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Seleksiyon ve introduksiyon yoluyla elde edilmis 30 adet altintop (Citrus paradisi Macf.), 1
adet Citrus hassaku ve 5 adet sadok [Citrus maxima (Burm.) Merr.)]’un genetik farkliligi ve
birbiriyle olan genetik yakinligini belirlemek amaciyla SSR (simple sequence repeat) molekiiler
markir teknigi kullanilmistir. Caligmada kullanilan 26 adet SSR primerinden 15 tanesi
polimorfizm saglamigtir. UPGMA (unweighted-pair group method aritmetic average)
dendrogram ve PCA (principal component analysis) analizleri sonucu bireylerin birbirleriyle
olan genetik yakinliklari ve uzakliklari belirlenmistir. Dice (1945)’in benzerlik katsayisina gore
benzerlik oranlari 0,60-0,97 arasinda degisim gostermis, matrix korelosyonu (r) 0,88 olarak
bulunmustur. Degerlendirme sonucunda, Foster B 6/5 28-12 ile Ray Ruby altintopu arasinda
incelenen primerlere gore % 97 oraninda bir benzerlik oldugu saptannug, Red Sadok ise % 60
orantyla en uzak bireyi olusturmustur. Caligmada kullanilan tiim sadoklar bir grup igerisinde
yer almistir. Buna karsin sadok grubu igerisinde bazi altintoplarin da yer aldig: belirlenmistir.
Bu durumun altintoplarin  sadok ile portakal melezi olmasindan kaynaklanabilecegi
degerlendirilmistir. Baz1 altintoplarda ise genetik yakinlik oldukga fazladir. Diisiik varyasyon
gostermesinin sebebi, altintoplarin mutasyon orijinli olmasindan kaynaklanabilir.
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In this study, genetic relationship and diversity were determined by SSR (simple sequence
repeat) markers among thirty grapefruits (Citrus paradisi Macf.), one Citrus hassaku and five
pummello [(Citrus maxima (Burm.) Merr.)] accessions derived from selections and
introduction. Of the 26 SSR primers used produced fifteen polymorphic fragments. Genetic
relationship and distance were determined by using UPGMA (unweighted-pair group method
arithmetic average) dendrogram and PCA (principal component analysis) analysis. The Dice
(1945)’s similarity coefficient among grapefruit and pummello accessions ranged from 0.60 to
0.97 and matrix correlation (r) was 0.88. The analyses showed that there was 97% genetic
similarity in terms of primers investigated between Foster B 6/5 28-12 and Ray Ruby
grapefruit. On the contrary, Red Sadok with 60% of genetic similarity was the farthest among
36 accessions. All pummelos were took place within one group. But, some grapefruits also
nested in the pummelos group. This result may be due to the grapefruits are natural hybrid
between pummelo and sweet orange. Genetic variation was quite low in some grapefruit
accessions. Similarity-based analyses supported the theory of grapefruits are of nucellar origin.

1. Giris

Ulkemiz 2010 yili verilerine gére altintop 213,768 ton
iretim rakami ile toplam turuncgil {iretiminin % 5,98’ini
olusturmaktadir (TUIK 2010). Ulkemizde iiretilen altmtopun
yaklasik % 72,5°u ihrag edilmektedir (AKIB 2010).

Altmtopun (Citrus paradisi Macf.), sadok [C. maxima (Burm.)
Merr.)] ile portakalin (C. sinensis L.) dogal melezlenmesi sonucu
elde edildigi bildirilmistir (Barrett ve Rhodes 1976; Scora ve

ark. 1982; Nicolosi ve ark. 2000). Pek ¢ok altintop ¢esidinin de,
limonlarda oldugu gibi, melez altintop agacinin somaklonal

varyasyonu sonucunda ortaya ¢iktig1 belirtilmistir (Nicolosi ve
ark. 2000).

Turunggillerde genetik tanimlama ¢aligmalari  yapmak
oldukca zordur. Bunun sebepleri arasinda tiirler hatta cinsler
aras1 melezlenmeler, poliembriyoni, apomiksis oraninin oldukca
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yiiksek olmasit yer almaktadir. Bununla birlikte, somatik
mutasyonlarin vejetatif c¢ogaltmayla korunmasi, yiizyillardir
yapilan turunggil kiiltiiri ve buna bagl olarak primitif turuncgil
tirlerinin ~ kaybolmus  olmasindan  kaynaklanmaktadir.
Tanmimlama ¢aligmalarinda, morfolojik ve baz1 kimyasal
ozellikler ile ¢cevre kosullarina ve agacin gelisim donemine gore
degisiklik gosterebilmekte ve genotipler arasinda karakterler
bakimindan varyasyon diisiik olabilmektedir. Bu nedenle,
genetik materyallerin  toplanmasi, toplanan materyallerin
morfolojik, pomolojik, fenolojik ve biyokimyasal 6zelliklerinin
bilinmesinin yaninda genetik ozelliklerinin de bilinmesi ¢ok
biiyiik 6nem arz etmektedir (Nicolosi ve ark. 2000; Breto ve
ark. 2001; Corazza-Nunes ve ark. 2002; Barkley ve ark. 2006).

SSR (simple sequence repeats) markirlar, genomda bol
olmasi, yliksek polimorfizm gdstermesi, Mendel kalitimina
uygunlugu, kodominantlik ve farkli laboratuvarlarda tekrar
uretilebilir olmasindan dolay: taksonomik galigmalart yiiriitmek,
yakin akraba gruplari igerisinde filogenetik siniflandirmay1
yapmak, parmakizi olusturmak, gen kaynaklari
koleksiyonlarinda genetik farkliliklar1 belirlemek amaciyla,
ozellikle turunggillerde de son zamanlarda yaygin olarak
kullanilmaya baglanmigtir. SSR’lar, 1-10 (genellikle 3-6) baz
¢ifti arasinda, kisa diziler halinde genomda rastgele dagilmis
tekrar dizileridir (Barkley ve ark. 2006; Jiang ve ark. 2006;
Novelli ve ark. 2006; Shanker ve ark. 2007; Tan ve ark. 2007).

Turunggillerde genetik kaynaklarda bulunan bireylerde
parmakizi olusturmak, genetik farkliligi belirlemek ve
filogenetik iliskiyi tespit etmek amaciyla SSR markirlar
kullanilmustir. Mesela; Barkley ve ark. (2006) turunggil gen
kaynaklarinda bulunan, 4 adet altintop ve 13 adet sadok
melezinin de yer aldigt 370 adet turunggilin, molekiiler
tanimlamasint ve genetik farkliligini belirlemek, populasyon
yapisini tespit etmek amaciyla SSR markirlarini kullanmiglardir.
Portakallarda genetik karakterizasyon ¢alismasi yapmak
amaciyla Novelli ve ark. (2006), SSR markirlarini
kullanmuglardir. Jiang ve ark. (2006), portakal (C. sinensis),
tigyaprakli [Poncirus trifoliata (L.) Raf] ve bazi turunggil
cesitlerinde, Golein ve ark. (2006) limonlarda, karakterizasyon
ve genetik tamimlama yapmak amaciyla SSR  primeri
kullanmiglardir. Uzun ve ark. (2010a), SRAP markirlarla
birlikte SSR markirlar da kullanilarak, 45 limon (C. limon L.), 5
citron (C. medica L.), 4 kaba limon (C. jambhiri Lush.) ve 2 C.
volkameriana (Tan. and Pasq.) arasinda genetik tanimlama
calismasi yapnuslardir. Incesu ve ark. (2011), seleksiyonla elde
edilmis 21 adet Satsuma mandarininde genetik tanimlama
yapmak amactyla 9 RAPD primeri ile birlikte 14 SSR primeri
kullanmuslardir.

Altintop ve sadoklarda molekiiler tanimlama g¢alismalari
incelendiginde az sayida calisma  yapilmis  oldugu
goriilmektedir. Bu c¢aligmalardan bir tanesinde, genetik
varyabiliteyi belirlemek amaciyla, 38 altintop (C. paradisi) ve 3
sadok (C. maxima) ele alinarak, 21 RAPD primeri ve 20 SSR
primeri kullanilmigtir (Corazza-Nunes ve ark. 2002). Bir diger
calismada, Uzun ve ark.(2010b), Poorman diginda ¢alismamizda
da kullanmis oldugumuz 30 adet altintop, 1 adet C. hassaku
(Hort. ex Tanaka) ve 5 adet sadokun genetik tanimlamasini
yapmak amactyla ISSR markirlarint kullanmislardir.

Bu caligmada, seleksiyon ve introduksiyon yoluyla elde
edilmis 30 adet altintop (C. paradisi), 1 adet C. hassaku ve 5
adet sadok (C. maxima)’un genetik farklihk ve birbiriyle olan
genetik yakinliklari SSR (simple sequence repeat) molekiiler
markir kullanilarak incelenmesi amaglanmigtir.

2. Materyal ve Yontem

2.1. Bitki materyalleri

Bu calismada, Cukurova Universitesi “Tuzcu Turuncgil
Koleksiyonu”nda bulunan 30 adet altintop (C. paradisi), 1 adet
C. hassaku ve 5 adet sadok (C. maxima) kullanilmigtir. DNA
ornekleri, TUBITAK tarafindan desteklenen 106G049 nolu
proje kapsaminda, Alata Bahge Kiiltiirleri Arastirma
Enstitiisi’nden temin edilmistir. Bu materyallerin isimleri
Cizelge 1’de verilmistir.

2.2. Simple sequence repeats (SSRs) primerleri

SSR primerleri, Roose ve ekibi tarafindan tespit edilmis
olan ve liste halinde sunulan internet sitesinden belirlenmistir
(Roose 2009). Calismada kullanilan 26 primerin ismi ve baz
dizilimi Cizelge 2’de verilmistir.

2.3. PCR reaksiyon ve amplifikasyon kosullar

Biitlin PCR reaksiyonlar1 10 pl hacimde gergeklestirilmistir.
PCR reaksiyon kosullari, Polat (2009)’in, Barkley ve ark.
(2006)’nin mevcut c¢alismalarindan bir takim modifikasyonlar
yaparak olusturdugu yonteme gore yapilmisgtir. Kullanilan
reaksiyon kosulu asagida verilmistir. PCR bilesenleri olarak
toplam hacim 10 pl olacak sekilde asagidaki bilesenlerden
meydana gelmistir. Reaksiyon kosulu 1,0 pul DNA (20 ng
DNA), 1,0 pl dNTP (0,1 mM dNTPs), 1,0 ul MgCl, (2,5 mM
MgCl," 0,2 pl Taq (0,6 U Taq DNA polymerase), 1,0 pl her bir
primer (0,3 puM her bir primer), 1,0 ul (1 X) PCR buffer ve 4,8
ul ddH,0 seklinde olmustur.

PCR programlarinda, Polat (2009)’in Barkley ve ark.
(2006)’nin ~ yapmis  olduklar1  ¢alismadan bir takim
modifikasyonlar yaparak elde ettigi yontem kullanilmistir.
Primerlerin ¢aligma durumlarina gore 2 farkli PCR protokolii
olusturulmustur. I. PCR protokolii, 94°C’de 3 dk, ardindan 35
dongii olacak sekilde, 94°C’de 30 sn, 50°C’de 30 sn, 72°C’de
1dk ve son olarak 72°C’de 10 dk seklindedir. Bu protokolde,
TAAl1, CT21, ACO01, CAGO1, CAC19, TAA33, CAC39,
CCTO01, TAA45, CAC33, ATC09, CAT01, CAC23 ve TAA27
primeri caligmistir. II. PCR protokoliinde yapisma (anneling)
40°C’dir ve TAAS52, TAA1S ve cAGG9 primeri ¢aligmustir.

PCR iiriinleri % 2,5’1uk high resolution agarose jelde (100-
1200 bp’lik ¢oziinirlikte) yiiriitilmiis ve bant biiyiikliiklerini
belirlemek amaciyla 100 bp Ladder DNA kullanilmustir. Jel,
ethidium bromide ile boyanarak, Kodak GelLogic 200 sistemi
ile gorlintiilenmistir.

2.4. Verilerin analizi

Jel goriintiileme sistemi kullanilarak elde edilen goriintiiler,
bant varligi durumunda (1), yoklugu durumunda (0) degerleri
verilerek skor edilmistir.

Herbir popiilasyon igin olusturulan markir verileri NTSYS
(Numerical Taxonomy Multivariate Analysis System) bilgisayar
paket programinda analiz edilmistir (Rohlf 1993). Genotipler

arasindaki benzerlikler, elde edilen dendrogramlara gore
belirlenmistir. Benzerlik indeksleri Dice (1945)’e gore

hesaplanmistir. Ayrica, iki boyutlu grafik iizerinde genotipler
arasindaki mesafeleri gosteren Temel Bilesenler Analizi
(Principle Component Analyze = PCA) yapilmustir.
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Cizelge 1. Genetik karakterizasyon ¢aligmasinda kullanilan altintop ve sadoklarin tiir adi, ¢esit adi, orijini veya elde edildigi tlke.

No Tiir Adi Cesit Ad1 Orijini veya Elde Edildigi Ulke
1 C. paradisi Macf. Cocktail ABD
2 C. paradisi Macf. Pernambuco B 6/4 (A,34) italya
3 C. paradisi Macf. Mc Carty B 6/7 29-9 ABD
4 C. paradisi Macf. Altintop SRA 640 Bilinmiyor
5 C. paradisi Macf. Frost Marsh (1005 R) ABD
6 C. hassaku Hort ex Tanaka Citrus hassaku Japonya
7 C. paradisi Macf. Sweetie SRA 602 altintopu Israil
8 C. paradisi Macf. Oroblanco ABD
9 C. paradisi Macf. Davis Seedless (7291 T, N) ABD
10 C. paradisi Macf. Duncan B 6/6 30-5 ABD
11 C. paradisi Macf. Flame altintopu ABD
12 C. paradisi Macf. Foster B 6/5 28-12 Tiirkiye
13 C. paradisi Macf. Foster B 6/5 28-16 Tiirkiye
14 C. paradisi Macf. Foster B 6/5 29-16 Tiirkiye
15 C. paradisi Macf. Henderson altmopu - California (Ozbek Ozler)(1) ABD
16 C. paradisi Macf. Henderson altintopu SRA 336 ABD
17 C. paradisi Macf. Little River (7161 R) ABD
18 C. paradisi Macf. Frost Marsh (3190 R, N) ABD
19 C. paradisi Macf. J. B. C. 430 Marsh (10016 T) ABD
20 C. paradisi Macf. Marsh Seedless B 6/3 28-4 Tiirkiye
21 C. paradisi Macf. Ray Ruby altintopu (Paksoy A. S. - Adana) Tiirkiye
22 C. paradisi Macf. Redblush (3191 R, N) (CRC - 3) ABD
23 C. paradisi Macf. Red Blush ABD
24 C. paradisi Macf. Reed Grapefruit (6309 R) ABD
25 C. paradisi Macf. Rio Red altintopu (Paksoy A. S. - Adana) ABD
26 C. paradisi Macf. Ruby altintopu SRA 287 ABD
27 C. paradisi Macf. Ruby altintopu SRA 286 ABD
28 C. paradisi Macf. Shambar altintopu SRA 22 ABD
29 C. paradisi Macf. Star Ruby (Ozbek Ozler Teksas) ABD
30 C. paradisi Macf. Whenny altintopu GA - 338 - SRA Avustralya
31 C. paradisi Macf. Poorman Avustralya
32 Citrus maxima (Burm.) Merr. Sadok Pink SRA 322 Bilinmiyor
33 Citrus maxima (Burm.) Merr. Sadok Kao Panne SRA 321 ABD
34 Citrus maxima (Burm.) Merr. Red Sadok ABD
35 Citrus maxima (Burm.) Merr. Reinking Sadok (5292 T) ABD
36 Citrus maxima (Burm.) Merr. Sadok WN ABD
3. Bulgular yontemi ve Neighbor-Joining yontemiyle elde edilen

PCR c¢alismalart sonucunda, 26 SSR primerinin 15
tanesinden (CT21, AC01, CAG01, CAC19, TAA33, CAC39,
CCTO01, TAA45, CAC33, ATC09, CATO1, TAA15, TAA52,
CAC23 ve cAGGY) polimorfizm saglanirken, 2 tanesinden
(TAA1 ve TAA27 ) monomorfik bant elde edilmistir. Bununla
birlikte, TAA41, TAA3, CAC15, GT03 ve CT02 primerlerinden
basarili bir amplifikasyon elde edilememistir (Cizelge 2).

Materyal olarak kullanilan 30 altintop, 1 adet C. hassaku ve
5 sadokun primerlere gore saglamig oldugu bant fragmentleri ve
polimorfizm orant Cizelge 2°de verilmistir. Cizelge 2’den de
goriildigi gibi, TAA45, TAA52, CAC19, CAC23, cAGGY,
CAC33, CAC39, TAA33, CCTO01, AC01, CATO1 polimorfizm
orant en yiiksek (%100) primerleri olusturmaktadir. Bununla
birlikte, TAA15 ve CAGO1 polimorfizm orani en diisiik (% 33)
primerler olarak tespit edilmistir. CAC19, cAGG9 ve CATO1,
dorder bant ile en fazla bant elde edilen primerleri
olusturmaktadir. Sekil 1°de CAC23 primerinin gostermis
oldugu bant deseni goriilmektedir.

260bp —
150bp —

Sekil 1. CAC23 primerinin altintoplarda gostermis oldugu bant deseni.

UPGMA (unweighted-pair group method aritmetic average)

dendrogram  (Sekil 2) ve PCA analizleri (Sekil 3) sonucu
bireylerin birbirleriyle olan genetik yakinlik ve uzakliklar
belirlenmistir. Dice (1945)’in  benzerlik katsayisina gore
benzerlik oranlar1 0,60-0,97 arasinda degisim gostermis, matrix
korelasyonu (r) 0,88 olarak bulunmustur. Calismamizda
kullandigimiz SSR primerlerine gore, benzerlik orani en yiiksek
Foster B 6/5 28-12 ile Ray Ruby altintopu (Paksoy A. S. -
Adana) arasinda ve % 97 oraninda oldugu tespit edilmigtir. Red
Sadok ise % 60 oraniyla en uzak bireyi olusturmaktadir (Sekil
2). Cesitlerin birbiriyle olan yakinlik ve uzaklik durumlarina
gore diizlem tizerinde dagilimlarima baktigimizda da bu durum
cok net bir sekilde goriilmektedir. Neighbor-Joining sonucu
(Sekil 2), birbiriyle yakin ve uzak bireyler daha net bir sekilde
goriilmektedir. Sadoklar ayni grup igerisinde yer almustir.
Bununla birlikte sadok kiimesi igerisinde Poorman, Wenny, Red
Sadok ve Coctail de yer almaktadir. Sadok ve altintoplarin PCA
analizleri sonucu gostermis oldugu desen (Sekil 3)
incelendiginde, Red Sadok’un 36 birey icerisinde uzak noktada
yer aldigr goriilmektedir. Yine, sadoklarin farkli bir grup
icerisinde yer aldigi ve greyfurtlarin birbirleri arasindaki
yakinliginin oldukga fazla oldugu goriilmektedir.

4. Tartisma ve Sonug
Sadok (C. maxima x C. grandis) ile portakalin (C. sinensis)
dogal melezlenmesi sonucu ortaya ¢iktig1 kabul edilen altintop

(C. paradisi ) tiirii i¢inde, somaklonal varyasyonlar sonucunda
mevcut birgok ¢esit ortaya c¢ikmustir. Mevcut bu gesitler
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Cizelge 2. Kullanilan primerler, baz dizilimleri, fragment uzunluklari, polimorfik fragmentler ve polimorfizm oranlari.

Fragment Polimorfik Polimorfizm
Uzunluklar Fragment Orani
Primerler F ve R Baz dizilimi Tekrar Motif (bp) (bp) (%)

TAAL F-GACAACATCAACAACAGCAAGAGC TAA 198 - 0
R-AAGAAGAAGAGCCCCCATTAGC

TAA45 F-GCACCTTTTATACCTGACTCGG TAA 145 145 100
R- TTCAGCATTTGAGTTGGTTACG

TAA52 F-GATCTTGACTGAACTTAAAG TAA 110, 90 110, 90 100
R-ATGTATTGTGTTGATAACG

CAC19 F-ACAACCTTCAACAAAACCTAGG CAC 260, 240, 230, 260, 240, 230, 100
R- AAGACTTGGTGCGACAGG 200 200

TAA15 F-GAAAGGGTTACTTGACCAGGC TAA 200, 195, 200, 185 33
R- CTTCCCAGCTGCACAAGC 185

TAA27 F-GGATGAAAAATGCTCAAAATG TAA 200, 195 - 0
R- TAGTACCCACAGGGAAGAGAGC

TAA41 F-AGGTCTACATTGGCATTGTC TAA - - -
R- ACATGCAGTGCTATAATGAATG

CAC23 F-ATCACAATTACTAGCAGCGCC CAC 260, 150 260,150 100
R- TTGCCATTGTAGCATGTTGG

cAGG9 F-AATGCTGAAGATAATCCGCG AGG 390, 200, 110, 390, 200, 110, 100
R- TGCCTTGCTCTCCACTCC 105 105

TAA3 F-AGAGAAGAAACATTTGCGGAGC TAA - - -
R- GAGATGGGACTTGGTTCATCACG

CAC15 F-TAAATCTCCACTCTGCAAAAGC CAC - - -
R- GATAGGAAGCGTCGTAGACCC

CAC33 F-GGTGATGCTGCTACTGATGC CAC 240, 200, 240, 200, 100
R- CAATTGTGAATTTGTGATTCCG 150 150

CAC39 F-AGAAGCCATCTCTCTGCTGC CAC 195 195 100
R-AATTCAGTCCCATTCCATTCC

TAA33 F-GGTACTGATAGTACTGCGGCG TAA 180 180 100
R-GCTAATCGCTACGTCTTCGC

CCTO01 F-TCAACACCTCGAACAGAAGG CCT 490, 210 490, 210 100
R- CCCACATGCTAGCACAAAGA

GT03 F-GCCTTCTTGATTTACCGGAC GT - - -
R- TGCTCCGAACTTCATCATTG

CT02 F-ACGGTGCGTTTTGAGGTAAG CT - - -
R- TGACTGTTGGATTTGGGATG

ACO01 F-TTGACATCAACATAAAACAAGAAA AC 160, 150 160,150 100
R- TTTTAAAATCCCTGACCAGA

CAGO01 F-AACACTCGCACCAAATCCTC CAG 350,170, 350, 170 33
R- TAAATGGCAACCCCAGCTTTG 150

CATO1 F-GCTTTCGATCCCTCCACATA CAT 190, 180, 190, 180, 100
R- GATCCCTACAATCCTTGGTCC 170, 120 170, 120

ATCO09 F-TTCCTTATGTAATTGCTCTTTG ATC 210, 190 210 50
R- TGTGAGTGTTTGTGCGTGTG

AG14 F-AAAGGGAAAGCCCTAATCTCA AG - - -
R- CTTCCTCTTGCGGAGTGTTC

CTT01 F-TCAGACATTGAGTTGCTCG CTT - - -
R- TAACCACTTAGGCTTCGGCA

CT21 F-CGAACTCATTAAAAGCCGAAAC CT 160, 155 160, 155 100
R- CAACAACCACCACTCTCACG

TC26 F-CTTCCTCTTGCGGAGTGTTC TC - - -
R- GAGGGAAAGCCCTAATCTCA

CT19 F-CGCCAAGCTTACCACTCACTAC CT - - -

R- GCCACGATTTGTAGGGGATAG

icerisinde varyasyon olduk¢a diisiiktiir. Dolayisiyla genetik
yapiy1 belirlemek daha zor olmaktadir. Bu gesitlerin diisiik
varyasyon gosterdigi diger c¢alismalarda da gorilmiistiir (Fang
ve Roose 1997; Corazza- Nunes ve ark. 2002).

Corazza-Nunes ve ark. (2002) 38 altintop (C. paradisi) ve 3
sadokda (C. maxima), genetik varyabiliteyi belirlemek
amactyla, 21 RAPD primeri ve 20 SSR primeri kullanmustir.
RAPD amplifikasyonu ve SSR lokus analizleri, altintop kalitim
caligmasinda, diisiik genetik  polimorfizm  saglamustir.
Morfolojik olarak farkliliklar goriilmesine ragmen, tiir ve
gesitler genetik olarak birbirleriyle olduk¢a yakin bulunmustur.

Royal, Triumph, Imperial ve Cannores arasinda %100 genetik
yakinlik tespit edilmistir. Bunun nedeninin, farkli ¢esitlerin tek
bireyden (klondan) mutasyon sonucu elde edilmeleri ya da
molekiiler markirlarin cesitleri ayirt etmede yeterli olmadig
distiniilmektedir.

Uzun ve ark. (2010b), ISSR markirlart kullanarak, 30 adet
altintop, 1 adet C. hassaku ve 5 adet sadokun genetik
tanimlamasini yapmuslardir. Caligmada, altintop ve sadoklar iki
ayrt kiime (cluster) olusturmustur. Bununla birlikte, bazi
altintoplar  arasinda  yeterince ayrim  saglanamamustir.
Pernambuco, Rio Red ve Ruby SRA 286 altintoplar1 arasinda
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Sekil 2. Sadok ve altintoplar arasindaki akrabaligi gosteren UPGMA (A) ve Neighbor-Joining (B) yontemiyle elde edilmis dendrogramlar.
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Sekil 3 Sadok ve altintoplarin principle component analizi (PCA) sonucu géstermis oldugu dagilim deseni.
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genetik farklilik bulunmamistir. Bunun nedeni, mutasyon
sonucu hir bireyden elde edilmeleri olarak agiklanmustir. Bu
calismada ise altintoplarda tim bireylerde genetik farklilik
tespit edilmistir. Birbirine en yakin bireyler % 97 oraniyla,
Foster B 6/5 28-12 ile Ray Ruby altintopu (Paksoy A. S. -
Adana) olarak belirlenmistir. Benzerlik oran1 en yiiksek bulunan
¢esitlerden Foster altintopu, Walters altintopundan dogal
mutasyon sonucu olusmus olup, Ray Ruby ¢esidinin ise orijini
bilinmemektedir (Hodgson 1967).

Sweetie ve Oroblonco birbirine yakin bireyler olarak tespit
edilmistir. Cottin (2002) Sweetie’nin Oroblonco’nun sinonimi
oldugunu bildirmistir. Oroblanco, CRC 2240 kodlu az asitli,
diploid sadok (C. grandis) ile gekirdekli, beyaz, tetraploid
Marsh altintopun (C. paradisi) melezlenmesi sonucu elde
edilmis triploid bir gesittir (Soost ve Cameron 1981).

Marsh ¢esidi, Duncan ve portakallardan birisinin (C.
grandis x C. sinensis) melezlenmesi sonucu elde edilmistir.
Flame, Henderson ve Rio Red ise Marsh’dan mutasyon sonucu
olusmustur (Bowman ve Gmitter 1990). Dolayisiyla,
caligmamizda da Rio Red, Duncan ve Henderson (California)
birbirlerine olduk¢a yakin bulunmustur.

Uzun ve ark. (2010b) calismalarinda C. hassaku ile
Cocktail’in aynm1 kiimede, melezler igerisinde yer aldigini tespit
etmistir. Bu ¢alismada da melezler igerisinde yer almistir.
Henderson 336 ile ayn1 kiimededir. Ayn1 zamanda Cocktail ile
yakin kiimede bulunmaktadir. C. hassaku, Japonya orijinlidir,
sadok ile mandarinin melezlenmesi sonucu elde edildigi tahmin
edilmektedir (Hodgson 1967). Henderson’in atas1 Marsh’tir ve
Marsh’ta da portakal genleri mevcuttur (Bowman ve Gmitter
1990).

Marsh Seedless eski bir g¢esit olup, bircok cesidin elde
edilmesini saglamustir. Beyaz meyve etli olan bu gesit, yine eski
¢esitlerden ve beyaz meyve etli olan McCarty ve Frost Marsh
cesitleri ile ayni kiimede yer almigtir (Sekil 2).

Corazza-Nunes ve ark. (2002), caligmalarinda yer alan
sadoklardan Pink, Kao Panne ve Red sadok ayni alt kiimede yer
alirken, Reinking ve Pummelo WN farkli bir alt grupta yer
almistir. Uzun ve ark. (2010b), ISSR markirlari kullanarak, 30
adet altintop, 1 adet C. hassaku ve 5 adet sadokun genetik
tanimlamasini yapmislardir. Calismada, altintop ve sadoklar iki
ayr1 kiime (cluster) olusturmustur. Sadok kiimesindeki tiim
sadoklar birbirinden net bir sekilde ayrilabilmelerine karsin,
altintop kiimesindeki bazi bireyler birbirlerinden yeterince
ayrim gOsterememistir. Bu durumun, altintopun mutasyon
orijinli olmasindan dolay1 diisiik varyasyonun goriilmesinden
olabilecegi bildirilmistir.

Calismamizda, genel olarak sadoklar ayri bir kiimede yer
almistir (Sekil 2). Reinking Sadok c¢esidi bir sadok melezidir,
ebeveynleri Kao Phuang Sadogu ile Shamouti portakalidir
(Morton 1987). Sadok WN c¢esidinin de her ne kadar sadok
ozelligi gosterse de bir sadok melezi olabilecegini
diisindiirmektedir. Bununla birlikte, Sadok kiimesi igerisinde
Poorman, Whenny ve Cocktail yer almigtir. Poorman ¢esidinin
orijini bilinmemesine karsin bir sadok melezi olabilecegi
belirtilmekte ve tohumlarinin monoembriyonik olmasi bu
goriisti desteklemektedir (Hodgson 1967). Yine, Whenny ¢esidi
her ne kadar altintopa benzemekle birlikte, tohumlarinin
monoembriyonik olmasindan dolayr sadok melezi olabilir
(Hodgson 1967). Yine, Cocktail de melez bir gesittir, Frua
mandarini ve diisiik asitli sadok arasinda yapilan melezleme
sonucu elde edilmistir (Kahn ve ark. 2001).

Barkley ve ark. (2006) yapmis olduklari ¢aligmada, 370 adet

farkli turunggil gruplarina ait bireyleri SSR molekiiler markir
yardimiyla, populasyon yapisint ve genetik farkliligini basarilt
bir sekilde tespit etmiglerdir. Calismada altintop ve sadoklar
diger turunggil gruplarina (Citrus) gore farkli bir grupta yer
almistir. SSR  markirlar olduk¢a fazla informativdir ve
kodominanttir. Dolayisiyla, genetik koleksiyonda genetik
farklilign  belirlemede, parmakizi olusturmada, akrabalari
arasinda filogenetik iliskiyi belirlemede olduk¢a uygun markir
sistemidir. Ayn1 sekilde, SSR’larin uygun bir markir sistemi
oldugu, Giilsen ve Roose (2001)’un bazi akraba tiirler ve bazi
ebeveyn oldugu soylenen sadok (C. maxima), aga¢ kavunu (C.
medica) ve mandarinde (C. reticulata), Jiang ve ark. (2006) nin
portakal (C. sinensis), iigyaprakli (Poncirus trifoliata) ve bazi
turunggil ¢esitlerinde, Novelli ve ark. (2006)’nin portakallarda,
Golein ve ark. (2006)’nin limonlarda, Uzun ve ark. (2010a)’nin
limon (C. limon L.), citron (C. medica L.), kaba limon (C.
jambhiri ) ve C. volkameriana’da, Ghorabaie ve ark. (2010)’nin
bazi turunggillerde, Incesu ve ark. (2011)’nmin Satsuma
mandarininde, Biswas ve ark. (2011) ve Amar ve ark.
(2011)’nmin baz1 turunggil ve akrabalarinda yapmus olduklari
caligmalarda da tespit edilmistir.

Bu c¢alismada, molekiiler markir sistemlerinden SSR’lar
kullanilarak, seleksiyon ve introduksiyon yoluyla elde edilmis
30 adet altintop (C. paradisi), 1 adet C. hassaku ve 5 adet sadok
(C. maxima)’un genetik farklilign ve birbiriyle olan genetik
yakinlig1 genel olarak belirlenmistir. Turunggillerde mutasyon
sonucu olusan bireyleri molekiiler olarak ayirt etmek oldukca
zordur. Fakat, kodominant markir olan SSR’lar, altintop ve
sadoklarin tanimlanmasinda kullanilabilecegi bu ¢alismayla da
gOrillmiistiir.
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