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Oz: Fritillaria imperialis L. (Terslale) Tiirkiye’de dogal olarak yetisen ve siis
bitkisi olarak kullanilan bir tlrdlr. Bu tur dogada morfolojik olarak yiiksek bir
genetik varyasyon gostermektedir. Van Goli havzasindan toplanan 74 F.
imperialis genotipi arasindaki genetik ¢esitliligi belirlemek amaciyla yiiriitiilen bu
calismada, 19 farkli iPBS-Retrotranspozon primeri kullanilmistir. Kullanilan 19
primerin tamami1 %2100 oraninda polimorfizm godsteren toplam 94 bant
olusturmustur. Primer basma diisen ortalama bant sayismin 4.94, ortalama
polimorfizm bilgi igeriginin (PIC) ise 0.58 oldugu belirlenmistir. En diisiik bant
veren primer 2 bant olustururken, en yiiksek bant veren primer 10 bant
olusturmustur. Ortalama etkili allel sayisinin 1.50, Shannon bilgi indeksinin 0.47,
gen cesitliliginin ise 0.30 oldugu saptanmustir. Elde edilen sonuglar, Van Golu
havzasindan toplanan ters lale genotiplerindeki genetik farkliligin 6nemli diizeyde
oldugunu ortaya koymustur. Terslale genotiplerinde ilk kez iPBS-Retrotranspozon
markirlart kullanilarak genetik gesitliligin belirlenmesine yonelik olarak yir(tiilen
bu ¢alisma, iPBS-Retrotranspozon markir sisteminin bu tiirde basarili bir sekilde
uygulanabilecegini ortaya koymustur. Elde edilen veriler, terslale (zerinde
yiritilecek islah galigmalari igin 6n bilgi olusturacak niteliktedir.
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Abstract: Fritillaria imperialis L. naturally grows in Turkey and it is used as an
ornamental plant. This species harbored plentiful genetic variation for various
morphological traits in its natural habitat. In this study, 19 different iPBS-
Retrotransposon primers were used to identify genetic variation among 74 F.
imperialis genotypes collected around Van lake basin. 19 primers amplified 94
bands, 100% polymorphism. The average number of bands per primer was 4.94
and the average polymorphism information content (PIC) was 0.58. Maximum
number of polymorphic bands were 10 while the minimum number of
polymorphic bands were 2. The mean effective number of alleles, Shannon
information index and the gene diversity were 1.50, 0.47, and 0.30 respectively.
The results reflected that genetic variations of F. imperialis genotypes collected
from Van lake basin were significant. This is the first report identifying the genetic
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variations of F. imperialis genotypes by iPBS-Retrotransposon primers, and it
proved that iPBS-Retrotransposon marker system could be applied successfully in
F. imperialis for genetics and genomic studies. The data obtained from this study
will provide preliminary information for future F. imperialis breeding activities.

1. Giris

Dinyada Meryemin gozyaslar1 olarak bilinen Fritillaria imperialis L. turli Glkemizde Terslale,
Aglayan gelin, Sahtugu (Tugu sahi), Kral lalesi, Serefeli lale, Giilnahun, Semdinli lalesi veya Hakkari
lalesi olarak bilinmektedir. Cok yillik olan bu tiir siis bitkileri sektorii yaninda tibbi amaglarla da
kullanilmaktadir (Alp, 2006; Rahimi ve ark., 2013).

F. imperialis, Tirkiye’den Viyana’ya gotiiriildiigii 400 yildan daha fazla zamandan beri Bati
Avrupa’da “Crown imperial” olarak bilinmesine karsilik, iran ve Orta Dogu sanatinda ¢ok daha 6nceden
bilinmektedir. Tur Avrupa’da tanitildiktan sonraki 100 y1l i¢inde soguklara dayanikli temel otsu bitkiler
arasina girmistir (Clark ve ark., 2003). F. imperialis’in dogal popllasyonlar1 Tiirkiye’de genis bir alana
yayilmig olup; basta Kahramanmaras, Siirt, Sirnak, Van, Bitlis ve Hakkari illeri olmak tizere, genellikle
1200-2500 m arasindaki yliksekliklerdeki dag yamaclar1 ve g¢aliliklarda yayilis gostermektedir. F.
imperialis tiirQ, etkileyici ¢igeklerinden dolay: kiiltiire alinmis ve basta Hollanda olmak {izere dogadan
toplanarak birgok Avrupa iilkesine ihracati yapilmaktadir (Davis, 1984; Arslan ve Sarthan, 2002; Alp,
2006; Teksen ve Aytag, 2011). Terslale soganlar1 ditiretik, yumusatici, ¢oziicii 6zelliklere sahiptir ve
ayrica taze bitkiler toksik alkaloid olan “imperialine” icermektedir. Soganlari igerdikleri steroidal
alkaloitler sayesinde modern tipta ilag sanayinde kullanma potansiyeli bulunmaktadir (Bingdl ve ark.,
1996).

Genetik cesitlilik degisen cevresel degisikliklere uyum ve tiirlerin uzun siire hayatta kalmalari
icin oldukga 6nemlidir. Tirler arasindaki genetik ¢esitliligin korunmasi da énemli hedeflerdendir; ¢unku
genetik varyasyonun azhigmin populasyonlarin ¢evre sartlarina uyum yetenegini azalttigi
diistiniilmektedir (Chaleshtori ve ark., 2012; Barut ve ark., 2020). F. imperialis tirinin iklim
degisikliginde neslinin devam edip etmeyecegine yonelik genetik cesitlilige sahip olup olmadigi 6nemli
bir sorudur. Tirlin korunmasi igin gerekli olan bilgi popilasyon genetik ¢aligmalari sayesinde saglanir.

DNA’ya dayali molekiiler markirlar {izerine kapsamli arastirmalar tiim diinyada devam
etmektedir. Molekiiler markirlar genetik cesitliligi tespit etmek i¢in yaygin olarak kullamilmaktadir
(Akcali-Giachino ve Inan, 2019). Genetik cesitliligi korumak icin cesitli DNA markirlar1 arasinda
retrotranspozon markirlar1 genel uygulanabilirlik, basit uygulanma ve genetik kararlilik 6zellikleri ile
cok sayida evrimsel ve genetik calismada genis capta uygulanmistir. Retrotranspozonlar kisa evrim
periyodunda yiiksek sayida kopya iireten ve bitki genomunun evrimsel yapisinin 6nemli bir bileseni
olabilen en ¢ok degisken genomik faktorlerden birini sunmaktadir. Retrotranspozonlar o6karyot
hlcrelerde 6zellikle bitki turlerinde genom boyunca bol miktarda bulunmaktadir (Finnegan, 1989). Bitki
genomlari retrotranspozon igerikleri agisindan farklilik gosterirler ve siklikla bitki genomunun %50’sini
olusturmakta hatta bu oran %90’lara kadar c¢ikabilmektedir (San Miguel ve ark., 1996).
Retrotranspozonlarin bol bulunmalar1 ve kendilerini genomun diger bolgelerine eklemeleri farkli grup
organizmalardaki farkli poptlasyonlar igin glcli bir DNA markir olmalarin1 saglamaktadir
(Zampicinini ve ark., 2004). Primer aras1 baglanma bolgesi (iPBS) sekans bilgisi gerektirmeyen gicli
bir DNA parmak izi teknigi olarak ispatlanmistir ve evrensel markir sistemi olarak tercih edilmektedir.

F. imperialis’de genetik cesitliligi belirlemek amaciyla RAPD, ISSR ve AFLP markirlart
onceden test edilmistir. Ancak iPBS-retrotranspozon markirlar: bu turde daha once test edilmemistir.
Bu calismada; 1) Van Golii havzasinda toplanan gigek rengi, ¢igek sayisi, bitki boyu, kahkiil yapisi
farkli olan terslalelerin kendi aralarindaki yakinlik diizeylerinin belirlenmesi, 2) Aymi bdlgeden
toplanmis olan ve dogal olarak yetisen terslalelerde tohum ile ¢ogalmadan kaynakli agilim diizeyinin
belirlenmesi, 3) Terslalede daha Once calisiilmamis iPBS retrotranspozon markir tekniginin
verimliliginin test edilmesi, 4) DNA analizlerinin degerlendirilmesi sonucunda, daha sonra
yapilabilecek projelerde 1slah amaglarma uygun ve farkli ebeveynler secerek melezleme yapmak ve
genetik haritalama ¢alismalar1 i¢in popilasyon gelistirmek amaglanmgtir.
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2. Materyal ve Yontem
2.1. Bitki materyali ve DNA izolasyonu

Calismada bitkisel materyal olarak kullanilan 74 adet terslale genotipi Van Golii havzasinda 5
farkl1 lokasyondan toplanmus ve 2012 yilinda Van Yiiziincii Y1l Universitesi’nde agikta tarla kosullarina
dikilmistir. Bitki DNA’lar1 her terslale genotipine ait gen¢ yapraklardan izole edilmistir. DNA
izolasyonunda Doyle ve Doyle (1990) tarafindan bildirilen yontemde Boiteux ve ark. (1999) tarafindan
yapilan minor modifikasyonu kullanilmigtir. DNA konsantrasyonlari NanoDrop (Thermo Nanodrop
2000) ile olgiilmiis ve iPBS retrotranspozon markir teknigi i¢in 25 ng/pl’ye seyreltilmistir. Caligmada
kullanilan terslale genotiplerinin toplandigi lokasyonlara ait bilgiler Cizelge 1°de verilmistir.

Cizelge 1. Van Goli Havzasinda toplanan terslale genotiplerinin lokasyon bilgileri

Toplanan Bolge Rakim (m) Enlem Boylam Genotip sayisi
1 Aydinocak Kéyii 1923 38311699 D 4254654 K 21
2 Dilmetas Koyt 1802 38321690 D 4254650 K 23
3 Kurutlu Kdyi 1849 38319107 D 4253894 K 8
4 Gokbudak Kdyu 1986 37540017 D 4239351 K 13
5 Doganyayla Koyii 1980 38300325 D 4220099 K 9

2.3. iIPBS-Retrotranspozon analizleri

Calismada, Kalendar ve ark. (2010) tarafindan {iretilen ve evrensel olarak belirtilen iPBS
retrotranspozon DNA molekiler markirlar1 kullanilmistir. iPBS retrotranspozon primerleri rastgele
secilen 8 terslale genotipinde denenmis; en fazla amplifikasyon ve polimorfizm gdsteren primerler
secilmistir. Tarama sonucunda en polimorfik bulunan 19 adet iPBS retrotranspozon primeri tim terslale
genotiplerinin molekuler karakterizasyonunda kullanilmistir. Calismada kullanilan primerlerin kodlari,
sekans bilgileri ve baglanma sicakliklar1 Cizelge 2’de verilmistir. iPBS retrotranspozon analizleri
Kalendar ve ark. (2010)’na goére yapilmistir. PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu); 25 pl reaksiyon
karisiminda, 25-50 ng DNA, 1 X DreamTaq PZR buffer (Fermentas), 1 uM primer (12-13 nikleotid
primerleri igin) veya 0.6 UM (18 niikleotid primerler i¢in), 0.2 mM dNTPs, 1 tnite Tag DNA polimeraz
(Fermentas) ve 0.04 unite Pfu DNA polimeraz (Fermentas) icermektedir. PZR programi; 6nce 95 °C’de
4 dakika denatiirasyon ile baglamis ve 30 dongli 95 °C’de 15 saniye denatiirasyon, 50-65 °C’de 1 dakika
baglanma (primere bagl olarak degismek tizere), 68 °C’de 1 dakika ve son uzama safhasi 72 °C’de 5
dakikadan olusmaktadir. iPBS analizleri icin elde edilen PZR urunleri 1XTBE tampon cozeltisi
kullanilarak ethidyum bromdir iceren %1.7’lik agaroz jelde kosularak, UV 1sik altinda fotograflari
cekilmistir. Jelde 6ncl olarak 100 baz ¢iftlik DNA kullanilmis, degerlendirmeler buna gore yapilmustir.
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Cizelge 2. Calismada kullanilan primer kodlari, sekanslar1 ve baglanma sicakliklar

Primer Kodu Sekans (5’-3") Baglanma Sicakligi (°C)
iPBS2076 GCTCCGATGCCA 60
iPBS2077 CTCACGATGCCA 55
iPBS2232 AGAGAGGCTCGGATACCA 55
iPBS2239 ACCTAGGCTCGGATGCCA 55
iPBS2078 GCGGAGTCGCCA 63
iPBS2079 AGGTGGGCGCCA 65
iPBS2080 CAGACGGCGCCA 63
iPBS2374 CCCAGCAAACCA 53
iPBS2375 TCGCATCAACCA 50
iPBS2377 ACGAAGGGACCA 53
iPBS2378 GGTCCTCATCCA 53
iPBS2394 GAGCCTAGGCCA 55
iPBS2249 AACCGACCTCTGATACCA 51
iPBS2251 GAACAGGCGATGATACCA 53
iPBS2270 ATCCTGGCAATGGAACCA 55
iPBS2295 AGAACGGCTCTGATACCA 60
iPBS2395 TCCCCAGCGGAGTCGCCA 53
iPBS2415 CATCGTAGGTGGGCGCCA 60
iPBS2383 GCATGGCCTCCA 53
iPBS2270 ATCCTGGCAATGGAACCA 55

2.4. istatistiksel analiz

Secili primerlerin her biri i¢in PZR amplifikasyonu tekrarlanarak retrotranspozon markir sistemi
i¢in DNA profillerinin tekrarlanabilirligi test edilmistir. Sadece gii¢lii ve temiz bantlar analiz i¢in dikkate
almmustir. iPBS-retrotranspozon bantlar ikili skorlama sistemine gére bant varliginda "1" yoklugunda
"0" olarak analiz edilmistir. Parlak ve digerlerinden net sekilde ayrilmis bantlar skorlanmistir, zayif
bantlar yapay bantlarin skorlanmasini 6nlemek i¢in dikkate alinmamistir. Polimorfizm bilgi igerigi De
Riek ve ark., 2001 nin bildirmis oldugu formiile gére hesaplanmistir;

PICi = 2fi(1 — fi) (1)

Formilde; fi: gogalmus allellerin (bant mevcut) frekansini, (1-fi) ise; bos allellerin (bant mevcut
degil) frekansini ifade etmektedir. Dendrogramlar Neighbor Net (NNet) Nei genetik mesafe (Nei, 1987)
kullanilarak Splits Tree v4.11 (Huson ve Bryant, 2006) programi ile olusturulmustur.

Doksandort terslale genotipindeki genetik farkliligi arastirmak igin kullanilan etkili allel sayisi
(Ne), gen g¢esitliligi (h), Shannon bilgi indeksi (I) parametreleri Popgene ver. 1.32 (Yeh ve ark. 2000)
ile hesaplanmustir.

3. Bulgular

Seksen ti¢ iPBS primerinin tamami rastgele secilmis 4 adet terslale genotipinde denenmistir.
Devam eden analizler i¢in net ve tekrar edilebilir bant profiline sahip 19 primer seg¢ilmistir. Belirtilen
19 primer 74 terslale genotipinde denenmis, tamami polimorfik olmak tizere toplam 94 adet skorlanabilir
bant {iretmistir. Primer bagina diisen retrotranspozon bant sayisi, ortalama 4.94 bant olmak (zere 2
(RT2079, RT2232, RT2378) ile 10 (RT2076) arasinda degisim gostermistir. PIC degerleri 0.38
(RT2295) ile 0.97 (RT2232) arasinda degiskenlik gostermis, oOrtalama PIC degeri 0.58 olarak
belirlenmistir (Cizelge 3). Skorlanabilen tiim bantlar polimorfik oldugundan primer basina diisen
ortalama polimorfik ve toplam polimorfik bant sayisi yukarida verilen degerler ile aymidir (4.94)
(Cizelge 3). En diisiik genetik uzaklik 0.102 ile YYU54 ve YYUS56 genotipleri arasinda belirlenirken en
yiiksek genetik uzaklik 1.00 ile YYUG63 ve 25 terslale genotipi (YYUZL, YYU2, YYUS, YYUSG, YYU9,
YYU10, YYUL1, YYU12, YYU13, YYU14, YYU19, YYU20, YYU21, YYU23, YYU24, YYU28,
YYU32,YYU46, YYU48, YYUS53, YYUS54, YYUS5, YYUS57, YYUT73, YYU74) arasinda goriilmiistiir.
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Etkili allel sayis1 (Ne) en yiksek iPBS2239 primerinde (1.73), en diisiik ise iPBS2270
primerinde (1.11) elde edilirken ortalama etkili allel sayis1 1.50 olarak bulunmustur. Ortalama gen
cesitliligi (h) 0.30 iken; en yiiksek gen gesitliligi iPBS2239 primerinde 0.41; en diisiik gen cesitliligi
iIPBS2270 primerinde 0.10 olarak belirlenmistir. Shannon bilgi igerigi (1) 0.20 (iPBS2270) ile 0.60
(iPBS2270) arasinda farklilik gosterirken, ortalama deger 0.47°dir (Cizelge 3).

Cizelge 3. 19 iPBS markirinin terslale genotiplerinde genetik cesitlilik parametrelerinin
degerlendirilmesi

Lokus T* p* P% PIC Ne h I
2076 10 10 100 0.49 1.59 0.34 0.50
2077 5 5 100 0.39 1.52 0.31 0.47
2078 8 8 100 0.60 1.70 0.39 0.57
2079 2 2 100 0.75 1.52 0.33 0.50
2080 3 3 100 0.84 1.34 0.22 0.36
2232 2 2 100 0.97 1.54 0.35 0.53
2239 6 6 100 0.77 1.73 0.41 0.60
2249 4 4 100 0.54 1.53 0.32 0.49
2251 4 4 100 0.70 1.52 0.31 0.49
2270 3 3 100 0.71 1.11 0.10 0.20
2295 5 5 100 0.38 1.33 0.21 0.35
2374 6 6 100 0.56 1.50 0.32 0.50
2375 3 3 100 0.70 1.51 0.33 0.51
2377 5 5 100 0.43 1.48 0.29 0.45
2378 2 2 100 0.95 1.41 0.26 0.42
2383 6 6 100 0.75 1.68 0.38 0.56
2394 7 7 100 0.40 1.53 0.31 0.48
2395 6 6 100 0.58 1.50 0.31 0.48
2415 7 7 100 0.49 1.62 0.35 0.52
Toplam 94 94

Ortalama 494 4.94 100 0.58 1.50 0.30 0.47

PIC: polimorfizm bilgi igerigi, Ne: etkili allel say1s1, h: gen ¢esitliligi I: Shannon bilgi indeksi.

Analizler sonucu 74 terslale genotipinin iki ana gruba ayrildig1 goriilmektedir (Sekil 1). Ik grup (A)
yalnizca tek genotipten (YYU 63 no’lu genotip) olusurken, ikinci grup (B) 73 genotipten olusmustur. B
grubu B1, B2, B3, B4, B5 ve B6 olmak iizere 6 farkli gruba ayrilmistir. Bu gruplardan B1 6 adet genotip
icerirken, B2 4 adet, B3 14 adet, B4 13 adet, B5 16 adet ve B6 20 adet genotip icermektedir. Belirtilen
6 grupta kendi iginde farkli alt gruplara ayrilmistir. Caligmada kullanilan 74 genotipin 57 adeti (YYU1,
YYU2, YYU3, YYU4, YYUS5, YYU6, YYU7, YYUS, YYU9, YYU10, YYU1l, YYU12, YYU14,
YYUL15, YYU16, YYUL7, YYU18, YYU19, YYU20, YYU22, YYU23, YYU24, YYU25, YYU27,
YYU28, YYU30, YYU31, YYU33, YYU37, YYU38, YYU39, YYU40, YYU41, YYU42, YYU44,
YYU45, YYU46, YYU47, YYU50, YYU51, YYU52, YYU53, YYU55, YYU57, YYU58, YYU5S9,
YYUB3, YYU64, YYUG5, YYU66, YYU67, YYU68, YYUG9, YYUT71, YYU72, YYUT73, YYUT74)
kirmizi, 5 adeti (YYU34, YYU36, YYU48,YYUS54, YYUS56) sar1, 1 adeti (YYU49) turuncu renkli
ciceklere sahipken, geriye kalan 11 adet genotip (YYU13, YYU21, YYU26, YYU29, YYU32, YYU35,
YYU43, YYUGB0, YYUGL, YYU62, YYU70) cicek olusturmadan kurumustur. Sari ¢igek rengine sahip
YYU34 ve YYU36 nolu genotipler B3 grubuna ait alt gruplardan birini olusturmustur. Sar1 renge sahip
diger ti¢ genotipten iki adeti de (YYU54 ve YYU 56) B6 grubuna ait alt gruplardan birini olusturmustur.
Sar1 ¢igek rengine sahip olan diger genotip (YYU49) ise YYU54 ve YYU56 genotipleri ile ayni grupta
(B6) yer almasina ragmen, diger sar1 renkli ¢icek yapisina sahip genotipler ayri alt grupta yer almustir.
Turuncu ¢igek rengine sahip genotip (YYU49) B1 grubunda yer almistir (Sekil 2.). Kirmiz1 ¢igek
rengine sahip genotipler bitiin gruplara dagilmistir. Sar1 gicek rengine sahip genotiplerin farkli gruplara
ait alt gruplarda bulunmasi, ¢alisma sonuglarinin ¢igek rengi agisindan genotipler arasindaki farkliliklar
belirlemede yeterince ayirt edici olmadigini géstermektedir. Benzer sekilde diger morfolojik kriterler de
(yaprak; en-boy, govde; tim boy, sap uzunlugu, sap ¢ap1, kandil; sayi-petal boyu, petal eni ve kakul
yaprak sayis1) degerlendirildiginde genotipler arasinda farklihigin tespit edilemedigi gériilmektedir. Bu
durumun kullanilan primer sayisinin az olmasi, tek markir tekniginin kullanilmasi ve caligmada
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kullanilan populasyon iginde kendi aralarinda tozlanmalar sonucu genotipler arasinda genetik olarak
karigimlarin meydana gelmis olmasindan kaynaklandigi diistiniilmektedir.

Sekil 1. iPBS-retrotranspozon markirler: ile olusturulmus 74 terslale genotipine ait dendogram.
4. Tartisma ve Sonug¢

Terslale dahil birgok tiirde bitki genom analizleri 6nemli dlgiide gesitlilik gosterebilen markir
sistemleri kullanarak farkli ¢esitler/tiirler arasindaki iligskiyi sunmaktadir. Farkli markir teknolojileri
farkli genomik bolgeleri gogaltabilir. Cesitli DNA markirlar1 arasinda retrotranspozon markirlari genel
uygulanabilirlik, basit uygulanma ve genetik kararlilik 6zellikleri ile ¢ok sayida evrimsel ve genetik
calismada genis capta uygulanmistir. Retrotranspozonlar kisa evrim periyodunda yiiksek sayida kopya
ureten ve bitki genomunun evrimsel yapisinin 6nemli bir bileseni olabilen en ¢ok degisken genomik
faktorlerden birini sunmaktadir. Retrotranspozonlar 6karyot hiicrelerde 6zellikle bitki tiirlerinde genom
boyunca bol miktarda bulunmaktadir (Finnegan, 1989). Bu 6zelliklerinden dolay1 ¢alismada, iPBS
markir sistemi kullanilmustir. Fritillaria tirlerinde bugiine kadar RAPD, ISSR, AFLP ve SSR markir
teknikleri uygulanmigtir. Ancak bu tiirde iPBS-Retrotranspozon markir teknigi ilk olarak bu ¢alismada
kullanilmistir. Calismada Van Goli havzasindan toplanan 74 adet terslale genotipi iPBS-
Retrotranspozon primerleri ile analiz edilmistir. Analizlerde 19 iPBS-Retrotranspozon primeri
kullanilmis ve skorlanabilir tamami polimorfik olan 94 adet bant iiretilmistir. Primer basina ortalama
bant say1s1 4.94 olup en diisiik bant say1s1 2, en yiiksek bant sayist 10 olmustur ve tiim primerler %100
polimorfizm gdstermistir. Chaleshtori ve ark. (2012), ayn1 tirde AFLP, ISSR ve RAPD markir teknikleri
ile sirasiyla % 99.5, % 80.53 ve % 83.2 polimorfik bant elde etmislerdir. Elde edilen sonuclar, bu
sonuglarla karsilastirildiginda iPBS-Retrotranspozon markir sisteminin terslalede genetik ¢esitliligin
tespiti i¢in kullanilabilecegini gostermektedir. iPBS-Retrotranspozon markirlar: ile defne, biber ve
nohutta genetik cesitlilik {izerine caligmalar yapilmis; polimorfik bant sayilari sirasiyla %84.1, %92,

403



YYU TAR BIL DERG (YYU J AGR SCI) 30 (2): 398-406
Kogak ve ark. / Van Gélii Havzasindan Toplanan Terslale (Fritillaria imperialis L.) Genotiplerinde Genetik Farkliligin iPBS Retrotranspozon Markirlari ile Belirlenmesi

%100 olarak belirtilmistir (Karik ve ark. 2019, Yildiz ve ark. 2019, Andeden ve ark. 2012). Terslale
tizerine yiiriitiilen bu ¢alismada ise, polimorfik bant sayis1 %100 olarak bulunmustur. Bu oran iPBS-
Retrotranspozon markir sisteminin terslalede genetik cesitliligi belirlemede basarili oldugunu
gostermektedir.

PIC degeri, genetik ¢esitliligin  belirlenmesinde, polimorfik lokuslarin etkinliginin
anlagilmasinda ve markirin genotipler arasindaki ayrim giiciiniin belirlenmesinde kullanilmaktadir.
Terslale genotipleri tzerine ydrutilen bu caligmada, PIC degeri 0.38-0.97 arasinda degiskenlik
gosterirken, ortalama PIC degeri 0.58 olarak saptanmustir. iPBS markirlar ile biber (Yildiz ve ark.
2019), defne (Karik ve ark. 2019, nohut (Andeden ve ark. 2012), bezelye (Baloch ve ark. 2015), tiitin
(Yaldiz ve ark. 2018), bamya (Yildiz ve ark. 2015) turlerinde yapilan ¢aligmalar, bu markir tekniginin
giivenilir oldugunu ve genetik farkliligin belirlenmesinde kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.
Onceki calismalarla, iPBS-Retrotranspozonlarin yiiksek oranda tekrarlanabilir, saglam ve giivenilir bir
markir sistemi oldugu ortaya konulmus (Kalendar ve ark. 2010, Guo ve ark. 2014) ve bu sonuglar diger
markir sistemleriyle de kiyaslanarak kanitlanmistir. Xu ve ark. (2018), Tetradium ruticarpum tirlinde
ISSR ve iPBS markirlar ile genetik farkliligi incelemisler ve iPBS markirlarinin ISSR markir teknigine
gore daha fazla polimorfizm gosterdigini belirtmislerdir. Benzer sekilde piringte SSR ve iPBS markirlari
ile popiilasyon yapisini inceleyen COmertpay ve ark. (2016)’da her iki markirin benzer sonuglar
verdigini bildirmislerdir. Bu sonuglar da dikkate alindiginda, iPBS markirlarinin yiiksek oranda
tekrarlanabilirligi, diisitk maliyet ve glvenilirlik gibi 6zellikleriyle genetik gesitlilik aragtirmalarinda
kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.

Van Go6li havzasinda yayilis gosteren terslale genotiplerinde genetik gesitliligi belirlemek igin
farkli parametreler hesaplanmistir (Cizelge 3). Bu parametrelerden biri olan maksimum etkili allel sayis1
(Ne); biiylik genetik varyasyonlarin durumunu gosterir. Bu ¢alismada, ortalama etkili allel sayis1 1.50
olarak bulunmustur. Bu sonug¢, iPBS markirlar1 ile yapilmis ¢aligmalarda bildirilen degerlerden
yuksektir (Karik ve ark. 2019, Yildiz ve ark. 2019, Yaldiz ve ark. 2018). Diger bir parametre olan
ortalama gen cesitliligini (h) ise, Yildiz ve ark. (2019) 0.09 olarak belirlerken, Yaldiz ve ark. (2018)
0.19 olarak belirlemislerdir. Terslale genotiplerinde yiiriitiilen bu ¢alismada ise, ortalama gen ¢esitliligi
0.30 olarak belirlenmistir. Bu sonug; caligmada kullanilan genotiplerdeki genetik ¢esitliligin daha fazla
oldugunu ortaya koymaktadir. Shannon bilgi indeksi, popilasyondaki varyasyonu ayirt etmede
kullanilan bir diger parametredir. Bu ¢alismada ortalama Shannon bilgi indeksi 0.47 olarak saptanmustir.
Bu deger; onceki ¢aligmalarda bildirilen degerlerden daha yiiksektir (Y1ldiz ve ark. 2019, Yaldiz ve ark.
2018, Karik ve ark. 2019).

Genotipler arasindaki en diisiik genetik mesafe 0.102 ile YYU54 ve YYU 56 nolu genotipleri
arasinda bulunmustur. Bu iki genotip B6 grubunda yer almistir (Sekil 2). Terslalede daha énce AFLP,
ISSR, RAPD markirlariyla yapilan ¢alismada, 3 ana grup olusmus ve gruplarin da kendi aralarinda alt
gruplara ayrildigi gozlenmistir. Olusan gruplarda ayni bolgeden alinan genotiplerin ayni grupta yer
aldig1 belirtilmistir (Chaleshtori ve ark. 2012).

Calismaya konu olan terslale genotiplerinin bazi morfolojik 6zellikleri (yaprak eni ve boyu, bitki
boyu, sap uzunlugu ve sap ¢ap1, kandil sayisi, petal boyu ve petal eni, kakiil yaprak sayisi ve ¢icek rengi)
de belirlenerek yapilan genetik analiz sonuglart ile iliskilendirilmeye ¢alisilmistir. Sar1 gicek rengine
sahip genotiplerin ikiserli gruplar halinde toplanmasi kullanilan markir sisteminin bu tiirde bagarili
oldugunu gostermektedir. Nitekim bu genotiplerden ikisi (YYU54 ve YYUS56) yapilan analizler sonucu
en diisiik genetik uzakliga sahip olan genotipler olarak tespit edilmistir. Sar1 ¢igekli genotiplerin hepsinin
bir grup altinda degil de ikiserli olarak farkli gruplar altinda toplanmasinin sebebinin ise sadece ¢icek
rengi ile ilgili bolgelerin cogaltiminin yapilmayip farkli 6zelliklerle de baglantili bolgelerin gogaltiminin
yapilmasindan kaynaklandig1 diisiiniilmektedir. Benzer sekilde YYU65 nolu genotip diger tiim
genotiplerden ayrilarak A grubunu olusturmaktadir. incelenen morfolojik degerler ele alindiginda,
YYU63 nolu genotipini diger genotiplerden ayiran anlamli bir farklilik gériilmemistir. Bu durum
¢ogaltimi yapilan bdlgelerin  incelenen morfolojik karakterlerle baglantili  olmamasindan
kaynaklanabilir. Ayrica bazi 6zellikler multigenik oldugundan dolay1 morfolojik 6zellikler agisindan
YYU63 nolu genotip diger genotiplerden belirli bir sekilde ayirt edilmemektedir. Ancak analizler
sonucu bu genotipin digerlerinden farkli bulunmasi anlamsiz degildir, bu farkliligin incelenen
morfolojik 6zellikler disinda farkli karakterlerden kaynaklandigi diigiiniilmektedir. Calismada
kullanilan terslale genotiplerinin tamami Van Go6lii havzasindan toplanmistir, farkli bolgelerden
toplanan terslaleler ile daha anlamli sonuglar elde edilebilecegini diistiniilmektedir. Her ne kadar

404



YYU TAR BIL DERG (YYU J AGR SCI) 30 (2): 398-406
Kogak ve ark. / Van Gélii Havzasindan Toplanan Terslale (Fritillaria imperialis L.) Genotiplerinde Genetik Farkliligin iPBS Retrotranspozon Markirlari ile Belirlenmesi

morfolojik ozellikler bakimindan farkliliklar gézlemlense de gerek kendi aralarinda tozlanmalari
gerekse ayni1 havzadan toplanmalar1 nedeniyle ayirim ¢ok anlamli olmamustir. Bu tir bir 6rneklemede
primer sayisinin artirilmasi ve daha farkli markir sistemlerinin (6zellikle kodominant) kullanilmasi,
belirtilen morfolojik 6zellikler acisindan ayirt edici sonuglar verebilir. Nitekim Yildiz ve ark. (2015),
bamyada iPBS-retrotranspozon ve SSR markir sistemleri ile yaptiklari ¢alismada tohum zarfi ayni renge
sahip olan genotiplerin ayn1 gruplarda toplandiklarini bildirmislerdir.

Calismada, Van Go6li ¢evresinde dogal olarak yetisen terslale genotiplerinden olusan
populasyondaki genetik varyasyon iPBS-Retrotranspozon markir sistemi ile tespit edilmistir. Elde
edilen sonuglar, iPBS-Retrotranspozon markir sisteminin birgok bitkide oldugu gibi terslale bitkisinde
de bagaril bir sekilde kullanilabilecegini ortaya koymustur. Calismanin sonuglari, terslale islahi i¢in
uygun ebeveynlerin segiminde yardimci olacak niteliktedir.
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