldugu ya da ¢ok farkli orijinleri oldugu diisiiniilmektedir (Kaya ve ark.,
2018).

4. Sonug ve Oneriler

Bugiin zeytinyagiin giin gectikce artan degeri ile dogru orantili olarak talep de artmaktadir.
Bu da bizi butik iiretime, cografi isaretli tirlinlere dogru yonlendirmektedir. Bu sebeple yerel alanlarda
iiretilen cesitler ve konum 6nem kazanmaktadir. Ayrica 1slah programlar icin anne ve baba bireyleri
belirlemek son derece dnemlidir. Amaca uygun islah programlari yaratabilmek agisindan istenilen
oOzelliklerin tam olarak saptanmasi ve se¢ilen ebeveynlerde olan 6zelliklerin de dogru ve tam olarak
bilinmesi gerekmektedir. Ayrica gen bankalarinin kurulmasi ve diinya capinda yayginlasmasi ile
yapilan aragtirmalarin dogru yonlendirilmesi agisindan bulunan agac¢larin sinonim, hononim, adina
dogru olmayan bireyler ya da mutant olup olmadiklarinin belirlenmesi gerekmektedir. Turkiye’de
Tohum Tescil ve Sertifikasyon Merkez Miidiirliigii tarafindan yayinlanan tescilli ¢esitler listesi resmi
olarak cesitlerimizin yer aldig1 belgedir. Fakat bu listede yer almayan cesit isimleri ile yapilan
arastirmalar soru isaretlerini arttirmaktadir. Ornegin Besnard ve ark. (2001)’nin ¢alismasinda yer alan
cesitlerden biri olan ‘Sofralik’ listede yer almamakta, bunun izmir Sofralik oldugu diisiiniilmektedir.
Diger bir aragtirmada (Ercisli ve ark., 2009) Tavli Sati, Sati, Gorvela, Sacakli Otur, Butko ve Otur
olmak iizere alt1 ¢esit ele alindig1 belirtilmekle birlikte, sadece Sati, Otur ve Butko tescilli ¢esitlerimiz
icerisinde yer almaktadir. Ercisli ve ark. (2011), Gemlik ¢esidinin Trabzon da Ziraat olarak bilindigini,
Yag ve Tuz olarak adlandirilan gesitlerin ise Isrange ve Patos ¢esidi oldugu belirtmislerdir. Yine
tescilli ¢esitlerimiz arasinda Patos yer alirken, Isrange ¢esidi bulunmamaktadir. Bagka bir ¢alismada
ise Yaglik, Gemlik, Burhaniye, Hatay ve Samsun seklinde isimlendirme yapilmistir (Kaya ve ark.,
2018). Bu konudaki 6rnekler g¢ogaltilabilir. Yapilan aragtirmalarda kullanilan genotiplerin ger¢ek
isimlerinde sorunlar oldugu agik¢a goriilmektedir.

Sertifikali fidan iretiminin arttiritlmasi ve artan iiretim alanlariin dogru yonlendirilebilmesi
acisindan bolgeye gore cesit secimine Onem vererek cesitlerin yayilmasit yine biiyiikk 6nem
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tasimaktadir. Bunun igin de var olan ¢esitlerimizin dogru tanimlanmasi ve orijinlerin dogru olarak
ortaya konulmasi gereklidir. Yapilan ¢alismalar arasinda tartisma yaratan sorulardan biri de italya,
Ispanya, Tiirkiye ve Yunanistan cesitlerinin bazi calismalarda net olarak ayrilmasi bazilarinda ise
akrabalik diizeylerinin yakin ¢tkmis olmasidir (Besnard ve ark., 2001; Belaj ve ark., 2002; Ozkaya ve
ark., 2004). Bu durum yanlig isimlendirmelerin yani sira Diinya’daki ¢esitler arasinda sinonimlerin de
var olma ihtimalini gdstermektedir. Bir ¢alismada Ayvalik ile Valanolia cesitleri birbirine ¢ok
yakinken (Besnard ve ark., 2001) diger bir calismada Cakir ile Valanolia ¢esitleri ¢ok yakin ¢ikmistir
(Belaj ve ark., 2002). Caligmalarin ikisinde de RAPD markoérleri kullanilmigtir. Yine Tavsan
Yiireginin de i¢inde yer aldigi bir ¢alismada Manzanilla ile Nizip Yaglik 0.65 ve 0.70 arasinda
yakmlik gosterirken (Ozkaya ve ark 2004) baska calismada Manzanilla ile Tavsan Yiiregi 0.80’in
tizerinde yakinlik gostermistir (Ipek ve ark., 2009).

Italya’da 538, Ispanya’da 183, Fransa’da 88, Yunanistan’da 52 cesit varken; iilkemizin cesit
sayist ve genetik popillasyonun cesitliligi diigiinildiiginde arastirmalarin  yetersiz kaldigi
diisiiniilmektedir (Baldoni ve Belaj, 2009). Diinyada yapilan uygulamalar ile kiyaslandiginda
tilkemizin bir an 6nce eksikligi giderip molekiiler ¢alismalara ivme kazandirmasi gerekmektedir. Tiim
zeytin genomunun yayimlanmasi ve markor teknolojisindeki son gelismelerin pek ¢ok arastiriciya yeni
bir ufuk saglayacagi ve daha hizli adimlarin yakin gelecekte atilabilecegi diigiiniilmektedir.

Caligmalar arasinda Fransa (INRAM- Institut National de Recherche Agronomique, domaine
de Melgueil, Montpellier, France) (Besnard ve ark., 2001), Ispanya (OGB- Olive Germplasm Bank,
Cordoba, Spain) (Belaj ve ark. 2002; Sarri ve ark., 2006), Tirkiye [Zeytincilik Aragtirma Enstitiisii
Koleksiyon Bahgesi (Owen ve ark. 2004; Ozkaya ve ark., 2004; Cetin ve ark., 2017), Yalova Bahge
Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii (Ipek ve ark., 2009) ve Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisit Midiirligi
(Abuzayed ve ark., 2017), Edremit Zeytincilik Uretme Istasyonu Miidiirliigii (Ipek ve ark., 2015) gibi
pek ¢ok kurumdan saglanan ornekler ve iiretici bahgelerinden alinan 6rnekler kullanilmistir. Ancak
ornegin Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii Bahgesinden 6rneklerin alindigi bir
calismada; Uslu, Biiylik Topak Ulak ve Gemlik ¢esitleri genetik olarak %100 ayn1 ¢ikmis ve Gemlik
bireylerinin bu iki ¢esidin adi yazilarak yanlis adlandirildigi rapor edilmistir (Ipek ve ark., 2009).
Benzer durumlarin diger koleksiyon bahgelerinde de bulunabilecegi diisiiniilmektedir. Bu sebeple
Turkiye deki Gen Bankasi, Koleksiyon bahgesi, Enstitii Miidiirliikleri ya da Universite bahgelerinde
yer alan genotiplerin bir an Once morfolojik ozellikler de dikkate alinarak molekiiler olarak
diizenlenmesi gerekmektedir. Bu dogrulamalarin yapilarak ¢alismalarin devam etmesinde yarar vardir.
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