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Kokeni Dogu Akdeniz iilkelerine dayanan, hayvan yemi ve maltlik olarak tiiketilen arpanin,
diinyanin birgok bolgesinde tarimi ve 1slahi yapilmaktadir. Arpa ¢esitlerinde genetik
cesitliligin belirlenmesi, ¢esitler arasindaki genetik iligkilerin ortaya ¢ikarilmasi ve 1slahgi
haklarmm korunmasi i¢in molekiiler yontemlerden faydalanilmaktadir. Bu calismada, arpa
genomunun Onemli bilesenlerinden olan BARE-1 retrotranspozonu ile iligkili IRAP
(Retrotranspozon-arast Cogaltilmig Polimorfizm), REMAP (Retrotranspozon-Mikrosatellit
Cogaltilmis Polimorfizmi) ve iPBS (Primer Arasi Baglanma Yeri Polimorfizmi) olarak
adlandirilan molekiiler belirtegler kullanilarak ulusal birgok c¢esidin karakterizasyonu
yapilmustir. Toplamda 211 alel olmak iizere, 3 IRAP primer gifti 49.5 REMAP primer g¢ifti 55
ve 7 iPBS primer ¢ifti igin 107 alel tespit edilmistir. Lokus basma ortalama 14 alel
belirlenmistir. Polimorfik Bilgi Igerigi (PIC) ortalama degeri REMAP igin 0.407, IRAP igin
0.454 ve IPBS igin de 0.442 bulunmustur. Genetik benzerlik degerleri 0.41 ila 0.93 arasinda
degigmistir. Tim belirtegler igin ortalama fark yontemi (UPGMA) kiimeleme analizi
yapilarak, cesitler genetik benzerliklerine gore gruplandirilmiglardir. Bu ¢alismada, fazla
sayida alel ve yiiksek PIC degeri vermeleri, ucuz ve kolay elde edinimleri nedeniyle,
transposon temelli molekiiler belirtegler ile ¢ok yakin iligkili ¢esitlerin dahi ayriminin kolay
bir sekilde yapilabilecegi goriilmistiir. Transposon esash belirtecler, ¢esitler arasinda genetik
iliskileri belirlemenin yani1 sira genetik kaynaklarin korunmasinda ve tohum bankalarmimn
yonetiminde faydali olabilecektir.
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Barley, which is originated from Eastern Mediterranean countries and is consumed as animal
feed and malt, is cultivated and breeding in many regions of the world. Molecular methods are
benefited to determine the genetic diversity in barley cultivars, to define the genetic
relationship between cultivars and to protect the breeder rights. In this study, characterization
of many national cultivars was carried out using molecular markers called as IRAP (Inter
retrotransposon  amplified polymorphism), REMAP (Retrotransposon microsatellite
polymorphism) and iPBS (inter-priming binding site) associated with BARE-1
retrotransposons that is one of the important components of barley genome. A total of 211
alleles, 49 for 3 IRAP, 55 for 5 REMAP, and 107 for 7 IPBS primer pairs were detected. An
average of 14 alleles per locus was determined. Polymorphic Information Content (PIC) mean
value was 0.407 for REMAP and 0.454 for IRAP and 0.442 for IPBS. Genetic similarity
values ranged from 0.41 to 0.93. Cultivars were divided into groups according to their genetic
similarities by performing the unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA)
clustering analysis for all markers. In this study, it was observed that, due to their high number
of alleles and high PIC values, and their cheap and easy acquisition, it can be easily
distinguished even very closely related cultivars by using transposon-based molecular
markers. Transposon based markers can be useful for conservating the genetic resources and
managing the seed banks beside as determining the genetic relationship between cultivars.
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1. Giris

Bitki iiretim sistemleri, daha iyi donanimli ortamlar altinda,
yiiksek verimli ve kaliteli secilmis ¢esitlerin kullanilmasina
dayanmaktadir. Ancak dar bir genotip araliginda olan yani
genotipik olarak benzer ¢esitlerin yaygin olarak kullanilmasina
dayali iretimde, zararlilarin yayilmasi, iklim degisikligi
etkilerinin ortaya ¢ikmasi gibi sartlarin daha az elverigli hale
gelmesiyle s6z konusu mahsuliin tiikenme olasiligini artiran
riskler olugmaktadir. Kiiltiirli yapilan ¢esitler agisindan genetik
varyasyonun zenginligi, degisen ortamlarda tiirlerin ve gesitlerin
hayatta kalmalarini ve ¢ogalmalarini garantilemektedir. Ayrica
irtinlin mevcut genetik bilesimi, onun gelecekteki degisen
fiziksel ve biyotik ortamlara ne kadar iyi adapte olabilecegini
etkilemektedir. Dolayisiyla genetik ¢esitliligi belirleme ve
degerlendirme araclari ile genetik olarak benzersiz olan her bir
¢esidin DNA parmak izini belirlemek 6nem tasimaktadir.
Genetik varyasyon analizi, bitki genetiginin, 1slahmnin ve
ekolojinin ayrilmaz bir pargasi olmustur.

Molekiiler belirtegler, bitki tiirlerinin varyasyonunu 6lgmek
icin degerli araglardir. Genetik belirteg bir organizmanin
genotip bilgisinin elde edilebilecegi herhangi bir karakterdir.
Yiiksek verimli molekiiler belirtegler ile fazla sayida genetik
kaynagin kisa siirede karakterize edilmesi miimkiindiir.
Molekiiler belirtegler, ¢esitlerin  DNA parmak izlerini
olusturarak farkliliklar1 saptanmasinin yani sira cins ve tir
filogenilerinin belirlenmesi, baglant1 haritalarinin olugturulmasi,
1slah  g¢alismalarinda istenen Ozellikteki hatlarin  se¢imi,
populasyonlar arasinda ve iginde ¢esitliligin belirlenmesinde de
kullanilmalartyla tarimsal genetigin vazgecilmezidir (Henry
2013; Jiang 2013).

Genetik  varyasyonun bir kismi, hareketli genetik
elementlerin (TE) transpozisyonundan kaynaklanir.
Transpozonlar olarak ta bilinen yer degistirebilen elementler,
kromozomlar iginde ve arasinda hareket ederek kendilerini
genom i¢inde farkli bir yere entegre edebilirler. TE lerin, hem
genleri bozma ve mutasyonlara neden olma hem de ¢ift iplik
kiriklar1  gibi  kromozomal hasar yapma kapasiteleri
bulunmaktadir (Capy ve ark. 2000). Genomda TE familya
elementlerinin biiylik bir kismi genellikle tam degildir,
delesyonludur ve otonom degildir. Retrotranspozonlar olarak
bilinen TE elementlerin bir grubu, 6nce RNA’ya transkribe
edilip daha sonra komplementer DNA’ya ters transkripsiyonu
yapilarak genomda yeni bir yere hareket edebilirler. Bu
elementler dogada replikatiftir ve konak¢i genomda sayisini
artirma egilimindedir. Ancak yayilimlari, hem elementlerin
kendilerince hem de  konak¢i  genom  tarafindan
engellenmektedir. TE’lerin bitki genomlarindaki dagilim ve
yaygimligi nedeniyle, bunlardan tiiretilen belirtegler, genomlarin
ayrimi ve genetik ¢esitlilik caligmalart igin miikemmel birer
aractirlar (Kalendar ve ark. 1999; Roy ve ark. 2015)

Genetik ¢esitlilik ¢aligmalarinda retrotranspozonlarin bitki
genlerine integrasyon olaylarmni arastirmak icin
Retrotranspozon-arast  Cogaltilmig  Polimorfizm  (IRAP),
REtrotranspozon  Mikrosatellit ~ Cogaltilmis  Polimorfizm
(REMAP) teknikleri ve Primer Arasi Baglanma Yeri
Polimorfizm (iPBS) olarak adlandirilan molekiiler belirtegler
kullanilmustir (Kalendar ve ark. 1999; Mandoulakani ve ark.
2011). Bu metotlar PCR temellidir ve genomun biiyiik bir
kismini tespit ederler (Kalendar ve ark. 1999; Kalendar ve
Schulman 2006; Branco ve ark. 2007; Sanz ve ark. 2007;
Mansour ve ark. 2010; Poczai ve ark. 2013). Arpa genomunun
onemli bir kismi (yaklasik % 80°1) retrotranspozonlardan olusur

(Gozukirmizi ve ark. 2015). Arpa retrotranspozonlarinin 6nemli
bir kismi evrimsel siirecler boyunca inaktive edilmelerine
ragmen, bunlarm hareketlilik oranlarini degistirerek bitkide
strese cevap olusturduklar1 belirlenmistir (Capy ve ark. 2000;
Miller ve Capy 2004). Arpa genomunun retroelementi BARE-1
kullanilarak IRAP metodu, Oryza sativa (Branco ve ark. 2007),
Musa (Teo ve ark. 2005; Nair ve ark. 2005), Brassica (Tatout
1999), Spartina (Baumel ve ark. 2002), Triticum (Boyko ve ark.
2002) ve Solanum (Mansour ve ark. 2010) genotiplerinin
parmak izlerinin olugturulmasinda, arpada (Manninen ve ark.
2000) ve Aegilops tauschii (Boyko ve ark. 2002) gen haritalama
uygulamalarinda ve otlarda (Vicient ve ark. 2001) genom
evrimi ¢aligmalarinda kullanilmigtir. Kalendar ark. (1999)
Hordeum cinsine ait tiirlerde ve 15 arpa gesidinde BARE-1
retrotranspozonunun genomik dagilimlarini IRAP ve REMAP
metotlarini  kullanarak ¢alistilar ve DNA parmak izini
olusturdular. REMAP, celtik blast patojeninde (Magnaporthe
grisea SP) (Chadha ve Gopalakrishna 2005), spartinada
(Baumel ve ark. 2002) ve yulafta (Tanhuanaa ve ark. 2007)
birgok genotipin filogenetik iliskileri, benzerlikleri ve
gesitliligin Olgiilmesinde kullanilmustir. Branco ve ark. (2007)
IRAP ve REMAP'n piring g¢esitleri arasindaki genetik
benzerligi degerlendirmek i¢in uygun oldugunu gostermislerdir
ve Brezilya ve Japon piring ¢esitlerinin farklilagmasinin
sonuglarini  ortaya koymusglardir. iPBS, DNA parmak izi
olusturulmasinda evrensel belirteg sistemidir (Kalendar ve ark.
2010) ve bir¢ok bitki tiiriinde genetik cesitlilik caligmalarinda
basaril1 bir sekilde kullanilmustir (Nemli ve ark. 2015; Yildiz ve
ark. 2015; Bayat ve ark. 2018; Yaldiz ve ark. 2018).

Bu caligmada, arpa BARE-1 retrotranspoznu igin
gelistirilmis, Retrotranspozon-aras1 Cogaltilmis Polimorfizm
(IRAP), Retrotranspozon Mikrosatellit Cogaltilmig Polimorfizm
(REMAP) ve Primer Arasi Baglanma Yeri (iPBS)’ne dayali
belirteg teknikleri kullanilarak, Tiirkiye’de gelistirilmis birgok
arpa ¢esidi arasindaki genetik varyasyonu ortaya ¢ikarmak ve
genetik iligkileri belirlemek amaglanmusgtir.

2. Materyal ve Yontem

Bu c¢aligmada Tirkiye’de tescilli 25 arpa ¢esidi
kullanilmistir (Cizelge 1). Tohumlar topraga ekilmis ve 5-6
yaprakli agamada yapraklardan DNA izolasyonu Song ve Herry
(1995)’den alinan yonteme goére yapilmistir. IRAP ve REMAP
PCR analizleri, Miller ve Capy (2004)’ye gore kiicik
degisikliklerle yapilmistir.

PCR reaksiyon karigimi; 1X Dream Taq tamponu, 1U
Dream Taq polimeraz, 0.2 mM dNTP karisimi, 10-24 ng DNA,
REMAP igin her bir primerden 0.4 uM, iPBS (2224, 2232,

Cizelge 1. Arpa cesit listesi.
Table 1. List of barley cultivars.

No  Cesit adi No  Cesitadi No  Cesitadi

1 Tarm-92 10  Erginel 19  Incearpa
2 Yesevi-93 11 Sladoran 20  Bolayir

3 Zeynelaga 12 Bilbiil-89 21 Durusu

4 Catalhoyiik 13 Kral-97 22 Marti

5 Aydanhanim 14 Kalayc1-97 23 Akar

6 Karatay-94 15 Larende 24 Burakbey
7 Anadolu-86 16 Avc1-2002 25  Ozen

8 Obruk-86 17 Efes-98

9 Angora 18  Baggiil
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2398, 2373) i¢in 0.6 uM primer, iPBS (2378, 2383, 2075) i¢in 1
uM primer, DMSO’dan IRAP 1, REMAP 2, 6 i¢in 0.25 ul ve
IRAP 2, REMAP 3, 4 i¢in 0.25 pl icermektedir.

PCR ¢ogaltim kosullari: IRAP1 ve REMAPI, 2, 3, 4, 6 i¢in;
94°C 1.5 dk, 35 dongii (94°C 30 s; primer baglanma sicakligi
(Ta) primere gore, 45 sn, 72°C 1 dk), 72°C 5 dk; IRAP2 ve 3
icin; 95°C 3 dk, 32 dongii (95°C 15 s; primer baglanma
sicaklig1 (Ta) primere gore, 30 sn, 72°C 1 dk), 72°C 5 dk; tim
iPBS belirtegleri igin; 95°C 3 dk, 30 dongii (95°C 15 s; primer
baglanma sicaklig1 (Ta) primere gore, 1 dk, 72°C 5 dk), 72°C 5
dk dir.

Primer dizi bilgileri, IRAP ve REMAP i¢in Kalendar ve ark.
(1999), iPBS igin Kalendar ve ark. (2010)’dan alinmustir
(Cizelge 2). Primerlerin baglanma sicakliklar1 (Ta); IRAP1
(60°C), IRAP2 ve IRAP3 (61.8°C), REMAPI1 (60°C),
REMAP2 (55°C), REMAP3, REMAP4, REMAP 6 (65°C),
2075 (51.3°C), 2398 (51°C), 2373 (51.8°C), 2224 (55°C), 2232
(57°C), 2378 (49°C), 2383 (51°C).

Elektroforez, %1.7’lik agaroz (TopVision Agarose Thermo
Fisher R0491) jelde (20x20 cm), 0.5X TBE tamponda, 80 V da
4.5-5 saat yiiriitillerek yapilmustir. Jeller etidyum bromid ile
boyanip, goriintiilenmistir.

Jel degerlendirilmelerinde, her bir belirteg i¢in, bant var ise
1, yok ise O verilmistir. Polimorfik lokus orani, lokus bagina
ortalama alel sayist ve polimorfik bilgi igerigi (PIC) degerleri
(PIC= | - Z(Pij)®> Pij; her belirtec icin bir alelin frekansi)
hesaplanmistir. PIC degeri (Weber 1990)’e gore, genetik
benzerlik Dice (75)’e gore hesaplanmustir. Genetik benzerlik
degerleri kullanilarak dendrogram ¢iziminde ortalama fark
yontemi UPGMA (Sneath and Sokal 1973) kullanilmustir.
NTSYS-peversion 2.0 istatistik programindan yararlanilmigtir
(Rohlf 1997).

3. Bulgular ve Tartisma

Calisma kapsaminda, retrotranspozon esasli molekiiler
belirteclerden IRAP, REMAP ve iPBS yontemleri kullanilarak,
25 arpa cesidine ait DNA bant modelleri elde edilip, ¢esitlerdeki
genetik varyasyon belirlenip, ¢esitler arasindaki genetik iliskiler
ortaya konulmustur.

IRAP ve REMAP yonteminde, BARE-1
retrotranspozonlarin ekspresyonu ve integrasyonu icin 6nemli
olan, korunmug uzun terminal bolge (LTR) dizilerinden disari
yonelen primerler kullanilmaktadir (Suoniemi ve ark. 1997,
Kalendar ve ark. 1999). Retrotranspozonlar genoma iki
oryantasyonda entegre olurlar. Birincisi, kafa kafaya
(“head-to-head”) veya kuyruktan kuyruga (“tail-to-tail”),
ikincisi kafadan kuyruga (“head-to-tail”). ilkinde, birbirine
yakin iki retrotranspozon elementi arasinda PCR iriinii elde
etmek icin tek bir primer yeterlidir. Bu calismada IRAP3
primeri bu  sekildedir. Ikincisinde kafadan kuyruga
(“head-to-tail”) yonde yer alan retrotranspozonlarin arasina
giren bolgeyi ¢ogaltmak i¢in 5° ve 3° LTR primerlerine gerek
vardir. Caligmadaki IRAP1 ve IRAP2 primerleri de bu
yondedir. IRAP analiz sonuglarina gore, 25 gesitte, %50 ila
%77.2 arasinda degisen polimorfizm oraniyla, 10 ila 22 arasinda
bant belirlenmistir (Cizelge 2). IRAP da goriilen bant sayist,
PCR ile cogaltilabilecek kadar birbirine yakin BARE-1
elementlerinin sayisini yansitmaktadir. Kalendar ve ark. (1999)
H. vulgare’de haploid genomda yaklagik 180x10° LTR’nin
varligini ve bununda 30 bant gosterecegini bildirmislerdir. LTR
lerin 5 ve 3’ dis yoniine dogru kullanilan primerlerle elde
edilen IRAP bant modelleri, 3-7x10* kopya halinde bulunan
BARE-1 elementlerinin genomda esit araliklarla dagilmig
olmadiginin, aksine birlikte kiimelendiklerinin giiglii bir kaniti
oldugu belirtilmistir. Kopyalarin genomda esit

Cizelge 2. Retrotranspozon belirteglerine ait primer dizi bilgileri, bant sayilari, polimorfik alel yiizdesi ve PIC degerleri.

Table 2. Primer sequence information of retrotransposon markers, fragment numbers, polymorphic allel percentages and PIC values.

. . Polimorfizm Ortalama
Belirte¢ Primer Dizi Bilgisi (5'-3’) Sﬁ'il Po'i;::ii':;"(‘;')e' bilgi icerigi  polimorfik alel
y y o (PIC) yiizdesi (%)

\RAPL LTR6149: TCGCTCGCCCACTACATCAACCGCGTTTATT ” S 056

LTR6150:CTGGTTCGGCCCATGTCTATGTATCCACACATGGTA ' '

LTR6149: TCGCTCGCCCACTACATCAACCGCGTTTATT
IRAP2 LTR-A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 17 529 0.305 60.03
\RAP3 LTR-A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 0 5 0.461

LTR-A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC :

SSR 1: GAGAGAGAGAGAGAGAGAC
REMAPL | TRA: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 20 65 0.335

SSR 2: CACACACACACACACACACAG
REMAP2 | TR_A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 8 625 0.521

SSR 3: CACCACCACCACCACCACCACT
REMAP3 | TR_A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 9 78 0.471 58.40
REMAp 4  SSR 4 CACCACCACCACCACCACCACG 2 0 o

LTR-A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC

SSR 6: ACACACACACACACACACG
REMAP6 | TR.A: GGAATTCATAGCATGGATAATAAACGATTATC 15 86.7 0.708
2075 CTCATGATGCCA 11 455 0.302
2398 GAACCCTTGCCGATACCA 21 429 0318
2373 GAACTTGCTCCGATGCCA 23 87 0.653
2204 ATCCTGGCAATGGAACCA 17 100 0.689 63.80
2232 AGAGAGGCTCGGATACCA 13 615 0.227
2378 GGTCCTCATCCA 10 10 0.081
2383 GCATGGCCTCCA 12 100 0.824
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aralikta dagilmis olmalari durumunda, klasik PCR metodu ile
IRAP cogaltim iriinlerinin elde edilemeyecegi bildirilmistir
(Kalendar ve ark. 1999).

Calisilan 25 arpa ¢esidinde, 4 REMAP belirtecinde
(REMAP 1, 2, 3, 6) %65 ila %86.7 arasinda degisen
polimorfizm oraniyla, 8 ila 20 arasinda bant belirlenmistir
(Cizelge 2). Bu oranlar, REMAP belirtegleri igin yiiksek
polimorfizm oranimni gostermekte olup, REMAP4 belirtecinde
ise sadece 3 monomorfik bant belirlenmistir. Kalendar ve ark.
(1999) bir arpa gesidi setinde IRAP ve REMAP belirte¢lerinin
islah  programlarinda uygulanabilecek kadar polimorfik
olduklarmi belirtmigler ve tim REMAP ve IRAP bantlarini
polimorfik  bulmuglardir. =~ REMAP  bant  desenleri,
mikrosatellitlerin  BARE-1 LTR’lerine yakinlhigindan ortaya
cikmaktadir. REMAP da gozlenen varyasyonun ¢ogu
mikrosatellitlerden ziyade BARE-1 elementlerinin kaybi veya
insersiyonundan ortaya g¢itkmaktadir. REMAP ile olusturulan
¢oklu bantlar, BARE-1 elementlerini tekrarli DNA bolgelerine
girme egilimini gostermektedir (Kalendar ve ark. 1999).
REMAP metodunda, kullanilan primerin birine
mikrosatellitlerin 3’ ucuna bir niikleotit ilave edilir, boylece
mikrosatellit tekrar bolgesindeki polimorfizmden kaginilir.

Evrensel DNA parmak izi yontemi olarak kullanilan iPBS
yonteminde, iki LTR retrotranspozon arasindaki bolgelerin zit
yonde ¢ogaltilmasini saglayacak primer kullanilmaktadir. Bu
calismada, iPBS belirtegleri ile 25 cesitte, %10 ila %100
arasinda degisen polimorfizm oraniyla, 10 ila 23 arasinda bant
belirlenmistir (Cizelge 2). Benzer sekilde, Tiirkiye’de patates
(Demirel ve ark. 2017), piring (Comertpay ve ark. 2016), tiitiin
(Yaldiz ve ark. 2018) emmer bugday (Arystanbekkyzy ve ark.
2018), fasulye (Nemli ve ark. 2015), safran (Bayat ve ark.
2018), bamya (Yildiz ve ark. 2015) genotiplerinde, iPBS
belirteclerinden elde edilen genetik cesitlilik, genetik benzerlik
verileri  ve DNA profilleri  sayesinde, genotiplerin
tanimlanmasimnin - miimkiin oldugu, ebeveyn sec¢iminde bu
bilgilerin 1slahgilara fayda saglayacagi ve genotipler arasinda
filogenetik iliskilerin belirlenebilecegi bildirilmistir.

Bu c¢alismada kullanilan belirtegler yoniinden, gesitler
arasinda bant sayilarinda belirgin bir degisenlik bulunmaktadir
(Cizelge 2). Kalendar ve ark. (1999) Hordeum tiirleri arasinda
filogenetik iliskilerin incelenmesinde ve kiiltiir arpalarmdaki
varyasyonun belirlenmesinde REMAP ve IRAP polimorfik bant
modellerinin  kullanighi ~ oldugunu  gostermiglerdir.  Ayni
caligmada, tiir ve g¢esitlerde bant sayilarindaki gozlenen
varyasyonun, c¢ogu BARE-1 elementinin kaybindan veya
insersiyonundan kaynaklandigi bildirilmistir. Yeni bantlarn,
genomda bir BARE-1 LTR elementine veya bir mikrosatellit
bolgesine, PCR ile ¢ogaltim yapilabilecek kadar yakin mesafede
yeni bir BARE-1 kopyasinin ilavesiyle ortaya c¢ikabilecegi
aciklanmistir. Herhangi bir bant kaybmimn ise, belirli PCR
iriinlerinin baskin ¢ogaltimi, primer baglanma bolgesinin 3’
ucundaki nokta mutasyonlari, mikrosatellitlerin veya LTR lerin
rekombinasyonal kayiplart ve mikrosatellitlerin  tekrar
sayilarindaki azaliglar oldugu bildirilmistir. Campbell ve ark.
(2011) arpada doku kiiltiirinde somaklonal varyasyonlar
arastirmak i¢in kullandiklart IRAP belirteglerinin, genetik
farkliliklart ~ tespit etmede etkili belirtegler oldugunu
vurgulamiglardir.

Bu calismada her belirte¢ icin PIC degeri, gesitlerdeki
varyasyonu belirlemek i¢in hesaplanmigtir (Cizelge 2).
Kullanilan toplam 15 belirtecten, IRAP1’in 0.596, REMAP
6’nin 0.708 ve iPBS 2383’iin 0.824 en yiiksek PIC degerleri ile
en bilgilendirici belirtegler olduklar1 bulunmustur. REMAP 4
belirteci hi¢ bilgilendirici bulunmazken, bunu iPBS 2378
belirteci 0.081 degeri ile takip etmistir. En polimorfik (IRAP1,
REMAP6 ve iPBS 2383) ve monomorfik belirteglere
(REMAP4) ait ornek jel fotograflari Sekil 1A, B, C, D’de
verilmistir. 34 Tiirk arpa ¢esidinde mikrosatellit belirteglerinin
kullanildig1 bir diger c¢alismada, bu calismanin sonuglariyla
benzer sekilde PIC degerleri degisken (0.164 ila 0.747 arasinda)
bulmustur (Sipahi 2011). Bazi belirtegler daha fazla sayida
allele sahip olmalarina ragmen daha disik PIC degeri
gostermislerdir. Benzer sonuglar arpa ¢esitlerinde IRAP
belirtegleri (Campbell ve ark. 2011) ve RAPD belirtegleri
(Sipahi ve ark. 2010) i¢in de bildirilmistir.

25 ¢esitte IRAP belirtecler REMAP belirteglerinden
genellikle daha fazla bant vermistir. Bu sonug, yabani arpa ve
¢esitlerinde yapilan bir ¢alismanin bulgulariyla da uyumlu
olmustur (Singh ve ark. 2017). Aymi caligmada ayrica iki
belirte¢ kullanilarak yapilan kiimeleme analizinde, yabaniler
kiiltiir arpasindan ayr1 kiimelerde gruplanmis olup, yabaniler
kendi aralarinda cografik orijinlerine uyumlu sekilde gruplara
ayrilabilmistir (Singh ve ark. 2017).

25 arpa ¢esidinin, kullanilan ti¢ belirtece gore elde edilen
bant modellerindeki bantlarin varligi veya yoklugu esas alinarak
genetik benzerlik (GB) indeksi olusturulmustur (Cizelge 3).
Buna gore en disiik benzerlik indeksi (0.70) Obruk-86 ile
Zeynelaga ve Burakbey ile Erginel gesitleri arasinda olmusken,
en yiiksek benzerlik indeksi (0.93) ise Yesevi-93 ile Tarm-92
cesitleri arasinda tespit edilmistir. Genetik benzerlik oranmin
tiim ¢esitlerde 0.70 ila 0.93 arasinda degistigi goriilmistir. Bu
durum Tiirkiye’deki ¢esitlerin  ¢ogunun yiiksek genetik
benzerlik gosterdigini ortaya koymustur. Bu sonug, devam eden
1slah galismalarinda mevcut ¢esitlerden genotipik olarak daha
farkli hatlarin  kullanilmast ve genetik yapinin devamli
revizyondan gecirilmesi geregini ortaya koymaktadir. Ciinkii
biyotik ve abiyotik kosullarin daha az elverisli hale geldigi
cevre kosullarinda, tiiriin veya populasyonun hayatta kalma ve
adaptasyon olasiligi, onun genetik cesitlilik oramiyla dogru
orantili olmaktadir.

Cesitler arasindaki genetik iligkileri gdstermek i¢in, genetik
benzerlik indeksine gore kullanilan 3 belirteg tipi i¢in benzerlik
dendrogramlari olusturulmustur (Sekil 2a, b, c¢). Her ig
dendrogram incelendiginde ayni islah gruplarindan tescil edilen
bazi gesitlerin, genetik olarak benzer olmalar1 veya ortak atalar
paylasmalar1 nedeniyle ayni veya ¢ok yakin gruplar halinde
kiimelendikleri goriilmektedir (Sekil 2a, b, c). Ornegin, gesitler
arasindaki genetik benzerlik indeksi Tarm-92, Yesevi-93,
Catalhoyiik, Anadolu-86 ve Aydanhanim cesitleri i¢in 0.93;
Biilbiil-89 ve Avei igin 0.90; Akar, Burakbey ve Ozen igin 0.84;
Efes 98 ve Basgiil i¢in 0.92, Angora ve Durusu i¢in 0.80 dir ve
bunlar yakin kiimelenmislerdir. iPBS genetik benzerlik
verilerinden elde edilen verilere ve dendrograma (Sekil 1C)
gore tiim ¢esitlerin ayrimi miimkiin olmustur.
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Sekil 1. Arpa gesitlerine ait en polimorfik belirtegler (A; IRAP1, B; REMAPG, C; iPBS 2383) ve monomorfik belirteg (REMAP4) igin jel fotograf
ornekleri. Jellerdeki drnek sirasi Cizelge 1 deki gesit sirast ile aynidir. A, B, C’de DNA ladder mix, D’de 1kb lik ladder kullanilmistir.
Figure 1. An example of gel photos for the most polymorphic markers (A; IRAP1, B; REMAPS, C; iPBS 2383) and monomorphic marker (REMAP4)
which belong to the barley cultivars, Sample orders on gels is the same with the cultivars given on Table 1. DNA ladder mix is used at A, B,
C, 1kb ladder for D.

4. Sonug

Bu ¢aligmada, retrotranspozon temelli molekiiler belirtegler,
rettikleri polimorfik yiiksek alel sayilari ve PIC degerleri ile
hizli ve etkili parmak izi metodu olarak, tilkemizdeki yakin
iligkili arpa ¢esitleri arasinda ayrimi kolayca saglayabilmis ve
aralarindaki varyasyonu ortaya ¢ikarabilmistir. Mevcut cesitler
arasinda genetik iligkileri gdstermek iizere ¢izilmis benzerlik
dendrogramlari, 1slah ¢aligmalarimi yiirliten gesitli kamu veya
O0zel aragtirma gruplart tarafindan 1slah  programlarini
tasarlamada 6nemli olabilir. Ulkemizde tescil edilecek yeni
¢esitlerin verim ve adaptasyon yetenegi yiiksek genotipler
olmasina odaklanilirken, ayni zamanda mevcut ¢esitlerden
genetik olarak daha farkli olanlara yonelmeli ve bu konuda
retrotranspozon  belirteglerin  bilgilendirici ~ &zelliklerinden
faydalanilmalidir. Ayrica ¢esitlere 0zgli belirlenen bant
modelleri 1slah¢1 haklarinin korunmasina katki saglayacagi gibi
gelecekte arpa 1slahinda belirteg araciligr ile seleksiyon, genetik
kaynaklarin korunmast ve tohum bankalarinin yonetimi
konusunda da faydali olacaktir.

© Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi



280 Sipahi ve Yumurtaci/Mediterr Agric Sci (2020) 33(2): 275-283

Cizelge 3. IRAP, REMAP ve iPBS belirteg verilerine gére genetik benzerlik indeksi.
Table 3. Genetic similarity index according to the IRAP, REMAP, and iPBS markers data.

Cesit ™ &y 3 E 3 % © o 5 o >

e 8 2 % £ 2 3 2 % & 3 E E . %t 8 8 g = B : 3 3
E g £ 3 £ £ % T 8§ £ € £ % & s 5 % - § & 2 £ 3 T g
E s § & z ¢ £ 8 &£ & 5 B ¢ 2 5 z & & £ & &3 2 % @& @

Tarm-92 1.00

Yesevi-93 0.93 1.00

Zeynelaga 0.80 0.78 1.00

Catalhoyiik 092 093 0.76 1.00

Aydanhanim 0.88 086 082 0.88 1.00

Karatay-94 088 088 0.75 0.89 0.84 1.00

Anadolu-86 091 092 079 093 0.89 0.89 1.00

Obruk-86 081 083 070 083 079 086 086 1.00

Angora 08 081 083 081 084 079 083 0.72 1.00

Erginel 081 081 079 081 081 080 083 074 084 1.00

Sladoran 08 079 080 083 082 081 083 073 079 081 1.00

Biilbiil-89 086 089 072 089 081 088 0838 082 076 077 082 100

Kral87 0.74 075 067 078 079 077 077 072 072 073 077 079 1.00

Kalayc1-97 08 087 071 088 082 091 087 082 080 076 079 091 080 100

Larende 080 079 075 081 079 083 079 076 077 075 087 083 083 086 100

Avc1-2002 082 08 072 08 081 08 08 082 079 078 080 090 081 089 084 1.00

Efes-98 089 089 075 087 082 09 089 08 079 079 078 088 076 090 083 089 100

Basgiil 08 084 071 08 079 08 08 079 079 076 079 08 079 088 084 087 092 1.00

incearpa 074 072 072 074 075 077 078 071 074 072 078 076 077 079 080 076 075 081 1.00

Bolayir 078 074 080 074 079 079 077 071 078 075 081 074 077 078 081 076 076 082 091 1.00

Durusu 077 074 073 077 075 080 079 072 080 079 078 078 075 077 078 078 080 08 082 085 1.00

Marti 078 076 077 078 079 078 077 069 083 083 077 076 071 076 076 075 080 081 077 081 090 1.00

Akar 081 078 073 082 083 08 081 074 08 074 081 081 079 084 082 081 082 08 081 083 080 080 100

Burakbey 079 076 072 079 078 080 079 074 072 070 080 079 079 081 081 079 081 084 081 084 080 078 085 1.00

Ozen 079 078 073 079 080 084 080 076 077 076 082 082 080 084 082 081 082 081 081 080 080 078 084 084 1.00

© Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi



Sipahi ve Yumurtaci/Mediterr Agric Sci (2020) 33(2): 275-283 281

Il -0l .
Cataduri

a L - -t |

Kauiwy 64 S
4{—:.«“., o —

Kby 37 S -

Rine-08 -
Ropsd -
Aves 2002 .
Abadole o mmm
l—{ Ergent -

e

r—i :—:'.:u' -
1 v

Marhy

Hladrwne:
I { oy

|

I.
il

Kalwer 07 EHE
A 300]
taitel.xs D
Karstay G4 N

Efes vk .
Saap! .
-

Laren
®malyT R

Abw =
4‘—(: tom

urdd by

Azgors -
| e =TT} LB _J
e dis e -
e

e Moy -
el N
Slatiine

—-

Loon-0) o=
Aradolu st SN
Vowsd 00 m—
Landbero

1 Kagows

Keway o4 D

Kelary o N W

Efes 90 -

Ml D

Ansy 2007 T
[ B »
—_u =
Zesnelagn
Shdvwans
Larwecie

Com

=
=
Foplesl W
Drarnans -_—

-

=

-

-

)

Kirel. 03
—-I byoo 04

Therak bey
Db 40

-tem

- el Maltlk = Guls - Geott Rugagi Tarstisal Ary, Eos M4 Fakigettir
Tarks Bithiber! Merkez Ary, Esnv. Md Anksen e Aradolu Efes Bl ve Malt Sa. A, §, Kouyn
Batins Dy Uhsslivrarast Tarmmsal Arg Eos A1 -Eowya Toakya Tarsmssd Ary. Eos. Md- Edamm

Sekil 2. IRAP (a), REMAP (b) ve iPBS (c) belirteg verileri kullanilarak Dice/UPGMA analizleriyle olusturulan dendrogramlar
Figure 2. Dendograms generated by Dice/UPGMA analysis using IRAP (a), REMAP (b), and iPBS (c) markers data.
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