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Kayisi (Prunus armeniaca L.) Cesitlerinin SSR Belirtegleriyle Molekiiler
Karakterizasyonu
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Ozet: Tiirkiye diinya kayisi yetistiriciligi ve ihracatinda sz sahibi olan lkelerden birisidir. Bu
calismada, Mersin Mut Topluca Koy ciftci bahgelerinden temin edilen 7 farkh kayisi ¢esidinde
SSR belirte¢ teknigi kullanilarak kayisi cesitleri arasindaki farkliliklar arastirilmistir. SSR
belirtegleri ile yapilan analizler sonucunda kayisi gesitleri NTSYS-pc programi kullanilarak
UPGMA yontemi ile gruplandiriimistir. Analiz sonucunda kayisi gesitleri arasinda iki ana grup
ortaya ¢tkmis ve bu iki grubun benzerlik katsayilari 0,677-0,938 arasinda degisim gostermistir.
ilk ana grup kendi iginde alt gruplardan meydana gelmistir. Birinci alt grupta Igdir Salagi, Septik
ve Sekerpare, ikinci alt grupta ise italyan Tokali ve Cagataybey yer almistir. ikinci ana grup 2 alt
gruba ayrilmistir. ilk alt grupta Al, ikinci alt grupta, Bebeko yer almistir. 1gdir salag ve Septik
cesitleri birbirinden ayirt edebilecek polimorfizmler Gretilememis ve bu nedenle iki ¢esit bir
arada gruplanmistir. 1gdir salagi, Septik ve Sekerpare; italyan tokali ve Cagataybey; Al ve
Bebeko arasinda yakin korelasyon oldugu goézlemlenmistir. En disik benzerlik degeri Al ile
italyan tokali arasinda 0,677 olarak tespit edilmistir. En yiiksek benzerlik katsayisi degeri
(0,9389) Septik ve Igdir Salagi gesitleri arasinda belirlenmistir. Tlrkiye’de yetistirilen kayisi
cesitlerine ait olan SSR bulgulari, tilkede yapilan islah calismalari icin ebeveyn seciminde ve
meyve kalite parametrelerindeki farkliik veya bazi 6zel hastaliklara dayanim gibi faktérlerin
belirlenmesinde 6nemli bir yol gosterici olabilir. Ayrica, kayisi ¢esitlerinin yayilim alanlarinin
belirlenmesi, genetik koleksiyonlarin karsilastirilmasi, kayisi gesitlerinin karakterizasyonu igin
kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: Prunus armeniaca, molekiiler markor, genetik karakterizasyon, SSR

Molecular Characterization of Apricot (Prunus armeniaca L.) Cultivars with
SSR Markers

Abstract: Turkey, is one of the leading countries in terms of apricot production and export in
the world. In this study, the differences between apricot genotypes were investigated using
SSR marker technique in 7 different apricot varieties obtained from Mersin Mut Topluca
Village private garden. As a result of the analysis with SSR markers, apricot cultivars were
grouped with UPGMA method by using NTSYS-pc program. At the end of the analyses, two
main groups emerged among apricot cultivars and the similarity coefficients of these two
groups varied between 0.677-0.938. The first main group consisted of subgroups within itself.
Igdir Salagi, Septik and Sekerpare were in the first sub group, and Italian Tokali and Cagataybey
were in the second sub group. The second main group was divided into 2 sub-groups. Al was
in the first sub-group and Bebeko was in the second sub-group. Polymorphisms that can
distinguish the Igdir Salagi and Septik cultivars from each other could not be produced and
therefore the two cultivars were grouped together. Close correlations were observed among
Igdir salag, Septik and Sekerpare, between italyan tokali and Cagataybey; and between Al and
Bebeko cultivars. The lowest similarity value was determined between Al and italyan Tokali as
0.677. The highest similarity coefficient value (0,9389) was determined between the Septik
and Igdir Salagi cultivars. The SSR findings belonging to the apricot varieties grown in Turkey
can be an important guide in determining the factors such as the choice of parents and the
difference in fruit quality parameters or resistance to some special diseases for the breeding
studies carried out in the country. In addition, they can be used to determine the spreading
areas of apricot cultivars, to compare genetic collections and to characterize apricot cultivars.
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1. Giris

Kayisi, Rosaceae familyasinda yer almakta olup, Prunus
armeniaca L. (Armeniaca vulgaris Lam.) olarak
isimlendirilmektedir. Anavatani Cin'e kadar uzanmaktadir
(Bailey ve Hough, 1975). Kayisi diinya (izerinde birgok tlke
de ve farkli iklim kosullarinda yetisebilmektedir (Bailey ve
Hough, 1975). 2017 yili itibariyla FAO verilerine gore;
dinyada kayisi Gretimi vyapilan alanlarin  %23,3’Q
Tirkiye’de bulunmaktadir. Tiirkiye’yi Cezayir, Ozbekistan
ve Pakistan takip etmektedir.

Kayisi meyvesi, taze veya kurutulmus sekilde tiketiciler
tarafindan tercih edilebilir. (Yarilgag ve Kazankaya, 2002).
Dunya uzerinde taze kayisi uretimi yaklasik 4,3 milyon
tondur. Tiirkiye, 985 bin tonluk lretimle diinya taze kayisi
Giretiminde birinci sirada yer alirken 64 bin tonluk ihracat
miktari ile de ikinci sirada yer almaktadir. Ayni zamanda
kuru kayisi ihracati diinyada toplam 115 bin tonluk olup,
Turkiye tarafindan bunun 95 bin tonunun (%82,6) ihracati
gerceklestiriimektedir (FAO, 2019). Uretilen kayisinin
onemli bir bolimi kuru kayisi olarak
degerlendirilmektedir. Kurutmalik disinda kalan kayisi
genellikle sofralik ve meyve suyu sanayinde i¢ piyasada
tuketilmektedir. Kayisi cekirdeklerinin tath olanlari
cerezlik olarak, aci cekirdekler ise, ilag ve kozmetik
sanayinde degerlendiriimektedir (Tarim ve Orman
Bakanhgi, 2019).

Gunumuzde seleksiyon ile secilmis tirlerin birbirleri ile
olan akrabalik iliskilerini, en dayanikl ¢esidin belirlenmesi
gibi secim konularinda fenotipik gozlemler ve morfolojik
Olglimler glnimizde vyeterli gelmemektedir. Fakat
biyoteknolojideki yeni gelismeler 1siginda, bitkilerdeki
genetik varyasyonlarin belirlenmesi, siniflandiriimasinda
ve akrabalik dizeyinin belirlenmesinde biyokimyasal
belirtegler gelistiriimis ve son yillarda genetik analizler
basarili bir sekilde kullanilmakta olup molekiiler seviyede
calismalar hiz kazanmistir (Scarano ve ark., 2002; Kafkas
ve ark., 2005; Thomas ve ark., 2006; Ercisli ve ark., 2008;
Kafkas ve ark., 2008; Halasz ve ark., 2010; Turkoglu ve ark.,
2010).

Son yillarda ¢okga kullanilan molekiler DNA belirtegleri,
genomun her noktasini temsil etme yetenegine
sahiptirler. Cevreden bagimsiz olarak arzulanan genlerin
dogrudan takibi ve seleksiyonu bu belirteclerle miimkin
olmaktadir (Yildirim ve Kandemir 2001).

izoenzim ve RAPD gibi DNA tabanli analizler bircok
arastirici tarafindan yapilmistir (Ozkaya ve ark., 2006).
RAPD tekniginin tekrarlanabilirliginin diisik olmasi ve
transkripsiyon sonrasi degisimler géstermesi sebebiyle ve
izoenzimlerin glivenirliliginin az olmasi nedenleri ile
arastiricilar daha net ve glvenilir sonuclar alabilecekleri
SSR ve AFLP gibi teknikleri kullanmaya baslamistir. Bu
tekniklerden SSR belirtegleri, tekrarlanabilirligi,
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polimorfizm oranlarinin yiksek olusu ve kodominant
karakterli olusundan dolayi daha fazla tercih
edilmektedirler.

Calismasinda 7 kayisi gesidi kullaniimig olup, 15 SSR
primeri ile genetik tanimlamalari yapilmistir. Elde edilen
genetik bulgular ile populasyon i¢i genetik benzerlikler,
akrabalik dereceleri ve popilasyona ait DNA kimlik
bilgilerinin (allel verileri) tespit edilmesi amaglanmistir.

2. Materyal ve Metot
2.1. Bitkisel materyaller

Calismada Mersin Mut Topluca Kdyu ¢iftci bahgelerinden
temin edilen 7 farkh kayisi gesidi (Igdir salagi, Septik,
Sekerpare, italyan tokal, Cagataybey, Al ve Bebeko)
kullaniimistir.

2.2. Calismada kullanilan SSR primerleri

SSR primeri olarak, Roose (2009) tarafindan tespit edilen
primerler kullaniimistir (Tablo 1).

2.3. DNA izolasyonu

Isparta Uygulamali Bilimler Universitesi, Ziraat Fakiiltesi,
Tarimsal Biyoteknoloji Bolim Laboratuvarina getirilen 7
farkl ¢esidine ait kayisi yapraklari ¢alismada kullaniimak
Uzere -80°C'de muhafaza edilmistir. Yapraklara ait DNA
izolasyonlari CTAB yontemine (Khan ve ark., 2004) gore
yapilmistir. izole edilen DNA 6rnekleri -20°C’de muhafaza
edilmistir.

2.4. PZR reaksiyon ve amplifikasyon kosullari

PZR reaksiyonlari icin 5 pl PZR buffer, 2 ul dNTP, 4 ul
MgClz, 1 upl Taq polimeraz, 2 pl forward primer, 2 pl
reverse primer, 3 ul DNA ve 32 ul dH20 eklenerek toplam
hacmi 50 pl olan karisim hazirlanmistir. Primer giftlerinin
calisma prensiplerine gore 3 farkli PZR protokoli
uygulanmistir. Bu amagla, I. PZR protokoli 95°C'de 3
dakika, ardindan 30 dongl 95°C’'de 1 dakika, 45°C’'de 1
dakika, 72°C'de 1 dakika olacak sekilde ayarlanarak
“Thermal Cycler” cihazina konulmustur. Dongiiler
tamamlandiktan sonra 72°C’de 10 dakika tutulduktan
sonra islem tamamlanmistir. Bu uygulamada, RHMOO03,
CHO4E, CHO410, UDO24, UDO99 primer giftleri
kullanilmigtir. PZR sonrasi lokuslara ait PZR drinleri
%1,2’lik agaroz jelde kontrol edildikten sonra,
amplifikasyonun gergeklestigi dogrulanmistir. 1. PZR
protokolii, 95°C’de 3dk, ardindan 35 dongii olacak sekilde,
95°C’de 60 sn, 52°C’de 60 sn, 72°C’de 60 sn ve son olarak
72°C’de 10 dk seklinde yapilmistir. Bu uygulamada, DCA4,
DCA4D primer ciftleri kullanilmistir. 1ll. PZR protokolQ,
95°C’de 3dk, ardindan 35 dongli olacak sekilde, 95°C'de 60
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Tablo 1. Kayisi gesitleri igin kullanilan primer giftlerinin isimleri ve baz dizilimleri

LOKUS ileri ve Geri Primerler PRIMER SEKANSLARI
GAPU19 F GATCAGTGTACTACGGTTC
R TCTGTCACAACTGCGGTA
RIMO20 F ATTCAAGAGCTTAACTGTGGGC
R CAATATGCCATCCACAGAGAAA
GAPU103 F TGAATTTAACTTTAAACCCACACA
R GCATCGCTCGATTTTTATCC
DCA4D F TTAACTTTGTGCTTCTCCATATCC
R AGTGACAAAAGCAAAAGACTAAAGC
DCA4 F TTAACTTTGTGCTTCTCCA
R CCAGTGACAAAAGCAAAAG
GAPU59 F CCCTGCTTTGGTCTTGCTAA
R CAAAGGTGCACTTTCTCTCG
RHMOO03 F CCATCTCCAATTCAGTTCTTCC
R AGCAGAATCGGTTCTTACAAGC
CHOA4E F TTGAAGATGTTTGGCTGTGC
R TGCATGTCTGTCTCCTCCAT
GD147 F TCCCGCCATTTCTCTGC
R AAACCGCTGCTGCTGAAC
CHO410 F CAAAGATGTGGTGTGAAGAGGA
R GGAGGCAAAAAGAGTGAACCT
UDO099 F AAAAACACAACCCGTGCAAT
R AAATTCCTCCAAGCCGATCT
GAPU101 F CATGAAAGGAGGGGGACATA
R GGCACTTGTTGTGCAGATTG
RIMOO036 F AGCAACCACCACCTCAACTAAT
R CTAGCAGAATCACCTGAGGCTT
uDO024 F GGATTTATTAAAAGCAAAACATACAAA
R CAATAACAAATGAGCATGATAAGACA
GD15 F CGAAAGTGAGCAACGAACTCC
R ACTCCATCATCGGGTGGTG

sn, 52°C’de 60 sn, 72°C’de 60 sn ve son olarak 72°C'de 10
dk seklinde yapilmistir. Bu uygulamada, GAPU19,
GAPU59, GAPU101, GAPU103, GD147, GD15, RiMO020,
RiIMO036 primer ciftleri kullaniimistir.

2.5. PZR iriinlerinin agaroz jel elektroforezi

PZR Uriinleri %1,2'lik agaroz jele yiklenmis ve 90 voltta 45
dakika yurutiilmustir. Jel etidyum bromid ile boyanarak,
goruntileme cihazi yardimi ile UV 1sik altinda bantlarin
degerlendirilmesi yapiimistir.

2.6. Verilerin analizi

Calismada, cesitlere ait genetik analizler Selli ve ark.,
(2007) belirtildigi sekilde gergeklestirilmistir. Buna gore
genetik parametre olarak allel sayisi (n), allel frekansi,
beklenen (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho) ve tespit
olasiligi (PBI, Probability of Identity) degerleri IDENTITY 1.0
(Wagner ve Sefc, 1999) yazilim programi ile belirlenmistir.
Daha sonra benzerlik orani indeksleri Microsat (Minch ve
ark., 1995) programi kullanilarak tespit edilmistir. Elde
edilen benzerlik indeksi ile NTSYS (versiyon 2.02g, Exeter
Software, Setauket, NY) programi (zerinden UPGMA
metodu  kullanilarak, cesitlerin  birbiriyle  genetik
uzakhklarini gosteren dendogram olusturulmustur.

3. Bulgular

Calismada kullanilan kayisi gesitleri igin 15 SSR primer gifti
kullanilarak  cesitler  arasindaki  genetik  farkhlik
belirlenmistir. 15 SSR primer cifti kullanilarak yapilan SSR
analizi sonucunda toplam allel sayisi 177, spesifik allel
saylsi 61 ve bant blyiklGgl ise ortalama 172-323 bp
arasinda belirlenmistir. Lokus basina dusen allel sayisi
3-16 arasinda, ortalama ise 11,8 olarak belirlenmistir.
Genel olarak primer giftleri igin beklenen heterozigotlugun
(He) gozlenen heterozigotluktan (Ho) daha ylksek oldugu
tespit edilmistir. GD147, CHO 410, CHO 4E ve GAPU 19
primerlerinde gozlenen heterozigotluk (Ho) degerlerinin
beklenen heterezigotluk (He) degerlerinden daha yiiksek
oldugu tespit edilmistir. Ayrica, en fazla allel sayisi RIM036
(16 adet) primerinde, en yiksek beklenen heterozigotluk
RIM020 (0,862) primerinde, en yiksek gozlenen
heterozigotluk degeri ise GD147 (0,841) primerinde
gdzlenmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PBi) 0,039 ve 0,84
arasinda degisim gostermistir. En diisik PBi degeri
GD15(0,039) primerinde, en yiksek ise GD147(0,83)
primerinde belirlenmistir. Tespit olasihgl (TO), 0,063 ve
0,947 araliginda degisim gostermistir. En dusik tespit
olasiligit RHMO0O03 (0,063) primer ciftinde ve en yliksek
tespit olasiligi ise GD15 (0,947) primer ciftinde
belirlenmistir (Tablo 2).
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Tablo 2. Kayisi SSR primer kombinasyonlarindan elde edilen allel sayisi, bant blylkligi, gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk
durumu, tespit olasiligi (TO) ve polimorfik bilgi igerigi (PBI) degerleri

Primer Allel sayisi Spesifik Allel Sayisi Bant Biiyiikliigii (bp) Ho He TO PBi
UDO99 12 3 200-452 0,678 0,701 0,79 0,81
DCA4 12 3 152-391 0,71 0,80 0,39 0,621
GAPU59 9 3 211-339 0,69 0,74 0,806 0,72
GAPU103 12 4 139-332 0,711 0,782 0,310 0,651
GD147 15 5 127-181 0,841 0,833 0,070 0,84
GD15 3 1 136-163 0,019 0,022 0,947 0,039
RiIM036 16 6 216-372 0,650 0,851 0,163 0,431
RHMO003 15 5 217-298 0,67 0,86 0,063 0,74
RIM020 13 5 211-382 0,534 0,862 0,220 0,459
ubD024 13 4 228-458 0,661 0,695 0,092 0,821
GAPU 101 12 6 146-334 0,711 0,808 0,263 0,659
CHO 410 12 4 168-236 0,762 0,715 0,082 0,803
CHO 4E 12 5 148-231 0,739 0,715 0,089 0,82
DCA 4D 12 4 138-403 0,69 0,83 0,41 0,633
GAPU 19 9 3 151-278 0,65 0,62 0,35 0,581
Toplam 177 61
Ortalama 11,8 4,06 172-323 0,648 0,722 0,336 0,641
Tablo 3. Kayisi gesitleri arasinda Dice benzerlik kaysayisi metoduna gore hesaplanan benzerlik degerleri
I1gdir salagi italyan tokali Al Septik Sekerpare Cagataybey Bebeko
18dir salag 1,00
italyan tokal 0,80 1,00
Al 0,723 0,677 1,00
Septik 0,938 0,831 0,692 1,00
Sekerpare 0,908 0,800 0,692 0,908 1,00
Cagataybey 0,892 0,877 0,800 0,831 0,831 1,00
Bebeko 0,846 0,738 0,846 0,815 0,815 0,831 1,00

Seicerpare

Coa

Sekil 1. SSR primer ciftleri ile kayisi ¢esitlerinin UPGMA metodu ile gruplandiriimasi
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Dice benzerlik katsayisi degeri kullanilarak c¢esitlerin
birbirleri ile olan iliskilerini agiga ¢ikarmak igin
gruplandirma analizi UPGMA metodu kullanilarak NTSYS-
pc programi ile yapilmis olup elde edilen gruplandirmanin
benzerlik  degerleri  0.76-0.94 arasinda  degisim
gostermistir. Kayisi cesitleri arasinda yapilan grup
analizinde iki ana grup ortaya cikmistir. ilk ana grup kendi
icinde alt gruplardan meydana gelmistir. ilk alt grupta Igdir
salagl, Septik, Sekerpare ikinci alt grupta italyan tokall,
Cagataybey vyer almistir. ikinci ana grup 2 alt gruba
ayrilmistir. ilk alt grupta Al, ikinci alt grupta Bebeko yer
almistir. 1gdir salagi ve Septik gesitlerini birbirinden ayirt
edebilecek polimorfizmler uretilememis ve bu nedenle iki
gesit bir arada gruplanmistir. Igdir salagi, Septik ve
Sekerpare; italyan tokall ve Cagataybey; Al ve Bebeko
arasinda yakin korelasyon oldugu gézlemlenmistir (Sekil
1).

Kayisi cesitleri icin benzerlik matriksi Dice benzerlik
katsayisi metodu kullanilarak NTSYS-pc programi yardimi
ile hesaplanmistir. Tlim gesitlerin kullanilarak hesaplandigi
Dice benzerlik katsayisi degerleri Tablo 3’ te verilmistir.
Dice benzerlik katsayisi metodu kullanilarak bulunan
benzerlik katsayilari 0,677-0,938 arasinda degisim
gdstermistir. En diisiik benzerlik degeri Al ile italyan tokal
arasinda 0,677 olarak tespit edilmistir. Septik ile 1gdir
salagl arasindaki benzerlik katsayisi ise 0,938 olarak en
yiiksek benzerlik degeri olarak belirlenmistir.

4. Tartisma

Hormaza (2002), kayisi genotiplerinin genetik iliskilerini
belirlemek ve karakterize etmek icin farkli cografik
alanlardan secilmis 48 kayisi cesidi ve farkh Prunus
cesitlerinde gelistirilmis 37 SSR primer ifti kullanmistir. Bu
primer ciftlerinin 31‘i tam amplifikasyon ile sonuglanmis
ve bu primerlerin 20’si, 48 kayisi genotipinin
karakterizasyonunda kullaniimistir. 20 lokusta toplam 82
allel gbzlenmistir. Calisilan tim genotipler birbirinden
ayirt edilebilmistir. Bizim ¢alismamizda ise toplam 117
adet allel belirlenirken bunun 61’inin spesifik allel oldugu
gozlenmistir. Bant blylUklGguniln ise ortalama 172-323bp
arasinda oldugu tespit edilmistir. Sanchez-Perez ve ark.
(2005) vyaptiklari calismada, ispanya, Kuzey Amerika,
Fransa ve Yunanistan'dan 8 kayisi gesidinin molekiler
karakterizasyonunda 17 seftali SSR belirteci
kullanmiglardir. 17 primer ¢ifti icin SSR lokuslarinin
amplifikasyonunu elde etmisler ve 14 primerin polimorfik
amplifikasyon Urettigini bildirmislerdir. Cogu primer 3 allel
veya daha fazlasini ortaya koymus olmasina ragmen, SSR
analizi ile ortaya konulan alellerin sayisi 1 ile 9 arasinda
degistigi ve lokus basina ortalama allel sayisinin 4.1
oldugunu tespit etmislerdir. Sonug olarak analiz edilen
tim kayisi genotiplerinin molekiler tanimlanmasina izin
verdigi ve kayisi genotipleri, kokenlerine ve soylarina gére
7 ana gruba aynldigini vurgulanmislardir. Calismamizda
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ise lokus basina disen allel sayisinin 3-16 arasinda,
ortalamanin 11,8 oldugu belirlenmistir.

Farkli tiir ve gesitlerde gelistirilen diger ¢alismalarda da
benzer sonuglar oldugu gibi farkliliklarin oldugu da
arastirmacilar tarafindan bildirilmistir. Rotondi ve ark.
(2003), SSR ve AFLP markérlerinin morfolojik verilerinin
benzerlik  goésterdigini  ve  morfolojik  ayrimlarla
tanimlanamayan sinonim ve homonimlerin DNA
markorleri araciligi ile ayirt edilebildiklerini bildirmislerdir.
Gemas ve ark. (2004) Portekiz’den 30, Akdeniz
lUlkelerinden ise elde ettikleri 8 genotip arasindaki genetik
farkliigr ortaya koymak amaciyla ISSR, SSR ve AFLP
teknikleri kullanmiglardir.  Arastirma sonucunda 38
genotipi birbirinden ayir etmislerdir. Bourguiba ve ark.
(2010)’'nin yapmis olduklari bir arastirmada, Tunus'ta
bulunan ve 81 farkh kiltir alanlarindan toplanmis olan
kayisi gesitleri icin AFLP ve SSR belirtegleri kullanarak
kayisi cgesitleri arasindaki genetik ¢esitliligi ortaya
koymuglardir. 5 AFLP primer ve 24 SSR lokusu kullanarak
toplam 339 polimorfik belirte¢ kombinasyonun ortaya
cikarildigini bildirmislerdir. AFLP icin %100, SSR belirtecleri
icin %97 verimlilik katsayisina sahip ve kayisi cesitleri
arasindaki ayrimi  saglayan vyiksek dlizeyde bir
polimorfizm elde etmislerdir. Sonugta hem AFLP hem de
SSR belirteglerin kombinasyonu ele alindiginda daha etkili
sonuglarin alinabilecegini bildirmislerdir. Wiinsch (2009)
10 Prunus tiirinde SSR markdrlerinin tirler arasi kullanim
olanaklarini arastirmistir. Calisma sonucunda 13 SSR
lokusunun (BPPCT-002, BPPCT-004, BPCTT-007, BPPCT-
010, BPPCT-014, BPPCT-026, CPPCT-006, pchgms5,
ps08e08, ps12a02, UDP96-005, UDP98-409, UDP98-410)
10 tiirde de basari ile ¢ogaltilabildigini ve elde edilen SSR
lokuslarinin s6z konusu tiirlerde genetik tanimlamada
kullanilabilecegini  bildirmistir. Calismamizda kullanig
oldugumuz SSR primelerinin de kayisi ¢esitlerinde genetik
tanimlamada  kullanilabilecegi  soylenebilir.  Farkli
arastirmacilar tarafindan ve farkli Prunus tirlerinde SSR
primerleri kullanilarak ¢ok sayida ¢alismalar yapilmis ve
turler arasindaki genetik iliski ortaya konulmustur
(Boritzki ve ark., 2000; Cantini ve ark., 2001; Dirlewanger
ve ark., 2002; Aranzana ve ark., 2003; Schueler ve ark.,
2003; Ahmad ve ark., 2004; Decroocq ve ark., 2004;
Rohrer ve ark., 2004; Acunalp, 2012; Turkoglu ve ark.,
2012).

5. Sonug¢

Bu veriler goz online alindiginda bu c¢alismada, kayisi
cesitlerinin genetik karakterizasyonunun tanimlanmasi,
korunmasi ve belirlenmesi amaciyla Mersin Mut Topluca
Koy ciftci bahgelerinden 7 farkli kayisi cesidi temin edilip,
bu kayisi cesitlerinin genetik karakterizasyonu, SSR
belirtegleri  kullanilarak  belirlenmistir. ~ Molekiiler
karakterizasyonu yapilan 7 kayisi gesidinin kiyaslanmasi
sonucu cesitler arasinda hem benzerlikler hem de
farklilhklar tespit edilmistir. Bitkilerdeki genetik cesitliligi
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ve akrabalik iligkilerini tanimlamada kullanilan SSR
belirtecleri buyik bir 6neme sahiptir. Her tire 0zgi
gelistirilen SSR belirtegleri tlrler arasindaki genetik
cesitliligi ve akrabalik iliskisini daha spesifik bir sekilde
belirlenmesi saglamaktadir. Herhangi bir tire 06zgu
gelistirilen SSR belirtegleri yakin akraba olan gesitler igin
kullanilabilir 6zelliktedir. Bu veriler 1siginda, Tirkiye'de
yetistirilen kayisi gesitlerine ait olan SSR bulgulari, tilkede
yapilan islah ¢alismalari icin ebeveyn seciminde 6nemli bir
basamak olusturabilir. Ayrica, kayisi gesitlerinin yayilim
alanlarinin  belirlenmesi,  genetik  koleksiyonlarin
karsilastirilmasi, kayisi gesitlerinin karakterizasyonu igin
kullanilabilir. Dolayisiyla elde edilen sonuglar s6z konusu
kayisi gesitlerinde gelecekte yiiritiulecek islah, yetistiricilik
ve genetik calismalarinda, kullanilan SSR teknigi ve
primerlerin kayisi SSR bilgi bankalari ile veri paylasimina
olanak saglayacagi diistiintilmektedir.
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