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OZ: Son yillarda, DNA markérlerinin gelistirilmesi bitkilerin genetik yapisimin arastirimasina,
kantitatif karakter lokus (QTL) u kapsayan tarimsal ac¢idan dnemli genlerin haritalanmasina, evrimsel
iligkilerin analizleri gibi pek ¢ok konuda dnemli ve gii¢lii araglar olarak bilim diinyasina hizmet etmektedir.
DNA markorlerinin asma 1slalinda kullanilmasi, QTL haritalamada dnemli gelismelere yol agmugstir.
Asmada QTL analizinin en belirgin uygulamalar: 1slah ve islah dncesi ¢alismalar ile QTL klonlamada
markérler aracihgiyla seleksiyondur. Bu derlemede, molekiiler markorler sayesinde QTL ler gibi karmagik
karakterlerin basarili sekilde transferleri ve etki derecelerinin belirlenmesi, asmada yapilan ¢alismalar
ifade edilmigtir.

Anahtar Sozciikler: Asma, QTL (kantitatif karakter lokus), markor.

OTL (QUANTITATIVE TRAIT LOCUS) ANALYSIS IN GRAPEVINE

ABSTRACT: In recent years, the improvement of the DNA markers has been providing the
genetic structure of plants to be researched, and genes which covers the QTL (quantitative trait loci) and
essential for agriculture to charted, and contributes the science world in many subjects such as the analysis
of the evolutionary relations as strong agents. Using the DNA markers in the conditioning of grapevine has
given raise to important developments in charting. The most distinct applications of the QTL analysis in
grapevine are breeding and then breeding studies and selections in cloning QTL through the markers. In
this review, determination of the successful transfers of the complicated characters such as QTLs through
the molecular markers and designation of the effect grades of them, and studies made on the grapevine is
expressed.

Keywords: Grapevine, QTL (quantitative trait loci), marker.

GIRIS

Asma (Vitis vinifera L.), Rhamnales takimina baglidir. Rhamnales takiminin
ii¢ familyasindan yalnizca Vitacea familyasina ait bitkiler, bilinen anlamda asmalari
tanimlamaktadir. Kiiltiir asmalarmin timii Vitis cinsine ait olup, Vitis cinsi,
kromozom sayis1 2n=38 olan Euvitis ve 40 olan Muscadinia diye adlandirilan iki
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seksiyondan (alt cins) olusmaktadir. Euvitis, iriiniinden yararlanilan ve anag olarak
kullanilan 50 dolayinda tiir ile bu tiirlere ait binlerce varyete ve kiiltiir gesidine
sahiptir (Winkler ve ark., 1974).

Diinyada 30.000 civarinda isimlendirilmis iizim ¢esidi bulundugu
bilinmektedir. Bunlardan 15.000’inin  genotipik olarak farkli olabilecegi
diistiniilmektedir (Allewerdt ve Possingham, 1988). Asmanin meyvesi olan {iziimden
elde edilen iiriinlerin gesitliligi ve zenginligi (sofralik, sarap, kurutmalik, meyve suyu,
pekmez, kofter vb.); liretim alanlarinin biiyilk olmasina ve asma iizerinde ¢ok fazla
arastirma yapilmasina sebep olmustur (Agaoglu, 1999).

ASMA ISLAHI VE AMACLARI

Bagcilik, saglikli asma yetistirme ve degisik amaglara gore kaliteli liziim
elde etme sanati olup, ileri bir tarim uygarliginin gostergesidir (Fidan, 1985). Tiim
bitkilerde oldugu gibi asma islahinda amag, verimi arttirmak, kaliteyi yiikseltmek,
asmanm genetik yapisini insanlarin  gereksinimlerini  karsilayacak bigimde
degistirmek ve iyilestirmektir.

Bagcilikta 1slah caligmalar1 yazihi belgelere gore ilk olarak M.O. 50
yillarinda Columella tarafindan gergeklestirilmistir. Columella, asmalarda {iretimin
daima en iyi omcalardan ¢ubuk alinarak yapilmasi gerektigi fikrini savunmus ve
uygulamalarin bu sekilde yapilmasini Onermistir. Asmada bugiinkii seleksiyon
1slahmin temelini atan kisi Columella’dir (Giilcan ve lter, 1975).

Floksera zararlisinin tim diinya topraklaria yayilmasiyla birlikte bu bulasik
yerlerde eski bagcilik yapilamamasi nedeniyle, farkli toprak tiplerine uygun anag elde
etmek, verimli melezler yetistirmek igin, melezleme yoluna bagvurulmustur. Cok
cesitli hastalik etmenlerinin giderek yayginlagmasiyla; mevcut genetik potansiyel
iizerinde 1slah calismalarmm baslamasi zorunlulugu ortaya ¢ikmistir. Uziimlere
erkencilik kazandirmak veya istenilen pek ¢ok kalite 6zelligini bir araya toplamak,
ayrica bir bolgedeki dejenere olmus ya da hastalikli bir ¢esidi saflagtrmak 1slah
¢alismalarmin amaglaridandir.

Hastalik ve zararlilar ile ¢evre kosullarina dayaniklilik elde etmek, dogal
seleksiyonla ortaya ¢ikmis bireylerin korunmasi, bunlardan daha istiin 6zellikleri
tastyanlarm ortaya ¢ikarilmasi, ya da istenen 6zelliklerin bir bitkide toplanmasi ancak
belirli 1slah yontemlerini uygulamakla elde edilebilir. Vegetatif yolla c¢ogaltilma,
asmada 1slah c¢alismalarnin genellikle klon seleksiyonu ydntemiyle yapilabilmesini
olas1 kilmaktadir. Asmada bazi durumlarda varyasyon yaratma zorunlulugu dogmakta
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ve kombinasyon 1slahi, mutasyon 1slahi, tiirlerarasi melezleme 1slahi, poliploidi islahi
yontemlerine de bagvurulmaktadir (Giilcan ve Ilter, 1975).

Son yillarda asmada islah ¢aligmalarinda don, yiikksek kireg ile bor, agir
metal toksitesi gibi abiyotik stres kaynaklarindan meydana gelen problemlerinin
¢oziimiinde genetik kontrol mekanizmalarinin agiga ¢ikarilmasi, yeni ¢alisma
konularint olustururken, ¢ok iri ve kaliteli ¢ekirdeksiz gesitlerin elde edilmesi ilk
hedefler arasinda yer almaktadir.

DNA MARKOR TEKNIiKLERININ ASMA ISLAHINA ENTEGRASYONU

Asma, kiiltiiri yapilan ilk meyve tiirlerinden birisi olup ¢ok zengin genetik
gesitlilige sahiptir. Bu zenginlige ragmen siirekli degisen tiiketici istekleri, farkli
yetistirme teknikleri, ekolojilere uygun yeni gesit ve anaglara gereksinim, biyotik ve
abiyotik stres faktorlerine kargt dayanikli, verim ve kalitesi yiiksek cesit ve anaglara
olan talepler nedeniyle 1slahgilar, istenilen ozelliklere sahip yeni genotipleri elde
etmeye, ya da var olan ¢esitlere bazi 6zellikler kazandirmaya yonelmislerdir.

Cesit gelistirmede ele alinan karakterlerin nesilden nesile aktarilan
karakterler olmas1 yani kalitsal 6zellik gostermesi gerekmektedir. Biitiin canlilarda
hayatsal olaylarmn sifresinin tagindigt DNA, bir hiicrenin kontrol merkezi olup, bir
canlinin fenotipi, metabolik yetenekleri, makromolekiiler bilesenleri ve morfolojik
degisikliklerini tayin etmektedir (Hartl, 1994). Asma (Vitis vinifera L.), 483 Mbp/1C
DNA’lik bir genoma sahiptir (Arumuganathan ve Earle, 1991). Lodhi (1994), Vitis
tiirleri, cesitleri ve diger Vitis cinsleri arasinda DNA kapsamini belirlemek amaciyla
gergeklestirdigi calismasinda, Vitis tiirlerinin ortalama kromozom biiyiikliigiiniin 0.85
-1.07 pum arasinda oldugunu ifade etmektedir. Evrimsel iligkiler kurmak, ekolojik
veya gevresel adaptasyon ¢alismalarinin yani sira gen klonlamak, genom haritalamak
agisindan bu bilgi son derece 6nemlidir.

Gilinlimiizde, molekiiler yontemlerinin devreye girmesiyle birlikte bitki 1slahi
biyoteknolojik bir boyut kazanmustir. Molekiiler markérler DNA’nin  aktif
bolgelerinden (genler) veya herhangi bir genetik kodlama fonksiyonlarina sahip
olmayan DNA dizilerinden gelistirilirler. Molekiiler markéorler ile, markdrler
yardimiyla seleksiyon (MAS), QTL analizleri, genetik haritalama, gen izolasyon
stratejileri, gen kaynaklarinin karakterizasyonu, filogenetik analizler, kiiltiir
gesitlerinin  tanimlanmast ve genetik akrabaligin belirlenmesi, ebeveynlerin
belirlenmesi gibi analizler yapilabilmektedir.

“DNA parmak izi (DNA fingerprint)” adi altinda RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) ve
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SSR (Simple Sequence Repeat Polymorphism) teknikleriyle cesitlerin ve ayni gesit
icerisindeki eko tipler, mutant tipler gibi alt gruplarin tanimlanmalari lizerinde yogun
olarak calisilmaktadir (Bowers, 1990; Meredith, ve Dangl, 1994). CAPS (Cleaved
Amplified Polymorphic Sequences), ISSR (Basit Dizi Arasi Tekrarlar) asmalarda
haritalama c¢aligmalarinda yogun olarak kullanilmaktadir. Son yillarda “DNA
Microarray” adi verilen teknolojiyle, ayn1 anda binlerce genin birbirleriyle olan
iligkisini 6grenebilme imkani saglanarak mutasyon ve polimorfizm tespiti gibi pek
¢ok konuda genis arastirmalar yapilmaktadir (Yurter, 2002).

Molekiiler markorler birden ¢ok gen tarafindan idare edilen karmasik
kalitima sahip kantitatif karakterlerin islahinda etkili olarak kullanilirlar. DNA
markdrlerin kesfi ile birlikte bitki genomlarmin haritalanmasi anlamli bir hale gelmis,
kalitatif ve kantitatif genlerin haritalanmasina olanak saglanmistir. DNA markdrleri
tekniklerinin bitki 1slahina entegrasyonu ile; arzulanan genlerin ¢esitler veya tiirler
arasmdaki hareketi hizlanmigtir. Cok gen tarafindan idare edilen karmagik karakterler
olan verim, kalite, kuraga ve soguga tolerans, hastalik ve zararlilara dayaniklilik gibi
kantitatif 6zelliklerin analizi miimkiin kilmmustir.

Asma ¢ok yillik ve yabanci dollenme goriilen bir bitkidir. Diger ¢ok yillik
bitkilere gore daha kisa genclik kisirligt donemine sahiptirler ama yinede iiriin
alabilmek igin 2-5 yillik bir siirenin ge¢cmesi gerekmektedir. Asmalarda ilk yillarda
fenotip ve genotipleri arasindaki belirsizlikler, ayrica kendilenme depresyonu,
somatik mutasyonlar ve kimeralar goriilebilir. Tim bunlara kargi molekiiler markdorler
kullanarak ¢evresel varyansin azaltilmasiyla kalitim dereceleri basariyla
arastirilmaktadir.

DNA markorleri, teorik olarak genomun her noktasini temsil etme
yetenegine sahiptirler ve sonsuz sayidadirlar. Bu karakterlerin markdr (isaret) olarak
isimlendirilmelerinin nedeni, calisilan organizmadaki ilgilenilen diger &zelliklerin
genetigi hakkinda, dolayli da olsa, bilgi saglamalaridir. Bitki 1slahinda DNA markor
sisteminin se¢imi; arastirmanin amacina, incelenecek populasyonun yapisina, ¢alisilan
tiriin  genomik ¢esitliligine, markoér sisteminin bulunma durumuna goére
degismektedir. Islah amagli kullanilan markdrlerin segiminde Cizelge 1°de verilen
kriterler goz Oniine almir. DNA ekstraksiyonun siiresi, analiz icin gerekli DNA
miktari, elektroforez sisteminin otomasyonu, allel varyasyonunun agiklanma durumu
(dominant-kodominant), analiz igin gerekli zaman ve birim maliyetleri markor sistemi
secimindeki 6nemli kritik noktalardir (Staub ve Serquen, 1996).

Genetik markorlerin  en 6nemli kullanim alan1 genetik haritalarin

hazirlanmasidir. Genetik haritalama yiiksek organizmalarin genomlarmm kromozom
olarak adlandirilan dogrusal iiniteler halinde organize olmasi ve taginmasi gerceginin
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tespit edilmesiyle miimkiin olmustur. Ayni kromozom {izerindeki birbirine yakin
genetik markérlerin ebeveynlerden dollere birlikte hareketi veya “genetik baglant1”
olay1 kromozom boyunca bulunan markérlerin diziliminin belirlenmesini saglamistir.
Genetik haritalar bir haritalama popiilasyonunda (F,, geri melez, katlanmis haploid,
rekombinant kendilenmis hat vs.) ¢ok sayida markdriin analiz edilerek baglanti
(linkage) iligkilerinin bulunmasi ile hazirlanmaktadir.

Genom haritalarinin  hazirlanmasinda DNA markorlerin  temel alinmast;
kalitim bilgisinin elde edilmesinde markdrler agisindan sinirsiz bir potansiyel kaynak
olmasi ve haritalar tizerindeki spesifik bazi markdrlerin dogrudan belirli genlere
ulagsmay1 temin etmesi gibi iki 6nemli avantaj saglamaktadir.

Bitki boyu, cigceklenme zamani, kardeslenme, verim ve verim unsurlari,
kalite, baz1 hastalik zararlilara karsi dayaniklilik gibi bircok karakter kantitatif olarak
kontrol edilmektedir. Kantitatif 6zelliklerin gen bolgeleri QTL (quantitative trait loci)
olarak adlandirilmaktadirlar. DNA ya da molekiiler markoérler kullanilarak QTL’lerin
yerlerini belirlemek ve genom iginde dagilimini ortaya ¢ikarmak ve haritalamak
miimkiindiir. Bu genlerin genom igerisinde nerede olduklarini bilmek bitki 1slahi
calismalar1 agisindan olduk¢a 6nemlidir. Tarimsal 6nemi olan kalitsal 6zellikler igin
QTL’lerin  yerlerinin tayini, gelecekteki genetik manipiilasyonlara (yonlii
degisikliklere) ve organizmalar arasinda gen transferlerine kapi agar.

Molekiiler markdorlerin bulunmasi ve onlardan tiiretilen kromozom haritalari,
kantitatif Ozelliklerin genetik kontroline ve onun parcalara ayrilmasma olanak
saglamistir. Kantitatif ozellikler ¢cok sayidaki genden etkilendigi igin, bu genlerin
genom igerisinde nerede olduklar1 bilinmelidir. Uygun bir populasyonda QTL analizi
olarak bilinen ydntemin uygulanmasiyla, belirli kromozom bolgesindeki ilgili
genlerin yerleri saptanabilir, etkilerinin biiylikliigii tahmin edilebilinir, gen etkisinin
eklemeli veya baskin olup olmadig1 belirlenebilir. Ustiin gesitleri elde etmek igin 1slah
programlarindaki genlerin diizenlenmesinde bunlar baslangi¢ adimlaridir (Asins,
2002).

Kantitatif karakterlerin birden fazla lokustaki genler tarafindan idare
edilmeleri, her bir lokusun etki derecesinin farkli olmasi ve ¢evre sartlarindan fazla
etkilenmeleri nedeniyle; klasik metodlarla islah g¢alismalarinda belirlenmeleri ve
aktarilmalar1 olduk¢a zor ve uzun yillar gerektiren bir olaydir. Oysa molekiiler
markdrler ile yapilan detayli genetik haritalar sayesinde o6zellikle diplohaploid ve
Rekombinant kendilenmis hatlar gibi homozigot toplumlar farkli ¢evre sartlarinda
yetistirilmeleri sonucu her bir lokusun etki derecesi belirlenebilmis ve bu lokuslarin
10-30 cM (Paterson ve ark., 1988; Lander ve Botstein, 1989) aralik diizeyinde
muhtemel yerleri kromozomlar iizerinde tespit edilmistir. Sonugta QTL’ler gibi
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karmasik karakterlerin basarili sekilde transferleri ve etki derecelerinin belirlenmesi
molekiiler markorler sayesinde nispeten daha kolay bir sekilde gerceklesmistir (Ozcan

ve ark., 2001).

Cizelge 1. Molekiiler markérlerin avantaj ve dezavantajlar1 (Ozcan ve ark., 2001).
Table 1. Advantage and disadvantages of moleculer markers (Ozcan ve ark., 2001).

Markor Avantajlar Dezavantajlar
RFLP Yiiksek polimorfizm ve ko- Yogun DNA kullanimi
dominant Zor ve zahmetli
Tekrarlanabilirlik Pratik degil
Kapsamli genom tanimlama Radyoaktif madde
Tim organizmalarda kullanimi1
uygulanabilir
Tam Giivenli
RAPD Yiksek polimorfizm ve Dominant markor
otomasyon Tekrarlama zor
Az DNA gereksinimi Her primer her bitkide
Radyoaktif tehlike yok ve kolay calismaz
SSR Orta derecede polimorfizm DNA sekans bilgisi gerekir
Tekrarlanabilirlik ve otomasyon Az giivenli
Radyoaktif tehlike yok Tiim tiirlerde uygulanmaz
Coklu allelerde etkindir.
AFLP Cok yiiksek polimorfizm Cok hassas, hayalet bant
Tiim tiirlerde uygulanabilirlik iretir.
BAC haritalama igin ¢ok uygun Diisiik tekrarlanabilirlik
Primer secimi gereklidir.
STS Kontig haritalamada uygun Teknigi zordur
Radyoaktif madde igermez DNA dizi bilgisi gerektirir
Orta derecede polimorfizm Primerlerin klonlanmasi
gerekir
SNP Allel spesifik analiz Sekans bilgisi sart
Net sonug Her lokusta yoktur
Basit Diisiik polimorfizm
Tekrarlanabilir Poliploidlerde kullanimi1 zor
Izo- DNA izolasyonuna gore kolay Zor otomasyon, zahmetli
Enzimler Tiim tiirlerde uygulanabilirlik teknik
Radyoaktif tehlike yok Sinirlt polimorfizm
Pahali teknik
Bilinen lokuslarda
kullanilabilir

16




B.iSCi: ASMADA QTL (KANTITATIF KARAKTER LOKUS) ANALIZI

QTL analizinin en belirgin uygulamalar 1slah ve 1slah 6ncesi ¢aligmalar ile
QTL klonlamada markdrler araciligiyla seleksiyondur. QTL analizinin temel amaci,
QTL’i dar kromozomal bdlgelere yerlestirmektir. Bu amagla deneme seklinin, agilan
populasyonunun tipinin, biyiikliigiiniin, sayisinin, DNA markérlerinin bilgi saglama
diizeyi ile polimorfikligi, baglanti haritasinin kurulmasi ve QTL analizinin yapilmasi
igin istatistiksel metodolojilerin hepsinin birlikte degerlendirilmesi gerekir. Basari,
bilginin saglandigi QTL analizinin giivenilirligi ve dogruluguna dayanir (Asins,
2002).

ASMADA GUNUMUZE KADAR YAPILAN GENETIiK HARITALAMA VE
QTL ANALIZi CALISMALARI

Basarili bir haritalama i¢in populasyon se¢imi son derece Onemlidir.
Haritanin ekonomik 6nemi markdor-karakter ilgisine bagli oldugundan ebeveyn olarak
secilen genetik stoklarda miimkiin oldugunca kantitatif kalitima sahip morfolojik
karakterler bulunmalidir (Staub ve ark., 1996). Genomun belirli bir bolgesindeki
QTL’in belirlenmesi;

- Ebeveynler QTL bakimindan polimorfikse veya fenotipik farklilig
olusturan iki farkli allele sahipse,

- Ebevenynler, QTL igeren kromozom bdlgesindeki bir markor tarafindan
polimorfikse,

- Markér ve QTL linkage dengesizligi varsa, yani ayni ebeveneyn kaynaktan
markdr ve QTL allelleri birlikte kalitim gdsterme egiliminde olmas1 miimkiindiir.

Asma bitkisi son derece heterozigot oldugundan haritalama populasyonlari
i¢in segilen bireyler genellikle F1 ve ¢ift yonlii yalanct melezleme haritalama stratejisi
(pseudo-testcross) kullanilarak olusturulur. Populasyonun fenotipik verileri dikkatle
incelenmekte ve onlar QTL saptamasi i¢in molekiiller markor verileri ile
birlestirilmeden 6nce, ¢ok sayida analiz yapilmaktadir.

Uziimle ilgili ilk olarak Weeden ve ark. (1988) ve Mauro ve ark. (1992)’in
izoenzimler ve RFLP kullanarak gergeklestirdikleri ¢alismalar, kullanilan markor
sistemlerinden dolay1 arastirmacilarmn sinirli bilgilere ulasmalarina neden olmustur.

Lodhi ve ark. (1995) asma igin ilk detayli genetik baglanti haritasin1 Cayuga
White x Aurore interspesifik hibrid g¢esitlerinin ¢ift yonlii yalanci melezleme teknigi
kullanilarak  olusturulan F1 populasyonunda gerceklestirmiglerdir. ~Asmada
gergeklestirilen bu ilk gercek haritalama galigmasinda 422 RAPD ile 16 RFLP ve
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izoenzim markdrleri, ¢ift yonlii yalanct melezleme teknigi kullanilarak olusturulmus
olan 60 bireylik populasyonda kullanilmistir. Ebeveynlere ait haritada markérler
arasmdaki uzaklik 6.1 ¢cM olarak bulunmustur. Cayuga White’ ait haritada 20 baglanti
grubuyla 214 markdr 1.196 ¢cM ve Aurore’e ait haritada 22 baglanti grubuyla 255
markor ile 1.477 c¢cM uzaklikta, genom boyunca yerlesmislerdir. Bu haritalama
populasyonunun hastaliklara diren¢ ve diger onemli 6zellikler i¢in kullanilabilecegi;
arastiricilarin bu haritanin hibrit bitkilerin gelismenin erken doénemlerinde markor
araciligryla seleksiyon programlarinda kullanilabilecegini ileri silirmektedirler.
Kullanilan toplam 443 markdr ile “Cayuga White” x “Aurore” baglant1 haritalarmnin
orta derecede doygun oldugu bildirilmektedir.

Dalbo ve ark. (2000) Horizon ve Illinois 547-1’in melezlenmesi ile
olusturulan F1 bitkilerinde gergeklestirdikleri genetik haritalama ¢aligmasinda 277
RAPD, 25 SSR, 4 CAPS ve 12 AFLP markori kullanmislardir. Bu haritada ¢ift yonli
yalanci melezleme teknigi ile olusturulmus 58 bireylik haritalama populasyonunda
Horizon’ ait haritada 153 markdr 1.199 cM ile ortalama 7.6 cM, Illinois 547-1’¢ ait
haritada ise 153 markér 1.470 cM ile ortalama 8.1 cM’de yer almis, her haritada 20
adet baglant1 grubu tespit edilmistir. Bazi rekombinantlarin varligina ragmen VVS3,
Vitis 1slah programlarinda erkek tiplerin ¢ikartiimasi amacina yonelik olarak en fazla
kullanilma olanagma sahip oldugu, asmalarda cinsiyeti kontrol eden tek bir lokusun
bir mikrosatelit (VVS3) ve bir RAPD (GY104i) markérii ile yakindan baglantil
oldugu bulunmustur.

Doligez ve ark. (2002) V. Vinifera’yt temel alan genetik baglanti haritasini
yayinlamistir. Bu harita kismen ¢ekirdeksiz iki genotipin MTP2223-2 (Dattier de
Beyrouth x Pirovano 75) x MTP2121-30 (Alphonse Lavallée x Sultanina) arasindaki
melezleme sonucu olusturulan 139 bireylik F1 populasyonunda gerceklestirilmistir.
Bu calismada toplamda 301 markdriin, 250°sini AFLP, 44’iinii SSR, 3’{inii izoenzim,
2’sini RAPD ve 12’sini SCAR markorler olusturmaktadir. Arastirma sonucunda 20
baglanti grubunun 1.002 cM’lik alami kapsadigi tespit edilmistir. Tane rengi igin
major gen, hem babaya ait haritada hem de birlestirilmis haritada tespit edilmistir.

Grando ve ark. (2003) saraplik bir iiziim ¢esidi olan V. Vinifera ‘Moscato
bianco’ x V. riparia Wr63 bireylerinden olusturulan haritalama populasyonunda
AFLP, SSR ve SSCP toplam 338 markorii test ederek haritalama g¢alismasini
gergeklestirmistir. 81 bireylik bu populasyonda 338 markdr ana ebeveyne ait haritada
20 baglant1 grubunda 1,639 cM’ e yerlesmistir. Baba ebeveynde ise 19 baglanti
grubunun 429 lokusda 1,518 cM’da yerlestigi tespit edilmistir.

1998 yilinda, Giziim genetigini aragtirmak ve iizim genomuyla ilgili artan
bilgileri bir araya getirmek i¢in IGGP (International Grape Genome Program
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“Uluslararast  Uziim  Genom  Programi”) toplulugu bir araya gelmistir
(http://www.vitaceae.org). Bu isbirligi sonucunda VCM (Vitis Microsatellite
Consortium “Asma Mikrosatellit Birligi”’) kurulmus, Fransa’da AgroGene S.A.’1n
¢abalariyla da genis sayida kodominant SSR markdrler iretilmistir (Anonymous,
1998). IGGP’ nin en 6nemli hedefleri arasinda, yaratilacak referans baglanti haritasi
icin uyum saglayan baglanti gruplarinin sonuglarindan bireysel haritalama projeleri ve
fiziksel haritalama projeleri igin kaynak olabilecek hizmeti saglayabilmek
gelmektedir.

[lk referans harita sadece kodominant markér olan SSR temelli mikrosatelit
markoérleri kullanarak V. vinifera ‘Riesling” x V. vinifera ‘Cabernet Sauvignon’
populasyonunda gergeklestirilmistir (Riaz ve ark., 2004). IGGP tarafindan fiziksel
harita i¢in hedef gesit olarak Riesling, 6zellikle soguk iklime sahip drnegin Almanya,
Kanada gibi yerlerde yetistirilen énemli bir beyaz saraplik liziim ¢esidi oldugundan,
Cabernet Sauvignon ise diinyanin ¢ok genis bir alaninda dagilmis kirmizi saraplik
iizlim ¢esit olmasi sebebiyle secilmistir. Bu referans haritalama populasyonu 153
bireyden olugmaktadir. 153 molekiiler markér ile gergeklestirilen bu ¢aligmada; 152
SSR markér ve 1 adet EST markor ile 20 baglantt grubu bulunmustur. Bu
birlestirilmis baglant1 analizi konsensus harita elde etmek igin gerceklestirilmistir.
Sonu¢ta markorler arasi ortalama uzaklik 11,0 ¢cM ile 1,728 c¢cM’lik bir kisim
kapsamistir.

IGGP’nin bir pargast olan IGGI’da (International Grape Genomics
Initiative), farkli haritalama populasyonlarindan kodominant markor verilerini
tamamlamak ig¢in uluslar arasi konsensus genetik baglanti haritasi olusturmayi
planlamislardir. Bu amag icin bes farkli populasyonu se¢mislerdir. ilk populasyon
Syrah x Grenache’de (Adam-Blondon ve ark., 2004), ikici populasyon Riesling’de
(Adam-Blondon ve ark., 2004), {igiincii populasyon Chardonnay x Bianca gesitleri
arasindan (Di Gaspero ve ark., 2007), dordiincii populasyon MTP2223-27 x
MTP2121-30 (Bouquet ve Danglot 1996), besinci populasyon ise Riesling x Cabernet
Sauvignon arasindan olusturulmustur (Riaz ve ark., 2004). ilk iki ve dordiincii
populasyonlar INRA, Fransa’da; iigiincii populasyon ise Italya’da Udine
Universitesinde, son populasyon ise Amerika Davis’te, Ulusal Gen Kaynaklarinda
korunmaktadir.

Son on yil igerisinde pek ¢ok arastirma grubunun iiziim igin gerceklestirmis
oldugu haritalama ¢alismalarinda kullanilan markér sistemleri ve populasyon sayilari

ile ilgili bilgiler Cizelge 2’de verilmistir (Riaz ve ark., 2004).

Uziimde pek ¢ok karakter ¢oklu gen tarafindan kontrol edilmektedir ve
genleri izole etmek; genlerin yerlerinin degistirilmesi bu nedenle son derece zordur.
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Asmada molekiiler markdrlerin  kullanimiyla &ncelikle hastalik ve zararlilara
dayanikliligi kontrol eden herhangi bir genetik karakterin bitkide olup olmadigi,
biyotik ve abiotik stres kosullarma dayaniklilikla ilgili genleri, yani hangi allel oldugu
giivenilir bir sekilde tespit edilebilmektedir. Markor, bir karakteri kontrol eden gene
ne kadar yakinsa, rekombinasyonla markdr ve genin birbirinden ayrilma ihtimali de o
kadar digiiktir. Bu nedenle bir tlire ait genetik haritadaki markor sayisi yiiksek

olmalidir.

Cizelge 2. Uziimde yaymlanmus haritalarin tiimiiniin listesi (Riaz ve ark., 2004).
Table 2. A list of all published maps in grapes (Riaz et al., 2004).

Populasyon Markér Genotip | Ortalama Referans
sistemi sayisl markdr
uzaklig
(cM)

CayugaWhite (Hybrid of V. RAPD, 60 6.1 Lodhi ve ark.
vinifera, V. labrusca, RFLP, 1995
V. rupestris and V. aestivalis) x Isoenzim
Aurora (Hybrid of V. vinifera,
V. rupestris and V. aestivalis)
Horizon (‘Seyval’ x ‘Schuyler’) x | RAPD, SSR, 58 7.8 Dalbo ve ark.
lllinois 547-1 (V. rupestris x V.| CAPS, 2000
cinerea) AFLP
MTP2223-2 (Dattier de Beyrouth | AFLP, SSR, 139 6.2 Doligez ve ark.
x Pirovano 75) x MTP2121-30 RAPD, 2002
(Alphonse Lavallée x Sultanina) SCAR,

Isoenzim
Moscato bianco (V. vinifera L.) x | SSR, AFLP, 81 8.1 Grando ve ark.
V. riparia Mchx SSCP 2003
Riesling x Cabernet Sauvignon SSR, EST 153 11 Riaz ve ark. 2004
V. rupestris and  V.arizonica | AFLP, SSR 116 10.2 Doucleft ve ark.
hybrids RAPD, 2004

ISSR
Syrah % Grenache SSR 96 6.4 Adam-Blondon

ve ark. 2004

Regent x Lemberger AFLP, 153 5.9 Fisscher ve ark.

RAPD, SSR, 2004

SCARs/CA

PS
Riesling Self SSR 96 6.4 Adam-Blondon

ve ark. 2004
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Asmada gergeklestirilen calismalar fungal ve bakteriyel hastaliklar ile
¢ekirdeksizlik tizerine yogunlasarak devam etmektedir. Ye ve ark. (1995) asmalarda
kiilleme (Uncinula necator) hastaligma karst dayanim haritasini olusturmak igin
Horizon ve Illinois 547-1; iki interspesifik hibritinde RAPD primerlerinden
yararlanmiglardir. Elde edilen F1 populasyonunda, incelenen 327 RAPD primerinden
90 adedi ile 504 adet skorlanabilen ve acilim gosteren DNA parcasi ¢ogaltilmis ve
haritalamada kullanilmigtir. Bunlardan 42 adedi Horizon ¢esidinde 19 baglanti
grubunda 1,099 cM’lik ve 48 adedi de Illinois 547-1 ¢esidinde 20 baglant1 grubunda
1,059 cM’lik alana yayildigi bildirilmektedir. Calismada 4 yil boyunca
gerceklestirilen arazi gozlemlerinde; incelenen bireylerin 3 yillik arazi gézlemlerinin
degerlendirilmesi ile dayanikli 547-1 ¢esidinde 10 numarali baglanti grubunda bir
bolgenin, kiillemeye dayanimi etkileyen bir QTL tasidigi sonucuna ulagmislardir.

Dalbo (1998) kiilleme ve siyah g¢iiriikliik hastaliklarina dayanimin kalitimini
calismak i¢in Ye ve ark. (1995)’m olusturdugu Horizon x Illinois 547-1
populasyonunu kullanmistir. Her iki ebeveyne ait genetik haritalar ¢ikarilmis ve 20
adet baglant1 grubu belirlenmistir. Calismada RAPD primerleri temel olustururken, ek
olarak 30 mikrosatelit ve 4 STS (Sequence Tagged Sites) markdrii sonuglarina goére
10 adet homolog baglanti1 grubu tespit edilmistir. Birbirlerinden ortalama uzakligi 7.5
cM olan 451 markdr haritalar iizerine yerlestirilmistir. Kiillemeye dayanim QTL’inin
bulundugu baglant1 gruplarinda ayni zamanda siyah c¢iiriiklik i¢in de bulunmustur.
Islah programinda kullanilma amaciyla, kiillemeye dayanimda gorev alan en giicli
QTL (547-1 gesidinde 10. baglant1 grubu) se¢ilmistir. Bu QTL’e yakindan bagli bir
RAPD markérii (CS25b) ve bir AFLP markorii (AfAA6), CAPS markérlerine
donistiiriilerek ayni dayanim kaynaginin kullanildigi farkli melezlerde QTL agilimi
takip edilmistir. Biitin melezlerde, kiillemeye duyarli bireylerin yiizdesinin, bu
markdrler esas alinarak yapildiginda o6nemli olglide azaltilabilecegi sonucuna
varilmistir.

Striem ve ark. (1996) 82 bireyden olusan populasyonda ¢ekirdeksizlik
karakteri ile ilgili 6zellikler analiz etmislerdir. Early Muscat ve Flame Seedless
gesitleri arasinda yapilan melezleme sonucunda elde edilen bireylerde; bir gekirdegin
ortalama taze agirhigi, tanedeki ¢ekirdeklerin toplam taze agirligi, ¢ekirdegin kapsam
algisi, gorsel degerlendirilen cekirdek biiyiikliigli kategorileri, tohum kabugunun
sertlik derecesi, endospermin gelisme derecesi ve embriyonun gelisme derecesini
igeren 7 Ozellik analiz edilmistir. 160 RAPD primeri kullanilarak gergeklestirilen
calismada 110 adedi belirgin bant deseni elde edilmistir. incelenen 12 markér bir
¢ekirdegin ortalama taze agirligi ve tanedeki ¢ekirdeklerin toplam taze agirligr ile
onemli korelasyon gostermistir. 4 markoér, 9 adet ¢ekirdekli bireyi tanimlamistir.
Ayrica, 3 markor, 21 adet ¢ekirdekli ve 4 goriilebilen ¢ekirdek izine sahip bireylerin
tanimlanmasimi saglamistir. Arastirmacilar bu sonuglarin 6n seleksiyon amaglhi
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kullanilabilecegi ifade etmektedirler. Bu islem ile populasyon biiyikligi %44
oraninda azaltilabilmistir.

Bouquet ve Danglot (1996) ¢ekirdeksizligin birbirinden bagimsiz kalitim
gosteren 3 adet tamamlayict resesif gen ile 1 adet dominant gen (sdl, seed
development inhibitor) tarafindan kontrol edildigine dair bir model ileri siirmiislerdir.
Lahogue ve ark. (1998) ise asmada ¢ekirdeksizlik karakterini kodominant SCAR
markdrlerle tanimlamislardir.

Grando ve ark. (2000) Moscato bianco ve Vitis riparia arasmdaki melezleme
ile elde ettikleri 90 bitkilik populasyonda, polimorfizm ve molekiiler karakterlerin
agilimint test etmek amaciyla mikrosatelit ve RAPD markoérleri kullanmislardir.
RAPD markorlerinin agilimi haritalama igin daha az yararli olurken, allel ag¢ilim
oranlar1 Mendel degerlerine yakin olan VVMDG6 ve VVMD?7 lokuslar1 digindaki tiim
lokuslar bagimsiz sekilde kalitim gostermistir.

Buck ve Zyprian (2000) fungal hastaliklara dayanikli “Regent” ve duyarli
“Lemberger” ¢esidi arasindaki melezleme sonucunda elde edilen 150 bireylik
popiilasyondan segtikleri 47 birey ilizerinde genom haritast ¢ikarmak i¢in RAPD
markdrlerini test etmislerdir. Arastiricilar 11 baglanti grubu ortaya ¢ikarmislardir.

Kozma (2000) Vitis amurensis hibritleri, Vitis vinifera gesitleri ve Franko
Amerikan hibritlerinin kullanmildigi bu c¢alismada, fungal hastaliklara dayanimi
arastirmistir. Franko-Amerikan hibritleri ile Dogu Asya V. amurensis hibritlerinin
dayanim 1slah1 ¢alismalar1 igin iyi bir kaynak olabilecegi arastirici tarafindan
belirtilmistir. Dogal ve yapay enfeksiyonun yapildigi calismada, kiilleme ve
mildiydye dayanimin dominant karakterde oldugu tespit edilmistir. Dayanim derecesi
ebeveynin genetik kaynagina gére degismistir.

Ren ve ark. (2000) Summit (beyaz) x Noble (kirmizi) {iziim gesitlerini
kullanarak elde edilen F1’lerde, tane rengine yonelik markdr tespit etmeye
calismislardir. Toplam 350 adet RAPD primeri, 7’ser bireyden olusan kirmizi ve
beyaz DNA havuzunda polimorfizm agisindan incelenmistir. F1 populasyonunda tane
rengine yonelik agilim kirmizi rengin tek bir dominant gen tarafindan kontrol
edildigini gostermistir. Hedef gene bagli 2 RAPD markérii tespit edilmistir. Sonuglar
RAPD markoériiniin tane rengine yonelik erken seleksiyonda giivenilir oldugunu
gostermistir. RAPD-PCR teknigi ve BSA yontemi tane rengi karakterini etiketlemek
i¢in kullanilmustir.

Milutinovic ve ark. (2000) renkli meyve suyuna sahip ¢ekirdeksiz bir gesit
elde etmek amaciyla yapilan melezlemede (Evita x Beogradska Besemena) kalitim
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sekli incelenmis ve tane rengi ile meyve suyu rengi i¢in tek gen kalitimmim oldugu
gozlenmistir. Verim ve salkim agirligi igin, diisiikk verim ve salkim agirligina sahip
ebeveynin (Evita) dominantligi saptanmistir. Bunun yaninda tane agirligi icin diistik
tane agirlikli ebeveynin (Evita) kismi dominantligt belirlenmistir. Cekirdeksizligin
monogenik kalitmin disinda bir kalitima sahip oldugu belirtilmektedir.

Walker ve Yin (2000) V. rupestris x M. rotundifolia melezi olan 200 F1
bireyde Xiphinema index’e (kamali nematod) karsi taramis ve 70 adedini dayanikli
bulunmustur. Analiz edilen (OPA-12) primeri dayanim ile baglantili bulunmustur.
OPA-12 iirtinii klonlanmis ve bir SCAR markoériine doniistiiriilmiistiir.

Adam-Blondon ve ark. (2001), Lahogue ve ark. (1998) tarafindan bulunan
sdl genine bagli RAPD markérleri, Sultana kokenli kismen ¢ekirdeksiz iki genotipin
melezlenmesi ile elde edilen populasyonda BSA yontemi ile arastiriimigtir. OPC-08
ve OPP-18, RAPD markorleri sadece ¢ekirdeksiz genotiplerde bulunmus ve bu
karakter ile baglantili bir major lokusun varligi gosterilmistir. OPC-08 RAPD
markoriit SCAR markéoriine (SCCS8) dontistiiriilmiistiir. Molekiiler markér sistemlerini
temel alan haritalama c¢alismalariyla ¢ekirdeksiz iiziim gesitlerinin erken seleksiyonu
i¢in yogun olarak ¢alisiimaktadir (Meredith, 2001).

Georgiady ve ark. (2001) Vitis’e ait bir genomik harita c¢ikartilmasi igin
F1’in kendilenmesi ile olusturulan 1000 bireylik F2 populasyonu olusturmustur.
Yaklagik 700 AFLP ve SSR markorleri kullanilarak asmada ekonomik anlamda
oneme sahip bircok oOzelligin birden fazla gen grubu tarafindan kontrol edildigi
poligenik karakterleri daha iyi anlamak igin; bu populasyondan secilen ve vegetatif
olarak g¢ogaltilan 300 bireyde hastaliga dayanim, genel bitki gelismesi ve sekli ile
meyve verimi ve kalitesi gibi kantitatif karakterlerin haritalanmasi g¢alismasini
yapmiglardir.

Blondon ve ark. (2001) PCR temelli, RAPD markér sisteminden gelistirilmis
olan SCP18 ile ¢ekirdeksizligi tespit edilebilmektedir. Cekirdeksiz x g¢ekirdeksiz ve
¢ekirdekli x gekirdekli bireylerden meydana getirilmis bir popiilasyonda segilen 81
adet, c¢ekirdekli ve cekirdeksiz bireyde ¢ekirdeksizligi tespit i¢in, Lahogue ve ark.
(1988) tarafindan gelistirmistir, sdl, ana lokuslarda incelemislerdir. Arastirma
sonucunda SCP18, SSC8’nin ¢ekirdeksiz x ¢ekirdeksiz’lerde erken donemde
cekirdeksizligi tespit etmede yararl bir sekilde kullanilabilecegini belirtmektedirler.

Reisch (2001) horizon (hassas) ve Illinois 547-1 (V. rupestris x V. cinerea)
(dayanikli) bireylerin melezlerinden olusturdugu populasyonu 8 yil boyunca
gozlemlemis ve bu popiilasyon igerisinden segtigi 272 bireyle kurdugu yeni
plantasyonda, AFLP markor sistemini kullanarak gergeklestirdigi BSA analizi
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sonuglarma gore, kiillemeye dayanikli lokus tespit etmistir. Mahanil ve ark. (2007)’de
gergeklestirdikleri aragtirma c¢alismasinda Reisch (2001)’de kullanilan ¢alisma
populasyonu; Vitis cinerea, V. rupestris ve Horizon melezleriyle; nukleotit baglayict
yerlerin varligiyla (NBS) direng geni benzerlerini (RGAs) klonlamuslardir. Iki
dejenere PCR primer ¢ifti, bilinen direng genleri igerisinden NBS motiflerinin
korunan bolgelerinden ve farzedilen PGAs’lerin PCR igin kullanimiyla dizayn
edilmistir. Bu toplamda 122 varsayilan RGA dizileri, P-loop/GLPLAL-1 primeriyle
tim ¢ genotiptende klonlanmig, temel alinan niikleik asitlerin sekans
tanimlamalarinin %90 ya da daha biiylik, RGA klonlarinin sirasiyla V.cinera igin 8, V.
rupestris 4 ve Horizon i¢in 8 gruba boliinmiis oldugunu belirlemislerdir. Bu klonlarin
tiimii benzerligin niikleotit dizilimleri i¢in diger bilinen R genleri yada NBS- model
niikleotit dizilimleri ve 7 klonun yiiksek benzerlik gosterdigi goriilmiistiir. Otuz dizi
V.cinera’dan P-loop/Rev loop ile klonlanmig ve dort dizi grubu icinde bir kez daha
boliinmiistiir, bunlardan higbiri niikleotiti dizilerinin diger R genleriyle benzer
degildirler. Yirmiii¢ STS ve tic CAPS markér onsekiz uygunlugu kanitlanan ve
Horizon x Illinois (IIT) 547-1’in 179 melez arasindan ayrim i¢in kontrol edilerek, khi-
kare testleri kullanilarak; RGAs’lardan gelistirilmistir. Bu populasyon igerisinde
kiillemeye dayanim i¢in ayrimla ilgili stk Va011 markéri iligskilendirilmistir. Bu STS
markori hastaliklara dayanim igin molekiiler 1slah iginde arastirilmaktadir.

Pauquet ve ark. (2001) AFLP markérlerini kullanarak yaptiklari ¢alismada,
Cabernet Sauvignon ¢esidini duyarli kontrol ¢esit olarak kullanmiglardir. 157
bireyden olusan BC5 populasyonu iizerinde 13 AFLP markérii 22 adet Runl tasiyan
genotip ile 16 duyarli genotip lizerinde daha da ileri diizeyde arastirmislardir; 3
markor sadece dayanikli genotiplerde bulunmustur. Arastirmacilar bu ¢alisma
sonucunda daha biiyiik populasyonlarla ¢aligilmasi gerekliligini bildirmektedirler.

Callahan ve ark. (2002) 418 AFLP, 32 ISSR, 23 RAPD markoérii ve 18 SSR
markori kullanilarak V. rupestris “A. de Serres” (2n=38) x M. rotundifolia “Cowart”
(2n=40) hibridine ait genetik baglanti haritasni, yalanci melezleme stratejisi
kullanilarak ¢ikartilmistir. Ebeveynler icin olusturulan haritalarda 19 baglanti grubu
tespit edilmistir.

Donald ve ark. (2002) tarafindan yapilan ¢alismada RFLP ve AFLP
markorleri Run-1 lokusuna baglant1 agisindan taranmustir. Incelenen markérlerden 3
markoriin sadece dayanikli genotiplerde bulunmus olmasi, kiillemeye dayanikli asma
cesitlerinin markdr aracilifiyla seleksiyonu igin bir olanak saglayabilecegi
belirtilmekte ve daha biiyiik populasyonlar {izerinde arastirmalarin devam edilmesi
gerekecegi ifade edilmektedir.
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Luo ve ark. (2002) Vitis quinquangularis (83-4-96) ile Vitis vinifera L.
(Muscat Rose) arasindaki melezleme ile olusturulan 80 bireylik F1 hibrit
populasyonunda, 6n g¢alismalar sonucunda 280 RAPD primerini incelemislerdir. 39
primerin polimorfik bant deseni verdigi tespit edilmis; bu primerler ile DNA
gogaltimi gerceklestirilmistir. 1:1 veya 3:1 oraninda agilim gosteren 90 adet RAPD
markoriiniin ebeveynlere ait baglanti haritalarinin ¢ikartilmasinda kullanilabilecegi
bildirmislerdir. Sonuglar Cin’e 6zgii {izlimlerin genomlarmni c¢alismak i¢in RAPD
markorlerin kullanilabilecegini gostermektedir.

Zavala ve ark. (2002) 50 SSR, 150 AFLP ve 30 RAPD markaérleri ile, Ruby
Seedless x Thompson Seedless melezlenmesi sonucu elde edilmis olan 127 bireylik
bir populasyonda sofralik iiziim 1slahi igin bir baglanti haritasi hazirlanmisladir.
Ebeveynlere ait sadece sirasiyla 13 ve 11 baglanti grubu olusturulmustur.
Arastrmacilar bunu kullanilan markdr sayisinin az olmasinin neden oldugunu
belirtmektedirler. Bu c¢aligmanin ikinci kisminda ¢ekirdeksizlige bagli markorler
tanimlanmigtir. 350 RAPD primer testinden sonra 10 adet aday markor tespit
edilmistir.

Zyprian ve ark. (2002) Lemberger ve Regent gesitlerinin melezlenmesiyle
elde edilen populasyonda fungal hastaliklara (Uncinula necator ve Plasmopara
viticola) ve bazi karakterlere yonelik QTL analizi yapilmislardir. Arastiricilar harita
tabanli klonlama yaklasimini kullanarak ilgili genlerin izole edilmesi igin
calismislardir.

Riaz ve Walker (2003) Vitis rupestris x Muscadinia’dan meydana gelmis F2
popiilasyonundan olusturulmus popiilasyonunda SSR, AFLP ve ESTP markor
sistemleri incelemislerdir. Orjinal haritalama populasyonu 181 bireyden meydana
gelmektedir. Bu populasyonda 210 SSR, 63 ESTP ile test edilmis; 127 SSR ve 14
ESTP’de polimorfizm saptanmistir. 54 EcoRI ve Msel kombinasyonu ile olusturulan
216 AFLP markoriiniin sonuglarma gore; SSR markorlerin hem referans haritada hem
de orijinal haritada yaygin olarak kullanilabilecegi sonucuna varilmistir.

Kozma Jr. ve Dula (2003) iki hibrit ailesinde [Muscadinia x V. vinifera BC4
x Franco-American hibrit X V. vinifera x V. amurensis ve Muscadinia x V. vinifera
BC4 x (V. amurensis x V. vinifera) BC2] kiilleme dayanimini inceledikleri ¢alisma
sonucunda Muscadinia’dan gelen kiilleme dayanimindan sorumlu Runl geninin
mildiyd dayanimi ile baglantili  oldugunu  belirlemislerdir.  Arastiricilar
ebeveynlerinden daha fazla mildiydye dayanikli hibritler elde etmislerdir.

Doligez ve ark. (2003) iki kismen ¢ekirdeksiz genotip (Dattier de Beyrouth x
75 Pirovano) x (Alphonse Lavallée x Thompson Seedless) arasindaki melezleme
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sonucunda elde edilmis tam akraba dollerde bazi kalite ile iliskili &zelliklere yonelik
QTL’leri 300 AFLP lokusu ile 182 SSR lokusun genotipi ¢ikarilarak arastirmiglardir.

Marino ve ark. (2003) Vitis Muscato bianco x V. riparia populasyonunda
SSR ve AFLP markoérleri kullanarak yapraklarda mildiydye dayanim ve tanede aroma
bilesikleri i¢in QTL analizi yapmislardir. Ana ebeveyn haritast 403 SSR ve AFLP
markorleri ile 21 baglant1 grubundan (1,128 cM) ve baba ebeveyn haritast 502 SSR ve
AFLP markorleri ile 20 baglant1 grubundan (1,143 cM) olusmustur.

Mejia ve Hinrichsen (2003) 127 bireylik Ruby Seedless x Sultanina F1
populasyonunda ¢ekirdeksizlik ile iligkili bir SCAR markdr gelistirmek amaciyla, 336
adet RAPD primeri test etmistir. Sadece ¢ekirdeksiz genotiplerde bulunan, WF27-
2000 adi verilen bir RAPD markérii klonlanmig, dizisi belirlenmis ve bir SCAR
markoriine  doniistiriilmiistiir. Bu markdore dayali seleksiyonun populasyonda
incelenecek birey sayisini azaltmada faydali olabilecegini ifade edilmektedirler.

Merdinoglu ve ark. (2003) 151 RAPD, 13 ISSR ve 208 SSR primeri
kullanarak Muscadiniya {iziimlerine mildiyd dayanimi kazandiran gene baglh
molekiiler markorleri tanimlamak amaciyla BSA metodunu kullanmislardir. Varyans
analizi sonucunda 1 RAPD, 4 ISSR ve 8 SSR’in dayanim iizerine 6nemli etkide
bulundugunu belirlemislerdir. Bunlardan 12 adedi ayn1 baglanti grubunda 4,5 cM’lik
bir bdlge icine yerlesmistir. Dayanim QTL’in varligr aralik (interval) haritalama ile
dogrulanmistir. Bu sonuglar; Rpvl (Plasmopara viticola dayanim geni) olarak
isimlendirilen bu QTL’in muscadinia liziimlerinde dayanim saglayan gen oldugunu
diistindiirmektedir. Rpv1, ayrica kiilleme dayanim geni Runl’e yakindan baglantili
bulunmustur.

Regner ve ark. (2003) 160 SSR ve 190 RAPD markoérii kullanilarak 70
bireylik bir Welschriesling x Sirius (KI.K1977) populasyonunu kiilleme ve mildiydye
tolerans ag¢isindan arastirmiglardir. 7 RAPD markoériiniin kiillemeye dayanimla 6nemli
derecede baglantili oldugunu bulmuslardir. Arastirmacilar Gr. Veltliner x
Seyyal=KI.K1979 populasyonunu elde edilen bu markérlerle incelemisler; ancak
RAPD markoérleri arasinda herhangi bir ortaklik saglanamadigini tespit etmislerdir.

Zyprian ve ark. (2003) Gf.Ga-47-42 ve Villard blanc, fungusa dayanikli iki
hattin melezlenmesi ile elde ettikleri populasyonu kiilleme ve mildiyd hastaliklarina
karsi analiz etmislerdir. Bu ¢aligma sonucunda elde edilen haritanin daha onceki
¢alismalarinda kullandiklar1 Regent x Lemberger populasyonuna ait harita kadar
doygun olmamakla birlikte Gf.Ga-47-42 x Villard blanc genetik haritasinin, fenotipik
karakterlere ait QTL’lerin genetik bdlgelerinin korelasyonu c¢alismasinda
kullanilabilecegi goriisiinii bildirmektedirler. Her iki haritay1 kullanarak fungal
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patojenlere dayanimla ilgili genetik faktorlerin karsilagtirmasini yapabileceklerini dile
getirmektedirler.

Madini ve ark. (2003) V. vinifera L. ve V. riparia Michx.’a ait hastaliga
dayanim ve kalite amacli 1slah ¢aligmalarinda kullanilmak {izere QTL bilgilerinin
iretimine yonelik olarak 350 AFLP ve mikrosatellit markdriine dayali olarak
gergeklestirilen ¢alisma sonucunda, her iki haritanin yaklasik 1,150 ¢cM’1 kapsadigini
belirlemislerdir.

Adam-Blondon ve ark. (2004) Syrah ve Grenache melezi olan populasyonda
346 adet SSR markorii kullanarak gergeklestirdikleri haritalama calismasinda,
markdrlerin %84.4°1 polimorfik oldugu belirlenmistir. 177 adet markor Syrah’ta 19
baglanti grubu olusturdugunu, toplam 1,172 cM’lik alan1 kapsadigini tespit
etmislerdir. Grenache haritasinda 178 markor 18 baglanti grubuna yerlesmistir ve
1,306 cM’lik alan1 kapsamaktadir.

Doucleff ve ark. (2004) yalanci melezleme stratejisi kullanarak Vitis
rupestris X V. arizonica melezlenmesinden elde edilen 116 bireylik populasyonda 410
AFLP, 24 ISSR, 32 RAPD, 9 SSR kullanarak bir genetik harita ¢ikarmislardir.
Incelenen 475 adet DNA markérii sonucunda, ana ebeveyne ait haritada 17 baglanti
grubu (756 cM), baba ebeveynde ise 19 baglanti grubu (1,082 ¢cM) bulunmustur. 181
markor 3:1 ayrimiyla, iki ebeveyn haritasini baglanabilmistir. Bu orta yogunluktaki
haritanin, genlerin ilk eslestirilmeleri i¢in veya QTL’de asma vebasi (Pierce’s
disease)’ na sebep olan bakteri, kamali nematod (Xiphinema index), Xylella fastidiosa
ve nematod i¢in faydali olabilecegini sonucuna varilmistir.

Sevini ve ark. (2004) yogun bir aromaya sahip V. Vinifera cv. Moscato
bianco ile dnemli fungal hastaliklara dayanikli V.riparia arasinda yapilan melezleme
ile elde edilen 81 bireylik bir populasyonda SSR, AFLP ve SSCP markorleri
kullanarak tane aromasini belirleyen ana bilesiklerin (terpenler) genetik kontroliini
arastirmiglardir. Karakter analizi MapQTL 4,0 yazilim programu ile belirlemislerdir.
Monoterpenlerin tanedeki miktarlarina yonelik ilk QTL’ler tanimlanmustir.

Fischer ve ark. (2004) 185 AFLP, 137 RAPD, 85 SSR ve 22 SCAR veya
CAPS markoriinii kullanarak, ‘Regent x Lemberger’ populasyonuna ait 153 bireyde
fungal hastaliklara dayanima yonelik haritalama yapmiglardir. Ana ebeveynde
kiillemeye dayanim i¢in 1 adet QTL ve mildiydye dayanim igin birden fazla QTL
saptanmugtir. Olgunlagsma zamani, tane biyiikligi ve koltuk siirglinii biiyiimesine
yonelik bagska QTL’ler bulunmustur.
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Yasa (2005), 300 adet RAPD primeriyle Italia x Mercan’dan meydana
getirilen F1 populasyonunu incelemis, test edilen RAPD primerleri ile bu populasyon
i¢inde ¢ok diisiikk oranda (%37) polimorfizm tespit etmistir. LOD 3.0’da Mercan ve
Italia cesidine ait elde edilen haritalarda sirasiyla 8 ve 6 adet baglanti gruplari
iizerinde sayilar1 2-3 arasinda degisen markor bulmustur. Italian g¢esidinde sadece
OPI4c ve OPI4d arasinda (5.0 cM) ve OPD3a ve OPD4a arasinda (9.2 cM) gergek bir
baglant1 tespit edilmistir. Mercan ¢esidinde ise sc10826b ile OPM2a arasinda (6.8
cM) bir baglant1 gézlenmistir.

Fanizza ve ark. (2005) sofralik {iziimlere (Vitis vinifera) ait 184 bireyden
olusan bir popiilasyonda 203 AFLP ve 110 SSR markoérii kullanarak meyve {iriin
kompanentleri bakimmdan QTL iligkiyi arastirmistir. Fenotipik korelasyon analizi,
meyve lrlin bilesenleri arasinda yapilandirilmistir. Tane agirligi ve salkimdaki tane
sayist arasinda negatif bir iliski oldugu, bu indirekt etkinin salkim agirligini
etkiledigini  bildirmektedirler. Bu negatif korelasyon, molekiiler diizeyde
desteklenmemistir.

Zyprian ve ark. (2005) fungal hastaliklara dayanim ve tat bilesiklerine
yonelik c¢aligmalar yapmislardir. Gf.Ga.47-42 ve Villard blanc arasinda yaptiklari
melezlemede, populasyondan elde edilen sonuglari, Regent c¢esidine ait genetik
bilginin QTL iligkisi ile karsilagtirmiglardir. Regent’te saptanan kiilleme hastaligina
dayanim markérleri yeni bir melezlemede test edilmistir. Dayanimin yaninda tat
bilesiklerinin Gf.Ga 47-42 1slah hattindan elde edildigini ve Villard blanc’in daha
natiirel beyaz sarap verdigini ifade etmektedirler.

Doligez ve ark. (2006) 46, 95, 114, 139 ve 153 bireyden olusan 5 farkl
popiilasyonda 502 SSR ve 13 diger PCR temelli markor gibi genis bir markdr setiyle
LOD 2.0°de haritalama gergeklestirmislerdir. Populasyondaki birey sayist ve markor
etkinligi analiz edilmistir. Kosambiye gore ortalama 1,647 cM uzaklikta 19 baglanti
grubu tespit edilmistir.

Mandl ve ark. (2006) Welschriesling x Sirius ¢esitleri kullanilarak ¢ift yonlii
yalanct melezleme teknigi ile elde edilmis 92 bireylik melezlerde; 237 SSR, 14 RAPD
markdrii  kullanarak haritalama yapmislardir. Mapmaker 3.0 kullanilarak
gergeklestirilen ¢aligmada 20 baglanti grubu tespit etmislerdir ve VVS2 ve VMC 6g1
markdriit Mg-QTL ile yiiksek oranda baglantili bulunmustur.

Isci (2006) Italia ve Mercan iiziim cesitlerinin melezlenmesi sonucu elde
edilen F1’lerde genom haritasin1 kodominant markdrlerden SSR (Simple Sequence
Repeats) ve dominant markdrlerden AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism) kullanarak gerceklestirmistir. Genom haritalamasi i¢in ¢ift yonli
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yalanci melez teknigi kullanilmigtir. Haritalamanin yapilmasinda Mapmaker/Exp 3.0
paket programinda 3.0 LOD degeri kullanilmis, ana ve babaya ait 2 ayr1 genetik
baglanti haritast bulunmustur. Haritanin anaya ait 6, babaya ait 1 baglant1 grubu
icerdigi bildirilmektedir.

Welter ve ark. (2007) fungusa dayanikli Regent ve hassas Lembergent
cesitleri arasindaki melezleme sonucu mevcut F; populasyonda patojen direnci ve
yaprak morfolojisini etkileyen faktorleri lokalize edebilmek igin haritalama c¢alismasi
gergeklestirmislerdir. 398 adet kodominant mikrasatellit markor ile incelenen bu
populasyonda 19 baglant1 grubu tespit edilmistir. Markoérler arasi mesafe 1.631 ¢cM ve
4.67 cM arasinda olup; bir biiyiilk QTL mildiyd igin ve bir biiyiik; bir de kiigiik QTL
kiilleme i¢in bulunmustur. Diger taraftan yaprak morfolojisini etkileyen 27 QTL tespit
edilmistir. Bu yeni harita, asma 1slah1 ve hastaliklara direng ¢aligmalari i¢in 6nemli bir
arastirma ¢aligmasi olma 6zelligine sahiptir.

Salmaso ve ark. (2008) asmada (Vitis vinifera L.) 139 ifade edilen genin
konumunu biitiinlestirici harita olugturmuslardir. Toplam 138 SNPs, 108 SSR markor
ve bir fenotipik oOzellik (iiziim rengi) konsensus haritasinda 19 biiyiikk baglanti
grubunda haritalandirilmistir. Antosyanin metabolizmasi i¢in iliskilendirilen genler,
farkli baglanti gruplar1 i¢inde haritalandirilmistir. Antosyanin biyosenteziyle
bagdastirilan myb geni, 2 baglant1 grubu iizerinde meyve rengi ile iligkilendirilmistir.

Diinyada ve Tiirkiye’de gerceklestirilen bu arastirmalarla asmada genetik
ilerlemeye biiylik fayda saglanmaktadir. Asmanin ana vatani olan ve biiylik bir
genetik potansiyele sahip oldugumuz asma igin iilkemizde de bu alanda 6ncii ve daha
ileri caligmalar planlanmali ve gerceklestirilmelidir.

SONUC

Modern bitki 1slah1 uygulamali bilim igerisinde dinamik bir alandir. Islahgi,
genetik varyasyonlart kullanarak yetistirici ve tiiketicilerin ilgilendigi karakterleri
igeren yeni gesitlerin gelistirilmesi icin ¢alisir. 75 yildan daha uzun bir zamandir QTL
tanimlanmasi i¢in DNA markorlerin ve giiglii biyometrik metodlarin gelistirilmesi;
bitkilerde QTL haritalamasi igin olduk¢a 6nemli gelismelerin meydana gelmesine yol
acmistir. Bu anlamda molekiiler markorler bitkilerin genetik yapisimin aragtirilmasi,
kantitatif karakter lokuslarin1 (QTL) kapsayan tarimsal acgidan Onemli genlerin
haritalanmasi, evrimsel iliskilerin analizleri gibi pek ¢ok konuda 6nemli ve giicli
araglar olarak bilim diinyasina hizmet etmektedir (Asins, 2002).

Markérlerin kullanimui ile verim, kalite, bitki boyu, ¢igeklenme zamani gibi
ozelliklerle iligkili olan, bir¢ok gen tarafindan yonetilen ve ¢evre kosullarmdan
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etkilenen Kantitatif Karakter Lokuslarmin (QTL) haritalanmasi ve etkilerinin ortaya
konmasiyla 6nemli mesafeler alimmistir (Lamkey ve Lee, 1993). Genel olarak QTL
¢aligsmalart markor destekli seleksiyonda (Marker Assisted Selection, MAS) basart ile
kullanilmalar1 miimkiindiir. Bu yolla 1slah ¢aligmalarmin erken evrelerinde
seleksiyona gecilerek hem zamandan tasarruf edilmis olur hem de populasyon
kiigiiltiilerek basar1 sanst artirilmig olunur.

Gelecekte ise genetik haritalarin daha detayli yapilmasi sayesinde bitki
tirlerindeki aktif biitlin genlerin yerlerinin kesin olarak belirlenmesi ve iirlinleri
bilinmeyen bir¢ok genin (hastaliklara dayaniklilik veya stres sartlarina tolerans gibi)
klonlanmas1 miimkiin olabilecektir.
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