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Özet 

1990'lı yıllardan itibaren geliştirilen moleküler markörler, günümüzde tarımsal üretimde ıslah 

çalışmalarında önemli bir yer almaktadır. Bugüne kadar moleküler markörler konusunda yapılan 

çalışmalar sayesinde, birçok canlı türünde olduğu gibi ekonomik öneme sahip bitki türlerinin 

genetik özellikleri ve kalıtımı hakkında önemli bilgilere kısa zaman içinde ulaşılabilme imkânına 

sahip olunmuştur. Bu bilgiler, özellikle ıslahın uzun zaman gerektirdiği meyve türlerinde, ıslah 

sürelerinin kısaltılmasına ve dolayısıyla da alan ve iş gücünden tasarruf sağlanmasına neden 

olmuştur. Aynı zamanda, meyvecilikte moleküler markörler kullanılarak üretilen bilgilerin meyve 

yetiştiriciliği ve ıslahı hakkında çalışma yapan araştırmacılar tarafından kullanılmasıyla meyveci-

likte daha kaliteli ve verimli çeşitlerin geliştirilmesi sağlanacaktır. Bu derlemede, moleküler mar-

kör tekniklerinin meyvecilikte kullanımlarıyla üretilen bilgiler özetlenmektedir.  

Anahtar Kelimler: Moleküler markörler, ıslah, meyve yetiştiriciliği  

Abstract 

Molecular markers have been developed since 1990's and they currently have an important place 

in breeding studies in agricultural production. As in many other organisms, studies related with 

molecular markers provide valuable and reliable information about genetics and inheritance of 

many economically important traits in various plant species in a short time. This information has 

become especially useful for fruit crops requiring much longer time for breeding by shortening 

of breeding period and saving space and labor. At the same time, use of information generated 

using molecular markers by researchers in fruit production and breeding will contribute signifi-

cantly to the development of higher quality and higher yielding fruit varieties. In this review, 

information generated by the use of molecular markers techniques in fruit breeding was summa-

rized. 
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Use of Moleculer Markers in Fruit Breeding 

1. Giriş 

Meyveler günümüze ulaşıncaya kadar insanlar 

tarafından bilinçli veya bilinçsiz olarak seçilmiş, 

böylece kalitesi, verimi ve tüketimi yüksek olan 

meyvelerin korunması sağlanmıştır. İnsanlık 

tarihi kadar eski olan bu seleksiyon belli bir nok-

tada durmamış ve yeni meyve tür ve çeşitlerini 

geliştirme ve koruma çalışmaları sürekli olarak 

devam etmiştir. Halen dünyanın birçok yerinde 

yeni meyve türlerinin geliştirilmesi, korunması 

ve sınıflandırılması gibi birçok konuda çalışmalar 

yürütülmektedir. Meyvecilikte ıslah zor ve uzun 

soluklu çalışma istemektedir. Bir meyve çeşidin-

de ıslah süresi 20-25 yıl gibi uzun bir süreyi 

gerektirmektedir. Bu da meyvecilikte yeni çeşit-

lerin geliştirilmelerinin önünü tıkayan büyük bir 

sorundur. Bu sürenin çeşitli uygulamalar ile kı-

saltılması gerekmektedir. İşte moleküler markör-

ler tam burada devreye girmekte ve uzun olan 

bu ıslah süresini kısaltmaya yönelik birçok yollar 

sunmaktadır. Moleküler markörler yardımıyla 

yapılan seleksiyonla zamanın yanında, alan ve iş 

gücünden de tasarruf edilmektedir. Gen kaynak-

larının tam ve daha sağlıklı olarak tespit edilmesi 

ve korunmasında güvenilir bir yol olarak da yine 

moleküler markörlerden yararlanılmaktadır. Ül-

kemiz birçok bitkide olduğu gibi bazı meyvele-

rin de anavatanı konumundadır. Bu zenginliğin 

yeterli düzeyde kayıt altına alınmasında diğer 

yöntemlerin yanında moleküler markörlerde 

kullanılmaktadır. Son yıllarda ülkemizde bu ko-

nularda birçok çalışma yapılmıştır. 

Moleküler markörlerin geliştirilmesinde, 1953 

tarihinde James D. Watson ve Francis Crick 
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tarafından DNA'nın çift sarmallı yapısının keşfi 

(Watson and Crick, 1953) ve daha sonrasında 

polimeraz zincir reaksiyonunun (Polymerase 

Chain Reaction, PCR) icadı (Mullis, 1992) çok 

önemli adımlar olarak göze çarpmaktadır. Son 

yıllarda ise genomu tamamlanan organizmalar 

arasına birçok bitki türü de dâhil olmuştur. Buna 

paralel olarak moleküler markör bilgileri de art-

mış ve meyve ıslahında kullanımlarının daha da 

çok yaygınlaşması beklenmektedir. Bu derleme-

de moleküler markörlerin meyvecilikte kullanım 

alanları hakkında bilgi ve örneklere yer verilmiş-

tir.  

2. Moleküler Markör Teknikleri 

Bir popülasyonu oluşturan bireylerin genetik 

materyalini oluşturan DNA’larının baz dizilimin-

deki farklılıkları değişik yollarla ortaya koyan 

markörlere moleküler markörler denir. Molekü-

ler markörlerin geliştirilmesiyle birlikte morfolo-

jik ve biyokimyasal markörlerden daha üstün, 

çabuk sonuç alınabilinen ve zaman sınırlaması 

olmayan çalışmalar yapılmaya başlanmıştır 

(Yıldırım ve Kandemir, 2001). Diğer organizma-

larda olduğu gibi bitkilerde de yaygın olarak 

kullanılan moleküler markörlerin bitki ıslahı ile 

bütünleştirilmesi sayesinde birçok yenilik ortaya 

çıkarılmıştır (Agarwal et al., 2008). İstenen gen-

lerin çeşit ve türler arasındaki hareketinin hızlan-

dırılması, akraba olan yabani türlerden yeni gen-

lerin aktarılmasına olanak verilmesi, birden fazla 

gen tarafından kontrol edilen karmaşık karakter-

lerin genetik analizlerinin yapılmasına olanak 

sağlaması, melezleme çalışmalarında birbiriyle 

çaprazlanma imkânı bulunmayan bitkiler arasın-

daki genetik ilişkilerin ortaya çıkarılması, gen 

klonlamasının kolaylaştırılması ve hızlandırılması 

bu yenilik ve avantajları arasında bulunmaktadır 

(Vardar-Kanlıtepe vd., 2010; Yıldırım ve Kande-

mir, 2001). İdeal bir moleküler markörün; üre-

tim ve uygulama maliyetinin düşük olması, teh-

likeli kimyasallarla çalışmayı gerektirmemesi, 

otomasyona uygun olması, yüksek polimorfizm 

göstermesi, birçok bilgi içermesi, sonuçlarının 

tekrarlanabilir olması, analizinin kolay ve basit 

olması ve uygulama ve sonuç alma süreçlerinin 

kısa olması gibi özelliklere sahip olması isten-

mektedir (Joshi et al., 1999; Kesawat and Das, 

2009). Bitkilerde kullanılan moleküler markörler 

nasıl üretildiklerine göre polimeraz zincir reaksi-

yonuna dayalı olmayanlar (RFLP) ve olanlar 

(RAPD, AFLP, SSR vb.) olmak üzere iki gruba 

ayrılmaktadırlar (Staub et al., 1996; Ridout and 

Donini, 1999). Ayrıca moleküler markörler skor-

lanabilirlik ve kalıtımlarına göre de dominant 

markörler ve kodominant markörler şeklinde de 

sınıflandırılmaktadırlar (Devran, 2003). Bugüne 

kadar geliştirilen birçok moleküler markör bu-

lunmakta ve her geçen gün sayılarında artışlar 

gözlenmektedir (Çizelge 1).  
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Çizelge 1. Moleküler markör teknikleri 
Table 1. Molecular markers techniques 

Kısa adı Tam adı 

RFLP 
Restriction Fragment Lenght Polymorp-
hisms 

RAPD Random-Amplified Polymorphic DNA 

SSR Simple Sequence Repeats 

AFLP Amplified Fragment Length Polimorphism 

SCAR 
Sequence Characterized Amplified Regi-
ons 

CAPS Cleaved Amplified Polymorphic Sequence 

SRAP 
Sequence Relatad Amplified Polimorp-
hism 

SNPs Single Nucleotide Polymorphism 

STS Sequence Tagged Sites 

SSCP Single strand conformation polymorphism 

DGGE Denaturing Gradient Gel Electrophoresis 

ASAP Allel Spesific Associated Primers 

SPAR Single Primer Amplification Reaction 

RAMP 
Randomly amplified microsatellite poly-
morphisms 

TRAP 
Target Region Amplification Polymorp-
hism 

SSLP Simple Sequence Legth Polymorphism 

VNTR Variable Number of Tandem Repeats 

ALP Amplicon Length Polymorphism 

AP-PCR 
Arbitrarily Primed PCR - Rastgele Primerli
-PCR 

AS-PCR Allele-specific PCR 

DAF DNA Amplification Fingerprinting 

ISSR Inter-SSR Amplification 

SAP Specific Amplicon Polymorphism 



3. Meyvecilikte Moleküler Markörlerin Kullanımı 

Moleküler markörler, kaynağını kendilerinin 

üretildiği bitkilerin hücrelerinde bulunan 

DNA’larından almaktadır. Canlıların yapısını 

belirleyen şifre de DNA zincirlerinde olduğun-

dan moleküler markörler, bitki popülasyonunda-

ki çeşitlilik veya o popülasyon içindeki bitki 

genotipleri arasındaki ilişkileri %100’e yakın gü-

venirlilikle tespit etmektedirler. Son yıllarda 

meydana gelen teknolojik gelişmeler ile molekü-

ler markörler meyveciliğin geliştirilmesi ve ko-

runması amacıyla birçok çalışmada kullanılmak-

tadır. Günümüzde moleküler markörler diğer 

bitkilerle benzer şekilde meyvelerde; (i) genoti-

pik tanımlama, sistematik ve karakterizasyon, (ii) 

genetik ve QTL (Quantitative Trait Loci) harita-

laması, (iii) markör yardımıyla seleksiyon ve (iv) 

genetik kaynaklarının belirlenmesi ve korunması 

gibi konularda kullanılmaktadır (Andersen and 

Lübberstedt; 2003; Aka Kaçar, 2004; Vardar-

Kanlıtepe vd., 2010). 

3.1. Genotipik Tanımlama, Sistematik ve Karak-

terizasyon 

Biyokimyasal ve moleküler markörlerin keşfin-

den önce çok uzun yıllar morfolojik markörler, 

analizlerinin kolay olması nedeniyle genotipik 

tanımlama amacıyla bütün bitki türlerinde oldu-

ğu gibi meyvecilikte de kullanılmıştır. Fakat son 

yıllarda çevresel faktörlerden etkilenebilme ve 

mutasyonla oluşma ihtimallerinin bulunması 

nedeniyle kullanımları yok denecek kadar azdır. 

Morfolojik markörlerdeki bu olumsuzluk ve ye-

tersizlikler genotipik tanımlamada moleküler 

markörlerin kullanılmasının önünü açmış ve ge-

rekli kılmıştır (Karp, 1997; Çalışkan, 2005). Mo-

leküler markörler ile türler, cinsler ve familyalar 

arası genetik farklılıkların düzeyi daha etkin ola-

rak belirlenmektedir (Federici et al., 1998). Dün-

yada ve ülkemizde genotipik tanımlama, siste-

matik ve karakterizasyon ile ilgili araştırmalara 

baktığımızda birçok çalışmanın yürütüldüğü 

görülmektedir. 

Demirtaş vd. (2009) tarafından yapılan bir araştır-

mada, kiraz yetiştirilen bölgelerde 0900 Ziraat, 

Napolyon, Salihli Napolyonu, Uluborlu Napolyo-

nu, Dalbastı gibi isimlerle adlandırılan kirazlar 6 

yıl boyunca aynı lokasyonda gözlemlenmiştir. 

Arazi ve pomolojik çalışmaların yanında, ele 

alınan bu tipler arasında genetik farklılık olup 

olmadığını anlamak için AFLP markörleri ile 

DNA parmak izi çalışması yapılmıştır. Araştırma-

nın sonucunda bütün genotiplerin farklı olduğu 

tespit edilmiştir. Örneklerin bazılarının yakın, 

bazılarının uzak akraba genotipler olduğu, içle-

rinden birinin (3503 nolu tipin) ise diğerlerinden 

tamamen farklı genetik yapıda olduğu belirlen-

miştir. Turet-Sayar vd. (2012) Türkiye’nin en 

önemli kiraz çeşidi olan 0900 Ziraat’ın, benzerle-

ri ve diğer ticari kiraz çeşitleri ile arasındaki ge-

netik ilişkileri incelemek amacıyla başka bir çalış-

ma yürütmüşlerdir. Ülkemizin farklı bölgelerin-

den ‘0900 Ziraat’ ve 6 tane 0900 Ziraat benzeri 

çeşit/tipi ile dünyada kiraz yetiştiriciliğinde yay-

gın olarak kullanılmakta olan 8 kiraz çeşidinden 

oluşan 15 kiraz çeşit ve tipi, 23 SSR markörü 

kullanılarak moleküler karakterizasyonu gerçek-

leştirilmiştir.  Çalışma sonucunda incelenen kiraz 

çeşit ve tiplerinin 2 ana grupta kümelendikleri 

görülmüştür. Kullanılan markörlerle yapılan ana-

lizler sonucunda, ‘0900 Ziraat’ ve benzeri 2 ge-

notip olan ‘YLV0900H’ ile ‘Alara900’ arasında 

fark tespit edilememiştir. Ayrıca ‘0900 Ziraat’ ile 

‘Kazancıoğlu’ arasındaki benzerlik oranının yük-

sek (%97) olduğu görülmüştür. Ülkemizin birçok 

bölgesinde 0900 Ziraat çeşidine benzer birçok 

tip bulunmaktadır. İncelenen materyal içerisinde 

‘0900 Ziraat’ çeşidine Kazancıoğlu tipinin %97 

gibi çok yüksek bir oranda benzerlik gösterdiği 

ortaya konmuştur. Yine Aksu vd. (2012) tarafın-

dan yapılan bir araştırmada, kiraz ve vişne türle-

rinde anaç olarak kullanılmak üzere selekte edi-

len yabani vişne tipleri RAPD yöntemi ile tanım-

lanmıştır. Farklı bölgelerden selekte edilen 38 

yabani vişne tipi 16 RAPD primeri kullanılarak 

genetik benzerlikleri incelenmiştir. Çalışmada 

kullanılan tipler arasında iki sinonim grup olduğu 

tespit edilmiştir. En düşük genetik benzerlik Si-

mav-1 ile diğer 37 tip (%89) arasında bulunmuş-

tur. En yüksek genetik benzerlik %99 ile Yenişar-

bademli-6 ve Yenişarbademli-7, Sultandağı-7, 

Sultandağı-1 tiplerinden oluşan sinonim grup 

arasında tespit edilmiştir. Ülkemizde yapılan bir 

karakterizasyon çalışması ile Çoruh vadisinden 

selekte edilen 18 yabani kirazın karakterizasyo-

nu 10 SSR primeri kullanılarak gerçekleştirilmiş-

tir. Gerçekleştirilen çalışma sonucunda yabani 

kirazlar arasındaki genetik çeşitlilik oranının 

yüksek olduğu tespit edilmiştir. Belirlenen yük-

sek genetik çeşitlilikten faydalanılarak çalışmada 

kullanılan tiplerin, gelecekte kiraz ıslah program-

larında yer almalarının yararlı olacağı belirtilmiş-

tir (Ercişli vd., 2011). Abedian et al. (2012), kiraz 

çeşitleri (Prunus avium L.) ve kirazda anaç ola-

rak kullanılan idris anaçları (Prunus mahaleb L.) 
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arasındaki genetik benzerliği SRAP markör tek-

niğini kullanarak araştırmışlardır. Çalışmada 6 

kiraz çeşidi, 47 idris anacından oluşan popülas-

yon 13 SRAP primer kombinasyonu ile incelen-

miştir. Çalışma sonucunda idris anaçlarının bir 

grubu, kiraz çeşitlerinin ise diğer grubu oluştur-

masıyla 2 ana grup elde edilmiştir. En yüksek 

genetik benzerlik %93 ile T109 ile T136 idris 

genotipleri arasında olduğu belirlenmiştir. İki 

ana grubun birbirine benzerlik oranı olan %16 

en düşük benzerlik değeri olarak tespit edilmiş-

tir. 

Trabzon hurmasının 18 ayrı çeşidinin RAPD 

analizi ile genetik akrabalıklarını araştıran Güneri 

(2005), PCR aşamasında 10 adet primer kullan-

mış ve primerlerin hepsi polimorfizm gösterdiği-

ni belirtmiştir. Araştırmada 13 ve 5 numaralı 

bireylerin (Karaköse Köyü ve Yayladağı merkez-

den alınan bireyler) en düşük oranda benzerlik 

gösterdiği, yine 15 ve 4 numaralı bireylerin de 

(Hisarcık Köyü ve Güneysöğüt Köyü’nden alınan 

bireyler) düşük oranda benzerlik gösterdiği belir-

lenmiştir. 2 ve 3 numaralı bireyler ise (Kocaman 

Köyü ve Yayladağı merkezinden alınan bireyler) 

en yüksek düzeyde benzerlik göstermiştir. 

Gökırmak vd. (2004), fındıkta SSR primerlerini 

kullanarak genetik benzerlik çalışması yapmışlar-

dır. Çalışmada C. avellana türüne ait 274 genotip 

10 SSR primeri kullanılarak incelenmiştir. Araştı-

rılan genotiplerden 84'ünün aynı klonlar olabile-

ceği yapılan çalışmalar sonucunda bildirilmiştir. 

Böylece bu popülasyonda yürütülecek bir ıslah 

veya yetiştiricilik çalışmasında seçilecek genotip-

ler hakkında önemli bilgiler sağlanmıştır. Özellik-

le aynı klon oldukları düşünülen genotiplerden 

birinin çalışmalara dahil edilmesinin yeterli olabi-

leceği ortaya konmuştur. Sert kabuklu meyve 

türlerinin önemli üyesi olan cevizle ilgili de ülke-

mizde karakterizasyon çalışması yürütülmüştür. 

Türkiye’nin çeşitli bölgelerinden selekte edilen 

ve dünyada kullanılan önemli çeşitlerden oluşan 

59 ceviz genotipi 66 moleküler markör (25 

RAPD, 25 ISSR, 16 SSR) yardımıyla analiz edil-

miştir. Çalışma sonucunda elde edilen dendog-

ramda 59 genotipin 3 ana grupta kümelendiği 

görülmüştür. Kahramanmaraş ve Yalova illerin-

den toplanan genotipler birinci grupta; Kırşehir, 

Tokat ve Çorum’dan selekte edilen genotipler 

ikinci grupta; Amerika ve Fransa’ya ait çeşitler 

ise son grupta yer aldığı tespit edilmiştir. Geno-

tipler arasındaki benzerlik oranının %58-91 ara-

sında değiştiği görülmüştür. ‘KR-2’ ve 

‘Karabodur’ genotipleri arasındaki benzerlik oranı 

%58 ile en düşük, ‘Akça-2’ ve ‘Back’ genotipleri 

arasındaki benzerlik oranı %91 ile en yüksek 

olarak belirlenmiştir (Doğan vd., 2014). 

Çin'in 'Xinjiang Uygur Özerk Bölgesi' Ily Vadi-

sindeki kayısı popülasyonlarının genetik yapısı 

SSR markörleri kullanılarak araştırılmıştır. Çalış-

mada 3 farklı lokasyonda bulunan 81 yabani 

kayısı tipi 8 SSR markörüyle incelenmiştir. Po-

pülasyonlar arasındaki genetik farklılığın coğrafi 

bölgelerinin birbirlerine uzaklıklarıyla önemli 

derecede ilişkili olduğu ortaya çıkmıştır. Elde 

edilen dendogramda tiplerin 3 alt grupta toplan-

dıkları ve alt grupların genellikle aynı bölgedeki 

tipler tarafından oluşturuldukları gözlemlenmiş-

tir. Ayrıca Ily Vadisinde yabani kayısı tiplerinin 

yüksek çeşitliliğinin korunduğu tespit edilmiştir 

(Tian-Ming et al., 2007). Pınar vd. (2013) tarafın-

dan ülkemizde kayısı ile ilgili yürütülen bir çalış-

mada, Akdeniz Bölgesinde yer alan Sakit Vadi-

sinde doğal olarak yetişen, erken olgunlaşma 

özelliğine sahip 57 kayısı genotipinin moleküler 

karakterizasyonları 19 SRAP markörü kullanıla-

rak gerçekleştirilmiştir. Çalışma sonucunda elde 

edilen dendogramda 57 genotipin 3 ana grupta 

kümelendiği belirlenmiştir. Genotipler arasında-

ki benzerlik oranının %73-94 arasında değişken-

lik gösterdiği tespit edilmiştir.  

Bazı turunçgil türlerinin RAPD tekniği ile karak-

terizasyonunun yapılabilirliğinin araştırılması 

amacıyla, 4 farklı tür 16 RAPD markörü kullanı-

larak analiz edilmiştir.  Araçtırma sonucunda 

elde edilen polimorfik bantların tekrarlanabilir 

olduğu, Citrus ve Ponsirus cinslerine ait türlerde 

RAPD tekniğinin uygulanabilir olduğu bildiril-

miştir. Benzerlik oranının %21 - 56 arasında ger-

çekleştiği, en düşük benzerlik oranının %21 ile 

‘Pixie’ mandarin çeşidi ve Poncirus cinsine ait 

‘Flying Dragon’ anacı arasında olduğu, en yük-

sek benzerlik oranının ise %56 ile ‘Pixie’ manda-

rin çeşidi ile ‘Navelina’ portakal çeşidi arasında 

olduğu belirlenmiştir (Göçmen vd., 2014). 

Gür ve Şeker, (2012) tarafından 2 beyaz nektarin 

tipinin diğer Prunus türleri (şeftali, nektarin, ki-

raz, kayısı, badem ve erik) ile olan genetik ben-

zerliklerini incelemek amacıyla 6 AFLP markörü 

yardımıyla moleküler karakterizasyon çalışması 

yürütülmüştür. Yapılan çalışma sonucunda, en 

yüksek benzerlik oranının %87'i ile her iki beyaz 

nektarin arasında olduğu, en düşük benzerlik 

oranının %58 ile BN1 (beyaz nektarin) tipi ile 
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Premier Giant (kiraz) arasında olduğu tespit edil-

miştir. AFLP markörleriyle yapılan bu karakteri-

zasyon çalışmasıyla beyaz nektarin tiplerinin 

diğer şeftali ve nektarin türleriyle aralarında fark-

lı genetiksel özelliklere sahip olduğu belirlen-

miştir. 

3.2. Genetik ve Nicel Özellik Lokusu 

(Quantitative Trait Loci, QTL) Haritalamaları 

Canlıların sahip olduğu genetik bilgilerin tama-

mına genom denir. Gen haritalamalarıyla da bir 

genin genom veya kromozom üzerindeki özgün 

yeri belirlenebilmektedir. Genetik haritalama, 

genomdaki yeri aranan gen ile bilinen bir gene-

tik markörün kuşaklar arasında birlikte kalıtımı-

nın test edilmesi esasına dayanmaktadır (Sözen 

vd., 2007). Genetik bağlantı haritaları, moleküler 

markörlerin kalıtımı temeline dayanmaktadır. 

Amaç, ilgilenilen bitkisel özellikten daha etkili 

tespit edilebilen markör genlerini geliştirmek ve 

bu haritalara dayalı olarak, önemli bitkisel karak-

terleri kontrol eden genleri klonlamaktır 

(Rafalski and Tingey, 1993). 

QTL terimi ilk olarak Geldermann (1975) tara-

fından ileri sürülmüştür. QTL belirleme konusu 

ise yaklaşık 80 yıl önce yapılan çalışmaların ar-

dından geliştirilmiştir. Son yıllarda DNA markör-

lerinin geliştirilip ıslahta kullanılması ile güçlü 

biyometrik metodların varlığı, bitkilerde QTL 

haritalamada önemli gelişmelere yol açmıştır. 

Markör genlerin açılımı ve birey veya hatların 

fenotipik değerlerinin analiziyle, nicel özellikleri 

etkileyen lokusların yerini saptamak ve tanımla-

mak mümkündür. QTL'lerin belirlenmesi, kesin 

fenotipik açılımların olmayışı ve kompleks bir 

karakter ile ilgili her bir genin fenotipe olan etki-

sinin küçük olması nedeniyle zordur. QTL anali-

zi, bir ya da daha fazla kalitatif karakter açısın-

dan farklı ebeveynlerin seçilmesi ve melezlen-

mesi ile açılım gösteren döllerin analiz edilip, 

bilinen DNA molekülleri ile nicel özellik lokusu 

arasında bir bağlantının kurulmasıyla yapılmak-

tadır. Islahçı bu bilgiyi, örneğin dolaylı seleksi-

yonu kullanarak, kendi avantajına kullanabilir. 

QTL analizinin en belirgin uygulamaları ıslah ve 

ıslah öncesi çalışmalarda markörler aracılığıyla 

seleksiyonun yapılmasıdır. QTL analizinin temel 

amacı, QTL’i dar kromozomal bölgelerine yer-

leştirmektir. Bu amaçla deneme şeklinin, açılım 

popülasyonu tipinin, büyüklüğünün, kullanılan 

DNA markörlerinin bilgi sağlama düzeyinin, 

bağlantı haritasının kurulması ve QTL analizinin 

yapılması için istatistiksel metodolojilerin hepsi-

nin birlikte değerlendirilmesi gerekmektedir 

(Asins, 2002). 

Olmstead et al. (2008), Prunus referans harita-

sından yararlanarak kirazda türe has genetik 

harita ve gen analizi yapımı ile ilgili bir çalışma 

yapmışlardır. Çalışmada toplam 190 melez birey 

ve 197 farklı primer (102 SSR, 61 AFLP, 7 

SRAP ve 27 gene spesifik) kullanılmıştır. Çalış-

ma sonucunda Prunus türleri için geliştirilen 

markörlerden yararlanılarak kiraz türüne has 2 

yeni genetik harita oluşturulmuştur. Zhang et al. 

(2010), kirazda QTL geliştirmek amacıyla yabani 

ve yetiştiriciliği yapılan formlarının melezlenme-

si ile elde edilen 190 melez birey üzerinde çalış-

ma yapmışlardır. 3 yıl süren arazi gözlemleri ve 

moleküler çalışmalar sonucunda meyve ağırlığı 

ile ilgili QTL’lerin EF (Emperor Francis) haritası-

nın (EF2) 2. LG (Linkage Group; Bağlantı Gru-

bu) üzerinde olduğu bildirilmiştir. Kirazda yapı-

lan bir başka genetik haritalama çalışmasında 

‘Black Tartarian’ x ‘Kordia’ ve ‘Regina’ x ‘Lapins’ 

kombinasyonlarından elde edilen 210 bitki, top-

lamda 5.696 SNP markörü kullanılarak incelen-

miştir. Yapılan analizler sonucunda ‘Black Tarta-

rian’ x ‘Kordia’ melezlerinde 723, ‘Regina’ x 

‘Lapins’ melezlerinde 687 markör, 8 bağlantı 

grubu (LG) üzerinde haritalanmıştır. Elde edilen 

haritalarda markörler arası mesafenin oldukça 

yakın oldukları belirlenmiştir. ‘Black Tartarian’ x 

‘Kordia’ kombinasyonunda markörler arasında 

ortalama 1.1 santimorgan (cM) mesafe bulun-

makta ve geliştirilen harita ile toplamda 752.9 

cM'lık bir bölgeyi kapsamaktadır. ‘Regina’ x 

‘Lapins’ kombinasyonundan geliştirilen haritada 

ise markörler arasında ortalama 0.9 cM mesafe 

bulunduğu ve haritanın 639.9 cM'lık bir bölgeyi 

kapsadığı belirlenmiştir (Klagges et al., 2013). 

Şeftalide (Prunus persica L.) depolama esnasın-

da soğuk zararına dayanıklılığı artıran geni tespit 

etmek amacıyla soğuk zararına dayanıklı ‘Oded’ 

ve soğuğa karşı hassas olan ‘Hermoza’ çeşitleri-

nin melezlenmesiyle elde edilen 51 Pop-DG 

melez bitkileri çalışmada kullanılmıştır. Pop-DG 

popülasyonu daha önce belirlenen aday genlere 

spesifik olan SSR ve SNP primerleri kullanılarak 

incelenmiştir. Çalışma sonucunda soğuk zararı 

toleransında görev alması muhtemel 12 genin 

26 SNP ve 8 SSR markörleriyle birlikte Pop-DG 

popülasyonuna haritalanması sağlanmıştır 

(Dhanapal et al., 2012). Farklı araştırmacıların 

işbirliği ile şeftalide SNP markörleri kullanılarak 
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birleştirilmiş bağlantı haritası yapılmıştır. Elde 

edilen genetik haritada, moleküler markörler 

arasında ortalama 0.81 cM mesafe bulunmakta 

olup geliştirilen 588 SNPs markörü toplamda 

454 cM’lık bir alanı kaplamakta ve 8 bağlantı 

grubunda yer almaktadır. Çalışmada 4. bağlantı 

grubunda unlulaşma ve meyve eti kırmızılaşma-

sı, 5. bağlantı grubunda ise meyve eti kararması 

ile ilgisi olan önemli QTL'lerin var olduğu tespit 

edilmiştir (Martínez-García et al., 2013). Şeftali-

de yapılan bir başka çalışmada ise, bitkilerin 

böcek zararına dayanımını artıran ve meyve 

aromasında önemli etkileri olan organik uçucu 

bileşiklerin üretiminde rol alan QTL'lerin tespiti 

amaçlanmıştır. Aroma özellikleri farklılık göste-

ren ‘Bolero’ ve ‘OroA’ çeşitlerinin melezlenme-

siyle oluşturulan 126 F1 bitkisi ile yapılan bir 

çalışmada, SNP ve SSR markörleri kullanılarak 

QTL haritası geliştirilmiştir. Çalışmada 23 orga-

nik uçucu bileşiğin üretiminde rol alan 72 QTL 

tanımlanmıştır (Eduardo et al., 2013).  

 ‘Bayuehong’ ve ‘Dangshansuli’ armut çeşitleri-

nin melezlemelerinden elde edilen 97 F1 bitkile-

ri üzerinde yapılan bir çalışmada ise AFLP, SSR, 

SRAP markörleri ve kendine verimliliği kontrol 

eden S lokusu markörü birlikte kullanılarak ebe-

veynlere ait 2 bağlantı haritası oluşturulmuştur. 

Bayuehong’ çeşidine ait harita, toplamda 

1.352,7 cM uzunluğunda ve 17 bağlantı grubu-

na ayrılmakta olup toplamda 214 markör (143 

AFLPs, 64 SRAPs, 6 SSRs, ve S) içermektedir. 

‘Dangshansuli’ çeşidine ait geliştirilen harita ise 

toplam olarak 122 markör (83 AFLPs, 37 

SRAPs, 1 SSR, ve S) içermekte ve 17 bağlantı 

grubuna ayrılan harita 1.044.3 cM uzunluğunda-

dır. Geliştirilen bu harita üzerinde 2 yıllık göz-

lemler sonucu elde edilen veriler kullanılarak 

meyve ağırlığı, meyve eni, meyve uzunluğu, 

suda çözünebilir kuru madde, meyve şekil in-

deksi ve olgunlaşma tarihi ile ilgili olarak toplam 

19 QTL belirlenmiştir (Zhang et al., 2013).  

Şahin-Çevik and Moore (2012), turunçgillerde 

Citrus ve Poncirus cinslerine ait türlerin çapraz-

lanması ile oluşturulan popülasyonu ve RAPD 

markörlerini kullanarak geliştirdikleri harita üze-

rinde morfolojik karakterlerle ilgili QTL'ler belir-

lemişlerdir. Toplam olarak 98 melez bitki kulla-

nılarak geliştirilen harita 9 bağlantı grubu üzerin-

de 69 RAPD markörü içermektedir. Popülasyon 

2 yıl boyunca 6 ağaç, 2 yaprak, 6 çiçek ve 3 

meyve özellikleriyle ilgili olarak toplam 17 farklı 

özellik açısından değerlendirilmiştir. Yapılan 

analizler sonucunda gözlemlenen bu özellikler 

ile ilgili olarak toplam 18 QTL belirlenmiştir. 

Tespit edilen bu QTL'lerin farklı bağlantı grupla-

rına dağıldığı ve benzer özellikler ile ilişkili 

QTL'lerin aynı ya da yakın bağlantı gruplarında 

oldukları görülmüştür. 

3.3. Markör Yardımıyla Seleksiyon 

Markör yardımıyla seleksiyon, önemli agrono-

mik karakterleri kontrol eden genlerin bu genler 

ile sıkı bir bağlanma durumunda olan ve kolay-

lıkla tanımlanabilen moleküler markörler yardı-

mıyla tanımlanması esasına dayanmaktadır. Mar-

kör yardımıyla seleksiyon uygulanan bitki ıslahı 

çalışmaları, klasik ıslah çalışmalarındaki seleksi-

yon hızını ve etkinliğini artırma yönünde önemli 

ilerlemeler sağlamaktadır (Tan vd., 2009). Bir-

çok bitki türünde gen ve QTL haritaları oluştu-

rulmuş ve markör yardımıyla seleksiyon ıslah 

çalışmalarındaki yerini almıştır. Islah çalışmala-

rında önemli yetiştiricilik özelliklerinin fenotipik 

olarak seleksiyonu uzun zaman gerektirmektedir. 

Morfolojik markörler yardımıyla seleksiyonda; 

markörlerin azlığı, pleiotropik ve epistatik etkile-

rin bulunması ve çevre koşullarının değişken 

olması gibi sorunlarla karşılaşılmaktadır. Molekü-

ler markörler yardımıyla seleksiyon, bu tür so-

runların çözümü için iyi bir potansiyeldir 

(Melchinger, 1990). Özellikle hastalık ve zararlı-

lara dayanıklılık, pomolojik özellikler ve fenolo-

jik gözlemlerin belirlenmesi gibi uzun zaman 

gerektiren verilere moleküler markörler sayesin-

de çok erken ulaşılmaktadır. Elma kabuk ve 

meyve eti renginin genetik kontrolünü anlamak 

amacıyla çeşitli çalışmalar yapılmıştır. Cheng et 

al. (1996), RAPD markörleri ile yaptıkları çalış-

mada, daha önce yapılan çalışmalarda belirtilen 

elma meyve kabuğunda antosiyanin kırmızılığı-

nın tek bir dominant gen tarafından kontrol edil-

diği hipotezine kuvvetli bir destek sağlamıştır ve 

elma kabuğundaki farklı renklenmelerle ilişkili 

olarak RAPD markörleri geliştirmişlerdir. Waka-

sa et al. (2003), Cheng et al. (1996), bulduğu 

RAPD markörlerini kullanarak ‘Jonathan’, 

‘Narihokoh’ ve ‘Golden Delicious’ çeşitlerini 

sırasıyla A1(kırmızı), a1(sarı), a2(sarı) olarak ta-

nımlamışlardır. Yapılan bir başka çalışmada 

MdMYB1 geni Takos et al. (2006), tarafından 

kırmızı kabuklu ‘Cripps Pink’ elma çeşidinden 

izole edilmiştir. Sekans analizleri sonucunda bu 

genin farklı allellerinin olduğu tespit edilmiştir. 

MdMYB1-1 allelinin yalnızca kırmızı renkli mey-

velerde bulunduğu görülmüştür. Sonra 
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MdMYB1-1 allelinin promotör bölgesinde bir 

tek nükletiod polymorphizmi (SNP) bulunmuş-

tur. Bu SNP’in belirlenmesine yönelik olarak 

kesilip çoğaltılmış polimorfik diziler (dCAPS) 

markörü dizayn edilmiştir. Bu gene spesifik pri-

merler dizayn edilerek kırmızı renkli olanların, 

kırmızı meyve kabuğuna sahip olmayan meyve-

lerden ayırt edilmesi sağlanmıştır. Chagne et al. 

(2007), kırmızı yaprak ve meyve etli elmalarda 

renklenmeyi sağlayan MdMYB10 genini tespit 

etmişlerdir. Kırmızı yaprak, kırmızı meyve kabu-

ğu ve kırmızı etli elmalarda MdMYB10 genine 

spesifik markörlerin varlığı tespit edilmiştir. Bu 

markör kullanılarak kırmızı meyve etli elmalar 

ayırt edilmiştir. Elmada renklenme ile ilgili mo-

leküler markör çalışmalarına devam edilmekte 

ve ıslah programlarında kullanılmaktadır.  

Moleküler markörler hastalıklara dayanıklılık 

genlerinin belirlenmesinde de sıklıkla kullanıl-

maktadır. Bu tür çalışmalar ıslah çalışmalarının 

başlatılmasında veya çalışma esnasında materyal 

ve zaman tasarrufu sağlaması bakımından önem 

arz etmektedirler. Kaymak vd. (2009), elma ge-

netik kaynaklarında Vf karaleke (Venturia 

inaequalis (Cke.) Wint.) dayanıklılık geninin tes-

pitine yönelik yapılan bir çalışmada, bu gene 

spesifik SCAR markörleri kullanılarak 50 çeşit 

ve tipin bu markör bakımından durumları ince-

lenmiştir. Araştırma sonunda 28 çeşit ve tipte Vf 

karaleke dayanıklılık geninin olduğu bildirilmiş-

tir. Bu çalışmaya benzer başka bir çalışma bir 

ıslah programı kapsamında yürütülmüştür. Kara-

lekeye dayanıklı elma çeşitlerinin geliştirilmesi 

amacıyla yürütülen bir çalışmada, 200 melez 

bitki 3 SCAR markörü kullanılarak incelenmiştir. 

Çalışma sonucunda Golden Delicious x Wil-

liam’s Pride kombinasyonu melez bitkilerinin %

46'sı, Golden Delicious x Priscilla kombinasyo-

nu melez bitkilerinin ise %44'ünün Vf karaleke 

dayanıklılık genini taşıdıkları tespit edilmiştir 

(Kaymak vd., 2013). Karalekeye dayanıklı olma-

yan tipler ıslah programından çıkarılarak iş gücü, 

zaman ve mekan tasarrufu sağlanmıştır. Sharka 

hastalığı, bazı sert çekirdekli meyve türlerinde 

önemli hasarlara sebep olmaktadır. Bu hastalığın 

etkilediği türlerden birisi olan kayısıda yapılan 

bir çalışmada dayanıklılık sağlayan genin tespiti 

amacıyla 'ssrPaCITA5' olarak adlandırılan bir 

SSR markörü geliştirilmiştir. Bu markör yardı-

mıyla hastalığa dayanıklı melez bitkiler ve gene-

tik kaynak popülâsyonlarında dayanıklı tiplerin 

seçilebildiği görülmüştür (Soriano et al., 2008). 

3.4. Genetik Kaynaklarının Belirlenmesi ve Ko-

runması  

Moleküler markörler sayesinde gen kaynaklarının 

tüm genetik kökenleri ile ilgili oldukça faydalı 

bilgiler elde edilmektedir. Bu bilgiler ıslahçılar 

için, yapacakları çalışmalarda özellikle nadir 

bulunan genleri içeren gen kaynaklarının kulla-

nılıp kullanılmayacağına karar vermede önemli-

dir (Çalışkan, 2005). Değişen ekoloji ve pazar 

talepleri, kültürü yapılmakta olan ticari çeşitlerin 

geliştirilmesini zorunlu kılmaktadır. Yeni çeşit-

lerde değişik bir meyve rengi veya herhangi bir 

hastalığa dayanıklılık gibi özellikler istenebilir. 

Gerektiğinde bir karakter, koleksiyonda bulunan 

bir bitkiden melezleme yoluyla piyasada kabul 

görecek çeşitlere aktarılabilir. İşte bu durumda, 

genetik çeşitliliğin korunması ve gerektiğinde 

kullanılması amacıyla genetik kaynakların ko-

runması ve gen kaynaklarında yer alan genlerin 

belirlenmesi gerekmektedir. Moleküler markör-

lerden faydalanarak farklı genetik yapıdaki bitki-

ler tespit edilerek koruma altına alınabilmekte-

dir. Çok hızlı polimorfik markör üreten RAPD, 

SSR ve AFLP gibi markörler doğal popülasyon-

daki varyasyonu yaklaşık olarak temsil edecek 

genetik kaynakların oluşturulmasında etkili rol 

oynamaktadır (Baird et al., 1996; Roose, 1998). 

Ülkemizde bulunan elma, armut ve incir gen 

kaynaklarının karakterizasyonu amacıyla çalışma 

başlatılmıştır. Araştırmada her türe ait 4’er, top-

lamda 12 SSR primer çifti kullanılmıştır. İlk so-

nuçlarda 44 elma, 51 armut ve 90 incir genoti-

pinde, türlerde az sayıda SSR lokusları kullanıl-

dığı halde genel olarak genotipik farklılıklar orta-

ya konmuştur (Burak vd., 2007). Öz vd. (2007), 

yaptıkları çalışmada Erzincan Bahçe Kültürleri 

Araştırma Enstitüsü gen kaynaklarında yer alan 

18 erik (Prunus domestica L.) ve 17 kiraz 

(Prunus avium L.) genotipinin kimlik tanıları 

SSR düzeyinde 6 primer kombinasyonu kullanı-

larak gerçekleştirilmiştir ve araştırıcılar bu konu-

daki çalışmalarına devam etmektedirler. İsveç'te 

kültürü yapılan bitkilerin korunması amacını 

taşıyan bir ulusal çalışmada 68 yerel elma çeşit 

ve tipi 10 SSR primer çifti kullanılarak incelen-

miş ve yerel çeşit ve tiplerin tanımlamaları yapı-

larak genetik benzerlikleri gösterilmiştir 

(Garkava-Gustavsson et al., 2008). Zhebentya-

yeva et al. (2003), kayısı gen kaynaklarında bu-

lunan genetik çeşitliliği şeftali için geliştirilen 

SSR markörlerini kullanarak belirlemeye çalış-

mışlardır. Gen kaynağında yer alan Avrupa, 
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İran, Çin ve Orta Asya menşeli 74 farklı tip ve 

çeşit 30 SSR primer çiftiyle analiz edilerek mo-

leküler karakterizasyon gerçekleştirilmiştir.  

Cantini et al. (2001), yaptıkları çalışmada, Ame-

rika Tarım Araştırma Servisi (USDA/ARS) Gene-

va, NY, koleksiyon parselinde bulunan vişne (P. 

cerasus L.), P. fruticosa Pall. ve bunların hibritle-

rinin de bulunduğu 75 bireyi tam ve doğru ola-

rak tanımlamalarını yapıp genetik kaynakların 

korunması ve kullanılmasını amaçlamışlardır. 

Kiraz, vişne ve şeftali genomlarından elde edil-

miş 10 adet SSR primer çifti ile yüksek oranda 

polimorfizm sağlanmıştır. Araştırıcılar SSR veri-

lerine dayanarak koleksiyonda yer alan tüm bi-

reylerin DNA parmak izlerini çıkararak tanımla-

mışlardır. 

Orjini dünyanın çeşitli bölgeleri olan erik tip ve 

çeşitleri, 1 kayısı çeşidi ve erik x kayısı hibritleri-

nin bulunduğu 104 bitkiden oluşan popülasyo-

nun genetik benzerlikleri ISSR markörü kullanı-

larak araştırılmıştır. Popülasyon 42 ISSR prime-

rinden seçilen 12 primer kullanılarak incelen-

miştir. Çalışmadan elde edilen dendogramın 3 

ana gruba ayrıldığı görülmüştür. 1. Grupta kayısı 

(‘Yinxiangbai’) ve erik x kayısı hibritleri, 2. Grup-

ta Asya orjinli diploid erik tipleri ve 3. Grupta 

Avrupa orijinli diploid tipler ve Çin'de bulunan 

yabani Avrupa grubu erik türlerinin yer aldığı 

belirlenmiştir (Liu et al., 2007). Ülkemizde yapı-

lan bir çalışmada, Malatya ilinde bulunan kayısı 

genetik kaynaklarından 95 kayısı çeşit ve tipi ile 

1 kayısı eriği (Plumcot) polimorfik ve tekrarlana-

bilir bantlara sahip 56 moleküler markör (20 

ISSR, 20 RAPD, 16 ISSR) kullanılarak analiz 

edilmiştir. Araştırmanın sonucunda kayısı geno-

tipleri arasındaki benzerlik oranının %49–94 ara-

sında değiştiği görülmüştür. Elde edilen dendog-

ramda 95 genotipin 2 ana grupta kümelendiği, 

kontrol amacıyla kullanılan kayısı eriğinin bu 

kümelerin dışında yer aldığı belirlenmiştir. En 

yüksek benzerlik oranı %94 ile ‘Şekerpare Iğdır’ 

ile ‘Şekerpare Benzeri’ çeşitleri arasında olduğu 

görülmüştür. Akdeniz bölgesine ait genotipler 

grubun birinde, diğer bölgelere ve Malatya’ya ait 

genotiplerin ise diğer grupta kümelendikleri 

tespit edilmiştir (Yılmaz vd., 2012). 

Isparta ili Eğirdir ilçesinde bulunan Meyvecilik 

Araştırma İstasyonu genetik kaynakları koleksi-

yonunda yer alan 15 ticari ayva çeşidi 8 SSR 

markörü kullanılarak analiz edilmiştir. Bitki ma-

teryaline ayrıca 3 armut, 2 elma çeşidi referans 

olarak eklenmiştir. Çalışma sonucunda genotip-

ler arasındaki yüksek farklılıklar olduğu, benzer-

lik oranının %18 - 87 arasında değiştiği tespit 

edilmiştir. En düşük benzerlik oranının (%18) 

‘Eşme’ ve ‘Bardakcık’ çeşitleri arasında olduğu 

belirlenmiştir (Yüksel vd., 2013). Beyazıt vd. 

(2011) ayva ile ilgili yaptıkları başka bir çalışma-

da Anadolu’dan selekte edilen çeşit ve tiplerde 

moleküler karakterizasyon çalışması gerçekleş-

tirmişlerdir. Türkiye’nin farklı bölgelerinden top-

lanan 13 ayva çeşit/tipi 16 RAPD markörü yar-

dımıyla analiz edilmiştir. Sonuçta elde edilen 

dendogramda 2 ana grupta kümelenmenin mey-

dana geldiği, benzerlik oranının %48 - 93 arasın-

da değiştiği belirlenmiştir. 

4. Sonuç 

Moleküler markörler diğer ıslah çalışmalarında 

olduğu gibi meyve ıslahında da yeni bir döne-

min açılmasını sağlamıştır. Moleküler markörle-

rin kullanımı sayesinde uzun süren meyve ıslah 

çalışmalarını kısa süreye indirmek mümkün ola-

bilmektedir. Gen kaynaklarımızın korunması, 

belirlenmesi ve kayıt altına alınmasında molekü-

ler markörler kullanılmaktadır. Gelişmiş ülkeler-

de olduğu gibi ülkemizde de meyvecilikte mole-

küler markör ile ilgili araştırmaların sayısının 

artması, desteklenmesi, üniversiteler ile özel-

kamu araştırma kuruluşlarının ortak çalışmalar 

yapılmasıyla ileride meyve ıslahında olumlu 

gelişmeler gözlenebilinecektir. Moleküler mar-

kör çalışmaları ile ıslah çalışmalarının birlikte 

yapılması, çalışmalardan daha çabuk ve etkili 

sonuçlar alınabilmesi açısından oldukça önemli-

dir. 
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