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Ozet

Zeytin agaci, insanoglu tarafindan ilk kiiltiire alinan bitki tiirlerinden birisi olup Akdeniz kiiltlirliniin bir pargast
olarak goriilmektedir. Zeytinin kiiltiire alinmasindan giiniimiize kadar gecen siire igerisinde olusan dogal
melezlenmeler neticesinde farkli iilkelerde birgok gesit ortaya ¢ikmuistir. Buna bagl olarak zeytinde yapilan ilk
molekiiler ¢aligmalar daha ¢ok genetik ¢esitliligin belirlenmesi amaciyla yiiriitiilmiistiir. Bununla birlikte son
yillarda baglant:1 (linkage) haritalama ve QTL lokuslarinin belirlenmesine yonelik ¢alismalar gergeklestirilmek-
tedir. Zeytinde kantitatif karakter lokuslarinin belirlenmesine yonelik ¢alismalar oldukg¢a azdir. Ancak giiniimiize
kadar erken seleksiyon kriteri olarak kullanilabilecek etkili bir markor gelistirilememistir. Buna yonelik
calismalar halen devam etmektedir.

Anahtar kelimeler: Zeytin, Olea europaea L., DNA, baglanti, QTL.

Abstract

Olive tree is one of the plant species firstly cultivated by humankind and considered as a part of Mediterranean
culture. Numerous varieties have emerged in different countries as a result of natural hybridizations originated in
the time passed from cultivation of olive to the present day. Depending on this, preliminary molecular studies
conducted on olive were mostly carried out in order to determine genetic variability. On the other hand, studies
have been conducted regarding linkage mapping and determination of QTLs in the recent years. Number of
studies on determination of quantitative trait loci in olive is very limited. However, an effective marker that can
be used as early selection criteria have not been developed until today. Related studies have still continued.
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Arastirma

Giris

Zeytin (Olea europaea L.) ekonomik 6nemi olan
ve Akdeniz Havzasi’nda yetistirilen en eski meyve
tiirlerinden birisidir (Bracci ve ark., 2011). Zeytin-
de genetik cesitlilik giiniimiize kadar farkli mole-
kiiler tekniklerle arastirilmistir. Ancak molekiiler
markdrlerin birgok avantajlarina ragmen zeytinde
onemli karakterleri kontrol eden genlerle ilgili

bilgiler heniiz yeterli diizeyde goriilmemektedir
(Belaj ve ark.,, 2011; Bracci ve ark.,, 2011;

Dominguez-Garcia ve ark., 2012; Ben Sadok ve
ark., 2013).

Molekiiler bitki 1slahinda baglant1 gruplarinin ve
genetik haritalarin olusturulmasinda, DNA diize-
yindeki farkliliklara gore degisik markor sistemleri
kullanilmaktadir. Bu markdrlerden bir ya da
birkag1 kullanilarak genetik haritalar olusturulmakta
ve genlerin kromozomlar iizerindeki yerlerinin
(lokus) tespit edilmesi miimkiin olabilmektedir.
Kantitatif 6zellikleri kontrol eden genleri tasiyan
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bolgeler kantitatif 6zellik gen bolgeleri (Quantitative
trait loci, QTL) olarak adlandirilmaktadir.

Genetik baglantilarin olusturulmasinda ideal olan
bir tiirtin haploid kromozom sayis1 kadar linkage
(baglant1) grubu olusturulmasidir. Ayrica baglanti
gruplarindaki iki markor arast1 mesafenin 20
cM’dan fazla olmamas1 gerektigi bildirilmektedir
(Vienne, 2003). Yabanci tozlanan ve heterozigot
yapiya sahip tiirler i¢in yapilacak genetik haritala-
mada ‘double pseudo-testcross’ stratejisi uygun bir
yontem olarak goriilmektedir (Grattapaglia ve
Sederoff, 1994). Bu konuda Vienne (2003), c¢ok
yillik bitkilerde F1 bireylerinin genetik haritalama
calismalarinda ayni stratejinin uygun oldugunu ve
bu yontemde ana ve baba bitki i¢in ayr1 ayri
genetik harita olusturuldugunu belirtmistir. Bu
stratejide ¢ok yillik bitkilerin genetik linkage
haritalarinin basarili bir sekilde olusturulmasi ebe-
veynler arasindaki agilima ve tiirlerin heterozi-
gotluk seviyesine baghdir (Cervera ve ark., 2001;
Scott ve ark., 2005).

Zeytin kromozomlarinin kiigiik, ¢ok sayida ve
benzer yapida olmasi nedeniyle kromozomlarin
tamaminin tatmin edici derecede karakterize edil-
mesinin zor oldugu bildirilmistir (Bracci ve ark.,
2011). Rugini ve ark. (1996) bazi Italyan cesitle-
rinde zeytin ¢ekirdek DNA’sin1 sitometrik metod-
larla Olgmiigler ve her bir haploid c¢ekirdekte
Frantoio i¢in 2.26 pg, Leccino i¢in ise 2.20 pg
bulmuslardir. Oysaki Bitonti ve ark. (1999) bu
degeri Dolce Agogia’da 3.90 pg/2C, Pendolino i¢gin
ise 4.66 pg/2C olarak tespit etmislerdir. Loureiro
ve ark. (2007) tarafindan yapilan bir baska galis-
mada 6 Portekiz cesidi ve 1 yabani zeytine ait
¢ekirdek DNA’larinin miktarlarinin Portekiz gesit-
leri i¢in 2.90 £ 0.020 ile 3.07 = 0.018 pg/2C ara-
sinda degistigini, yabani zeytin i¢in ise 3.19 £ 0.047
pg/2C oldugu saptanmustir. Bu deger yaklagik 3120
Mbp’ne karsilik gelmektedir (1 pg yaklasik 978
Mbp, Dolezel ve ark., 2003).

Zeytinde Genom Haritalama Calismalar:

Zeytinde molekiiler markor ¢aligmalart daha g¢ok
genetik ¢esitliligin belirlenmesi amaciyla yapilma-
ya baglanmistir (Bracci ve ark., 2011). Bununla
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birlikte son yillarda linkage haritalama ve QTL
lokuslarinin  belirlenmesine yonelik ¢alismalar
gerceklestirilmektedir. Zeytinin ilk linkage haritas1
De La Rosa ve ark. (2003) tarafindan olusturul-
mustur. Arastiricilar; RAPD, AFLP, RFLP ve SSR
tekniklerini kullandiklar1 ¢alismada Leccino X
Dolce Agogia melez popiilasyonundan elde edilen
95 F1 bireyde double pseudo test-cross haritalama
stratejisini kullanarak ana ve baba i¢in ayr1 ayri
linkage haritalamas1 yapmiglardir. Buna gore;
Leccino ¢esidinde 249 markor igeren 39 baglanti
grubu ve Dolce Agogia c¢esidinde 236 markor ile
30 baglant1 grubu olustugunu belirtmislerdir. Top-
lam harita uzunlugunu Leccino i¢in 2.765 cM,
Dolce Agogia i¢in ise 2.445 cM olarak saptamislar
ve markdrlar arasindaki ortalama mesafenin sira-
styla 13.2 ¢cM ve 11.9 ¢cM oldugunu bildirmislerdir.

Wu ve ark. (2004) RAPD, SCAR ve SSR markdr
yontemlerini kullanarak Frantoio X Kalamata F1
popiilasyonunda linkage haritalamasi yapmislardir.
Calismada 104 F1 birey kullanilmis ve ana-baba
i¢in ayr1 ayr haritalar olusturularak bunlar birles-
tirilmigtir. Buna gore, Kalamata ¢esidi i¢in 759 cM
uzunlugunda 23 linkage grubu belirlenmistir. Iki
markdr arasindaki ortalama mesafe 11.5 ¢cM olarak
bulunmustur. Frantoio ¢esidi i¢in ise 798 ¢cM uzun-
lugunda 27 linkage grubu belirlenmistir. Markorler
arasindaki ortalama mesafe ise 12.3 ¢M olarak
tespit edilmistir.

Gemlik X Edincik Su melez popiilasyonunda
yuriitiilen bir bagka ¢alismada Gemlik ¢esidi i¢in
2891 cM uzunlugunda, 105 markor igeren 16 linkage
grubu olusturulmustur. Olusturulan bu genetik
haritada yapilan QTL analizine gore, c¢ekirdek
agirhgr icin 2 (LOD>2), meyve agirhigr igin 1
(LOD>2) ve yag asitleri miktar1 igin ise 7 adet
QTL markoriiniin  belirlendigi ifade edilmistir
(Ipek v ark., 2008).

El Aabidine ve ark. (2010) tarafindan Picholine
Marocaine X Picholine du Languedoc ¢esitlerine
ait 140 F1 birey ve ebeveynlerde yapilan ¢aligmada
AFLP, SSR, ISSR, SCAR ve RADP markor
yontemleri kullanilmigtir. Toplam olarak 592
markdriin kullanildigi haritalama ¢aligmasinda; 47
SSR, 509 AFLP, 27 ISSR, 8 RADP ve 1 SCAR
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markorii bulunmustur. Ana ebeveyne ait haritada
175 markdér kullanilmis ve 40 linkage grubu
olugmustur. Harita uzunlugu 1547.4 cM olarak
bulunmustur. Babaya ait haritada ise 38 linkage
grubunun 170 markdr icerdigi ve toplam harita
uzunlugunun 1428.0 cM oldugu belirtilmistir.
Aragtiricilar, ¢alisma neticesinde olusturulan s6z
konusu haritalarin QTL bolgelerinin bulunmasinda
faydali olabilecegini ileri siirmiislerdir.

Khadari ve ark. (2010) Oliviere X Arbequina
kombinasyonundan elde edilen 147 F1 bireyde
double pseudo test-cross haritalama yontemini
kullanarak linkage haritalamas1 yapmusglardir.
Anaya ait haritada toplamda 222 markor (178
AFLP, 37 SSR, 7 ISSR) kullanilmis ve 36 linkage
grubu olusturulmustur. Harita uzunlugu 2210.0 cM
olarak saptanmus, iki markor arasi ortalama uzaklik
11.2 ¢cM, maksimum mesafe ise 48.5 ¢cM olarak
tespit edilmistir. Babaya ait harita ise 174 AFLP,
39 SSR ve 6 ISSR olmak iizere 219 markdrden
olusmustur. Toplam 31 linkage grubu bulunan
haritanin uzunlugu 1966.2 ¢M olarak tespit edil-
mistir. Ortalama markér mesafesi ise 10.3 cM
bulunmustur. Arastiricilar haritalarin doygunlugunun
yeterli olmamasina ragmen bazi QTL boélgelerinin
tespit edilmesinde kullanilabilecegini belirtmisler-
dir.

Picual ve Arbequina melez kombinasyonundan
elde edilen 91 F1 melez bireyde DArT-SNP ve
SSR  molekiiller markdr teknikleri ile linkage
haritalamanin yapildig1 caligmada, Picual c¢esidi
i¢cin 47, Arbequina ¢esidi i¢in 39 linkage grubu bu-
lunmustur. Ancak gruplarm biiyiik ¢cogunlugunun 2
markdrden olusmasi nedeniyle sadece 23 linkage
grubu c¢alismada verilmistir. Buna gore, Arbequina
¢esidine ait haritada toplamda 392 markor (23
SSR+369 DArT) ve 23 linkage grubu, Picual
¢esidi i¢in ise 257 markor ile (24SSR+233DArT)
yine 23 linkage grubu olusturulmustur. Linkage
gruplarmin toplam uzunlugu Picual ¢esidi ig¢in
1205.1 cM, Arbequina gesidi i¢in ise 1639.3 cM
olarak belirlenmistir. Picual c¢esidinde iki markor
arasindaki ortalama mesafe 9.64 cM olurken
Arbequina ¢esidinde 8.04 cM oldugu ifade edil-
mistir (Dominguez-Garcia ve ark., 2012).

Zeytinde verimliligin genetik temellerinin arastiril-
mast amaciyla Oliviere X Arbequina melez popii-
lasyonunda yiiriitiilen ¢aligmada, Oliviere ¢esidi
icin 1745.3 ¢M uzunlugunda 362 markdr iceren 25
linkage belirlenmis ve iki markor arasi ortalama
uzaklik 8.23 cM olarak saptanmistir. Arbequina
¢esidi i¢in ise 362 markor igeren 1597.6 cM
uzunlugunda 21 LG (linkage group) belirlenmistir.
Bu harita i¢in ortalama markér uzakliginin 6.34
cM oldugu belirtilmistir. Her iki ¢esit i¢cin 2148.4
c¢cM uzunlugunda birlesik bir linkage haritas
olusturulmus ve kantitatif Ozellik lokuslarinin
belirlenmesine yonelik yapilan ¢alismada kulani-
lan bu haritada verimlilikle iligkili 35 aday QTL
bolgesi tespit edildigi agiklanmistir. Aragtirmada,
zeytinde verimligin karisitk bir genetik kontrol
altinda oldugu belirtilmistir (Ben Sadok ve ark.,
2013).

Atienza ve ark. (2014) Picual X Arbequina zeytin
melez kombinasyonunda agag¢ gelisme kuvveti ve
bazi meyve Ozellikleri bakimindan QTL haritala-
masi1 yapmiglardir. Buna gore, yag icerigi igin 1. ve
10. linkage grubunda belirlenen QTL’lerin %20-30
civarinda fenotipik varyasyona bagl oldugu
belirtilmistir. Nem oranina iligkin olarak 1., 10. ve
17. linkage grubunda QTL’ler belirlenmistir.
Meyve et oranina iliskin QTL’ler 10. ve 17.
linkage gruplarinda bulunmustur. Bu baglamda
daha once olusturmus olan Picual haritasina meyve
agirhgr ve govde capmi igeren 5 yeni QTL
eklenmigtir. Caligmada belirlenen QTL’lerin 1., 10.
ve 17. linkage gruplarinda kiimelendigini ifade
eden arastiricilar, bu sonuglarin markér destekli
seleksiyonda (MAS) kullanilmasi i¢in 6nemli bir
adim oldugunu belirtmislerdir.

Zeytinde haploit kromozom sayisina sahip (23
baglanti grubu) ve yiikksek yogunlukta markor
iceren ilk baglantt gruplan TAGEM/BBAD/
12/A08/P06/3 projesi kapsaminda iilkemizde olus-
turulmustur. 92 F1 birey ve ebeveynlerle birlikte
94 genotipte SSR ve DArT-SNP markor analizleri
kullanilarak yapilan ¢alismada Memecik X Uslu
melez popiilasyonu haritalanmig ve ebeveynlerde
toplamda 3903 markdr saptandigi belirtilmistir.
Arastirict baglanti gruplarmin toplam uzunlugunu
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Memecik ¢esidinde 2921.9 c¢M, Uslu ¢esidinde ise
2543.2 cM olarak saptandigm ifade etmistir.
Baglanti gruplarmin igerdigi toplam markor sayist
ve iki markor arasi ortalama mesafe sirasiyla
Memecik ¢esidinde 2071 markdr, 1.41 cM; Uslu
¢esidinde ise 1836 markor ve 1.38 cM olarak
belirlendigi aciklanmigtir (Mete, 2015). Bu calis-
madan elde edilen markor sayisi daha onceki en
yogun markdr icerikli baglanti gruplarinin
(Dominguez-Garcia ve ark., 2012), (649 markor)
yaklasik 6 kat fazlasidir. Calismadan elde edilen
baglanti gruplarinda daha sonra yapilan QTL
analiz sonuclarina gore zeytinde meyve olgunlas-
masina etkili oldugu diisiiniilen 39 aday QTL
bolgesi belirlenmistir (LOD>2). Bunlarin 21’1
Memecik ¢esidinde (LG2, LG21), 18’si ise Uslu
cesidinde (LG1, LG2, LGS, LG12, LG17) saptan-
mistir. Zeytinde meyve eti sertligine etkili 76 aday
QTL bolgesi belirlenmigtir (LOD>2). Bunlarin 28’1
Memecik ¢esidinde (LG1), 48’i Uslu c¢esidinde
(LG2, LG10) saptanmistir. Et c¢ekirdek ayrimi
tizerine etkili oldugu diisliniilen 9 aday QTL Uslu
¢esidinde (LG1, LGS5) belirlenmistir (LOD>2)
(Cetin ve ark., 2016). Son olarak yine iilkemizde
gergeklestirilen  bir bagka ¢alismada GBS
(Genotyping By Sequencing), SSR ve AFLP
markdr teknikleri kullanilarak yiiksek yogunlukta
bir linkage haritalamasi gerceklestirilmistir. Gem-
lik X Edincik su gesitlerine ait 121 F1 bireyi igeren
popiilasyonda yiiriitiilen ¢aligmada Gemlik ¢esidi

Kaynaklar

icin 25 linkage grubu elde edilmistir. Haritanin
icerdigi toplam markdr sayist 5643 ve iki markdr
arasi ortalama mesafe 0.53 cM olarak belirlenmis-
tir. Arastiricilar bu haritanin zeytin 1slah program-
larinda QTL belirlenmesinde kullanilabilecegini
ifade etmislerdir (ipek ve ark., 2016).

Sonug¢

Bilindigi gibi genom haritalama ¢alismalarinin
temel amaci, markor destekli seleksiyona zemin
hazirlamaktir. Bu amagla arastiricilar zeytinin de
dahil oldugu bir¢cok meyve tiiriinde yiiksek yogun-
lukta baglanti haritalarinin  olusturulmast ve
kantitatif 6zellik lokuslariin belirlenmesine yone-
lik c¢aligmalara devam etmektedir. Geg¢misten
gliniimiize zeytinde yapilan baglanti haritalama
caligmalart 1970’li yillarda zeytinci {ilkelerde
baslatilan melezleme programlarindan elde edilen
popiilasyonlar {izerinde yiiriitilmiistiir. Ancak, bu
melez popiilasyonlar1 sadece morfolojik 6zelliklere
gore olusturulmustur. Buna bagli olarak elde edilen
melez popiilasyonlarda yeterli genetik varyasyon
olusmadig1 soylenebilir. Zeytinde giliniimiize kadar
onemli ozelliklere iligkin etkili bir markdr tespit
edilememesinde bu durumun da rol oynadig:
diisiintilmektedir. Bu nedenle, zeytinin genetik
yapist hakkinda daha detayli bilgilere ulasabilmek
icin yeni melez popiilasyonlarin olugturulmasi
gelecekte yapilacak caligsmalar igin 6nemli bir
zemin hazirlayacaktir.
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