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Asma (Vitis vinifera subsp. vinifera), diinya genelinde en yaygin ve ekonomik olarak yetistiriciligi yapilan ¢ok yillik
meyve tilirlerinden biridir. Asma iriinlerinin insan saglig1 iizerindeki olumlu etkilerinin bilinmesiyle, diinyadaki bag
alanlarinda istikrarli bir artig goriilmiistiir. Degisen ¢evresel kosullar ve pazar talepleri dogrultusunda yillar i¢inde degisen
bagcilik sektoriinde yeni gesitlerin gelistirilmesiyle iizimiin pazardaki siirdiiriilebilirligi saglanmistir. Bu baglamda,
biyoteknoloji ve genetik mithendisligi alanindaki gelismeler {iziim verimliligini ve kalitesini arttirmada etkili bir arag
olarak ortaya c¢ikmistir. Genetik biliminin saglamis oldugu metotlar1 klasik asma 1slah1 siirecine dahil etmek, meyve
kalitesinin arttirilmasi, biyotik ve abiyotik stres sartlarina karsi dayanikli asma tiirlerinin daha hizli gelistirilmesine olanak
saglamaktadir. Bu derlemenin amaci, asma islahinda ge¢misten giiniimiize kadar olan siirecler ve kullanilan 6nemli
metotlar ile ilgili bir perspektif sunmak ve yeni teknolojilerin asma genetiginin iyilestirilmesi potansiyeli hakkinda bilgi
vermektir.

Anahtar Kelimeler: Asma, asma 1slah metotlari, QTL (kantitatif karakter lokus), genomik seleksiyon, markor destekli
seleksiyon

Latest Developments and Current Methods in Grapevine Breeding
ABSTRACT

Grapevine (Vitis vinifera subsp. vinifera) is one of the most widespread and economically cultivated perennial fruit crops
in the world. The knowledge of the beneficial effects of grapevine products on human health has led to a steady increase
in vineyards around the world. In response to changing environmental conditions and market demands, the sustainability
of grapes in the marketplace has been ensured by developing new varieties in the evolving viticulture sector over the
years. In this context, developments in biotechnology and genetic engineering have emerged as effective tools to enhance
grape productivity and quality. Integrating the methods provided by genetic science into the traditional grapevine breeding
process allows for the improvement of fruit quality and the faster development of grapevine varieties resistant to abiotic
and biotic stress conditions. The aim of this review is to provide a perspective on the processes and important methods
used in grapevine breeding from the past to the present and to identify the potential of new technologies to improve grape
genetics.

Keywords: Grapevine, grapevine breeding methods, QTL (quantitative character loci), genomic selection, marker
assisted selection

GIRIS

Uziim, diinya genelinde ve Tiirkiye’de en fazla
iiretilen meyve tiirlerinden biri olup, iilkemiz bu
alanda 6nemli bir konuma sahiptir. Diinya ¢capindaki
{izlim tiretim hacimleri karsilastirildiginda 6nde gelen
iilkelerden bazilarinin iiziim {iretiminde yogun olarak
yer aldig goriilmektedir. Ornegin Cin, diinyanin en
biiyiik liziim {ireticilerinden biridir ve yillik tizlim
iretimi diinya dretimin yaklagik %20-22’sini
olusturmaktadir [1]. italya iiziim iiretiminde yaklagik
%11-12’1ik bir payla Cin’den sonra diinyada ikinci
sirada yer almaktadir. Amerika Birlesik Devletleri de

diinya iiziim iiretiminin yaklasik %8-9’unu olusturan
onemli bir iiziim iireticisi olup, Ispanya ve Fransa
diinya liziim tretimin %7-8’ini gerceklestirmektedir
[1]. Tirkiye ise diinya {iziim iiretiminin %5’ini
karsilamakta olup, diinya siralamasinda 6. sirada yer
almaktadir [1]. Son yillarda diinya genelinde iiziim
tretimi yildan yila degismekle birlikte 70-80 milyon
ton arasinda seyretmekte ve bu iilkelerin iiretim
miktarlar diinya lizlim tiretiminin biiyiik bir kismim
olusturmaktadir [1].

Vitaceae ailesine ait asma (Vitis spp.) yaklasik 60
tiir igerir ve FEuvitis ve Muscadinia alt cinslerine
ayrilir. Vitis cinsi tarimi yapilan liziim tiirleri
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igerisindeki en 6nemli tiirdiir [2, 3, 4, 5, 6]. V.vinifera
L., iliman iklimden subtropikal veya tropikal iklime
kadar ¢esitli iklim kosullarina uyum sagladigi i¢in en
yaygin Vitis tirtidiir [5]. Bu nedenle, V.vinifera ve
V.vinifera hibritlerine ait cesitler diinya genelinde en
yaygin olarak yetistirilen tiirlerdir; ayrica asma
pazarinda biiyiik bir paya sahiptirler. Insan sagligi ve
beslenmesinde 6nemli bir rol oynayan iiziim, sofralik,
kurutmalik ve saraplik gibi ¢ok yonli tiiketim
seceneklerine sahiptir [2, 7, 8]. Ayrica, llkemizin
farkli bolgelerinde pekmez, sucuk, sirke gibi farkli
kullanim bicimleri de mevcuttur. Uziimiin bu ¢ok
yonlii ve cesitli kullanim alanlari, tarim ve gida
endiistrisinde dnemli bir yere sahip olmasina neden
olmustur.

Uziim asmalarmin meyve ve sarap iiretimi
amaciyla yetistiriciligi, Yakin Dogu Bolgesi’'nde en
az 7000 y1l 6nce baslamis ve tarih boyunca bu bitkiler
iizerinde binlerce yil siiren 1slah ve seleksiyon siireci
gerceklesmistir. Insanlar bitkilerin dogal dzelliklerini
degerlendirmis ve istedikleri Ozelliklere sahip
asmalar1 secip ¢ogaltarak, farkli iizim cesitlerini
gelistirmislerdir. Bu siireg hem sofralik {iiziim
meyveleri hem de sarap iiretimi i¢in kullanilan iiziim
gesitlerinin evrimini sekillendirmistir [9].

On dokuzuncu yiizyilin sonlarinda ve yirminci
yilizyilin baglarinda Avrupa’da ortaya ¢ikan salgin
hastalik ve zararlilar, bagcilik ve asma 1slahinda yeni
bir dénemin baslamasina neden olmustur. Ozellikle
de filoksera ile miicadele etmek amaciyla filokseraya
dayanikli yabani asma tirleri (V.riparia ve
V.rupestris) anag 1slahi ¢alismalarinda kullanilmistir
[10]. Anag 1slah caligmalarinin yani sira, liziim 1slah
caligmalar1 da yine aymi donemde baglamis ve
oncelikli olarak saraplik gesitlerin iyilestirilmesine
yonelik adim atilmis, daha sonra sofralik {iziim
gesitleri i¢in de 1slah ¢aligmalar1 yapilmaya
baglanmistir. Yirminci yiizyilda, 6zellikle ABD’deki
sofralik tiziim 1slah ¢alismalarina onciiliik eden farkli
kurulus (United States Department of Agriculture-
USDA) ve organizasyonlar tarafindan {stiin
Ozelliklere sahip bircok yeni sofralik {iziim cesidi
gelistirilmis ve bu iizim ¢esitleri lireticiler tarafindan
yetistirilmistir [11]. Bu geligsmeler, diinya genelinde
sofralik iizim endiistrisinin gelismesine Onciiliik
etmistir. Daha sonra, Uzak Dogu, Avrupa, Tiirkiye,
Israil ve birgok farkl1 iilkede {iziim 1slah ¢aligmalarina
baglanmistir [12, 3]. Bu galismalar, asma 1slahinin
temelini olusturmus ve bircok farkli {iziim ¢esidinin
elde edilmesine olanak saglamistir.

Gilinlimiizde ise diinya genelinde bir¢ok farkli
lizim ¢esidi bulunmakta olup, bu zengin ¢esitlilik
hem sofralik tiiketim hem de sarap endiistrisi igin
bliylik bir 6nem arz etmektedir. Fakat kiiresel 1sinma,
tiikketici tercihlerinin hizla degismesi, insan ve gevre
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sagligina yonelik farkindaligin artmasi ve bazi diger
faktorlerin etkisi ile arastiricilar klasik ve modern
yontemlerle bu beklentilere yanit verecek yeni
cesitlerin gelistirilmesini hedeflemektedir [13].

Gecmisten giiniimiize kadar olan asma 1slah
calismalarinin temel amaci, tiiketici ve iireticilerin
beklentilerini karsilayacak yeni ¢esitler elde etmektir.
Geleneksel 1slah yontemleri melezleme ve seleksiyon
asamalarindan olusmaktadir ve bu siire¢ ¢ok zaman
alici olmasinin yam sira sonuglart tahmin etmek
oldukca zordur. Fakat teknolojinin sagladigi
firsatlarla birlikte, asma 1slahinda gelismeler ileri
seviyeye ulagmistir. Genetik miihendisligi ve
molekiiler biyoloji teknikleri, istenilen ozelliklere
sahip yeni cesitlerin daha hizli ve dogru bir sekilde
secilmesine olanak tanimmistir. Boylece, iklim
degisikliginin etkisini en aza indirerek ve degisen
tiikketici taleplerini géz Oniinde bulundurarak, farkli
biyotik ve abiyotik stres kosullarina kars1 dayanikli
cesitlerin 1slah1 daha kolay ve hizli olmaktadir [14].

Bu derleme, asma islahinin gegmisten giiniimiize
kadar olan siirecini ve Onemli i1slah metotlarini
Ozetleyerek, bilim insanlarim1 ve tiim paydaslar
bilgilendirmeyi amaglamaktadir.

Klasik Islah Yontemleri

Asma (Vitis), dinya genelinde 7000 yil once
kiiltiire alian ilk ¢cok yillik meyve tiirlerinden biridir.
Asmada, oOzellikle V.vinifera tiriinde, meyve
buytikligi, renk, tam c¢icek ve seker icerigi gibi
morfolojik o6zellikler, kiiltire almma siirecinde
onemli ozellikler olarak ortaya ¢ikmistir. Ancak, bu
tiiriin bazi dezavantajlar1 bulunmaktadir. Ozellikle
V.vinifera gesitleri, hastalik ve zararlilara karsi hassas
bir yapiya sahiptirler ve bu hassasiyet nedeni ile
onemli verim ve kalite kayiplar1 yasanmaktadir [2].
V.vinifera ¢esitlerindeki hassasiyet, yabani iizim
tiirlerinin melezleme c¢aligmalarinda kullanilmasina
yol agmistir. Kuzey Amerika kokenli olan V.riparia,
V.rupestris ve V.berlandieri tiirleri farkli toprak
kosullarina uygun anaglarin gelistirilmesinde, biyotik
ve abiyotik streslere dayanikli, yiliksek kaliteli ve
istenilen olgunluk siiresine sahip ¢esitlerin
geligtirilmesi amaciyla 1slahgilar tarafindan yaygin
bir sekilde kullanilmistir [3]. Uziimiin farkli kullanim
amaglarma  gbére  melezleme  programlarinda
odaklanilan 6zellikler Cizelge 1’de 6zetlenmistir.

Asmada klasik 1slah programi melezlemeden
baslayip seleksiyon asamasimna kadar farkli
adimlardan olusmaktadir [15]. Fakat 1slah ¢aligmalari
baglaminda degerlendirildiginde, asmanin meyve
olusturabilmesi i¢in ii¢ yillik genglik donemine
ihtiya¢ duymasi ve ortalama yirmi bes yillik uzun bir
1slah siiresinin olmasi, asmanin tarimsal agidan zor
bir bitki olmasimna neden olmustur. Tipik bir 1slah
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programi, her bir se¢im asamasinda bireylerin
sayisini azaltan ardisik adimlardan olusmaktadir.
Sekil 1’de klasik 1slah adimlarin1 gosterilmektedir.

Cizelge 1. Uziimiin farkli kullanim amaglarina gore
melezleme programlarinda odaklanilan temel
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Sekil 1. Asma 1slah programinin adimlar1 ve zaman
cizelgesi

Asma 1slah programlar1 bir¢ok iilke tarafindan
farkli amaglar dogrultusunda yiritiilmektedir.
Ornegin bazi 1slah programlari, anag iiretimi, sarap,
sofralik iiziim ve kuru {izlim tiretimine odaklanirken
baz1 programlar ise meyve kalitesi, hasat siiresinde
erkencilik ve geecilik gibi ozelliklere
odaklanmiglardir [16]. ABD’de soguga ve
hastaliklara dayanikli, uzun raf Omriine sahip,
verimli, biiyilk taneli {iiziimlerin elde edilmesi
amaciyla, 1880’lerin  sonlarinda  melezleme
caligmalarina baslanmis ve ‘Golden Muscat’,
‘Concord Seedless’, ‘Frontenac’, ‘Marquette’ gibi
bir¢ok ¢esit elde edilmistir [17]. Glinimiizde ABD,
asma 1slahindaki gelismelere Onciiliik eden {ilkeler
icerisinde yer almaktadir.

Avrupa bagciliginda Fransa’ya bakildiginda,
Fransiz islahgilari, filoksera zararlisina, kiilleme ve
mildiy6 hastaliklarina dayanikli ana¢ ve iiziim
cesitlerini geligtirmek amaciyla 1slah programlarina
baglamiglardir. 1870’lerde Fransa’da baglayan islah
calismalarinda V.vinifera, V.labruscana, V.cinerea,
V.aestivalis, V.rupestris, V.lincecumii, V.riparia,
V.amurensis tirleri kullanilmig ve bu c¢aligmalar
1950’1ere kadar binlerce hibrit bireyin gelistirilmesini
saglamistir. Fransa’daki islah ¢aligmalart sonucunda
elde edilen gesitlerden bazilar1 ‘Chambourcin’, ‘Baco
Noir’, ‘Leon Millot’, ‘Marechal Foch’, ‘Aurore’,
‘Vignoles’, ‘Rosette’, ‘Rougeon’, ‘De Chaunac’,
“Villard Noir’, ‘Chelois’, ‘Chancellor’, ‘Seyval
Blanc’, ‘Villard Blanc’, ‘Vidal Blanc’ ve ‘Cascade’

cesitleridir [18].
Almanya’daki  1slah  caligmalarmin  temeli
baslangigta viral hastaliklara karsi miicadeleye

dayanmakla birlikte [19] daha sonralar1 verim, kalite
ve hastaliklara (kiilleme ve mildiy6) dayanikli ¢esitler
gelistirmeyi hedefleyen bir 1slah programi haline
gelmis ve bu programin sonucunda ‘Siegerrebe’,
‘Scheurebe’, ‘Bacchus Morio Muskat’, ‘Kerner’,
‘Ehrenfelser’, ‘Accent’, ‘Regent’, ‘Phoenix’,
‘Cabertin’, ‘Villaris’ ve ‘Cabernet Cortis’ ¢esitleri
gelistirilmistir [19]. Daha sonraki yillarda, V.riparia,
V.berlandieri ve V.rupestris tiirleri arasinda
melezlemeler yapilmis ve ¢alismalar sonucunda ‘13
Gm’, ‘SO4’ ve ‘Borner’ gibi anaglar gelistirilmistir
[20].

Asma 1slah programlari, Italya’da 1800’lerin
sonlarindan itibaren yogun bir sekilde baslamistir
[21]. 1879’da Italya’da filokseranin  ortaya
¢tkmasmin ardindan, 6ncelikli olarak anag¢ 1slahi
calismalarina baglanmis ve anag 1slah
programlarinda; filoksera’ya kars1 direng, kirece ve

kurakliga tolerans ve adaptasyon konularina
yogunlagilmigtir. Bu 1slah  programlarinda
V.berlandieri ~ x  V.riparia, V.berlandieri X
V.rupestris, V.riparia  x  V.rupestris  tiirleri

melezlenmis ve ‘779 P°, 775 P* ve ‘1103 P’, ‘240’
€225, 300°, ‘140 Ru’, ‘Cosmo 2’ ve ‘Cosmo 10°,
‘Golia’, ‘Gagliardo’, ‘Star 50° ve ‘Star 74°, ve ‘M’

serisi (M1, M2, M3 ve M4) gibi anaglar
geligtirilmigtir [21].
Ispanya’daki asma 1slahi stireci

degerlendirildiginde, ispanya’da asma 1slahi iizerine
calismalarin 1940 yilinda bagladigi goriilmiis ve ilk
1slah programinda bazi anaglar ve yerel genotipler
ebeveyn olarak kullanilarak yeni sarap cesitlerinin
geligtirilmesi amaclanmistir. Bu donemde yapilan
1slah caligmalarmin bir sonucu olarak ‘Redora’
cesidinin gelistirildigi bildirilmistir [22]. Ayrica,
2003 yilinda, mantar hastaliklarina dayanikli, yerel
ekosisteme uyum saglayabilen ve kaliteli sarap
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tiretebilen ¢esitler gelistirmek amaciyla bir 1slah
programi baslatilmistir. Bu programda; ‘Merlot’,
‘Palomino Fino’, ‘Alicante Henri Bouschet’, ‘Syrah’,
‘Regent’ ve ‘Tempranillo’ ¢esitleri kullanilmigtir. Bu
calismadan elde edilen bazi hibritlerin (6rnegin
Palomino x Regent), mantar hastaliklaria karst
direncli oldugu belirtilmistir [18].

Ulkemizde ise 1slah calismalari 1970’lerde
baslamis olup, Tekirdag Bagcilik Arastirma Enstitiisii
ve Atatlirk Bahge Kiiltiirleri Merkez Arastirma
Enstitlisii asma 1slah ¢alismalarinda 6ncii kuruluglar
arasinda yer almistir. Tiirkiye’de asma 1slah
calismalari, hastaliklara dayanikli, meyve kalitesini
artiracak ozellikler (giizel aromals, iri tane yapisina
sahip), erkencilik, geccilik ve c¢ekirdeksiz iiziim
cesitleri 1slahina yogunlagsmistir [16]. Bu ¢alismalar
sonucunda ‘Trakya Ilkeren’ (Alphonse Lavallee x
Perlette), ‘Tekirdag Cekirdeksizi’ (Alphonse
Lavallee x Sultani Cekirdeksizi), ‘Baris Uziimii’
(Cardinal x Beauty Seedless), ‘Ozer Karas1® (italia x
Favli) Tekirdag Bagcilik Arastirma Enstitiisii’niin
gelistirmis oldugu 23 cesitten bazilaridir. Atatiirk
Bahge Kiiltiirleri Merkez Arastirma Enstitiisii asma
1slah ¢alismalar1 sonucunda birgok ¢esit gelistirilmis
ve gelistirilen gesitler arasinda ise ‘Arif Bey’ (Beyaz
Sam x Miskiile), ‘Atak77’ (Beyaz Cavus, X
Hamburg Muscat), ‘Yalova Beyazi’ ve ‘Ata Sarist’
(Beyaz Cavus, x Cardinal), ‘Uslu’, ‘Yalova Incisi’
(Honiisii x Siyah Gemre) yer almistir [16].

Asma (Vitis spp.) Islahinda Yeni Teknolojilerin
Kullanmimast

Genis capta yetistiriciligi yapilmasina ve biiyilik
bir ekonomik éneme sahip olmasina ragmen, asmanin
genetigi  lizerine yapilan arastirmalar yiiksek
heterozigosite, biiyiik alan gereksinimleri ve goreceli
olarak uzun genglik donemi nedeniyle smirl
kalmigtir. Yiiksek oranda heterozigot olan tiirlerde
yeni cesitlerin se¢imi, kontrollii c¢aprazlamalarla
ortaya ¢ikan bireylerin i¢indeki cesitli varyantlar ve
kombinasyonlarin ortaya cikardigi sayisiz fenotipik
karakterlerin  dikkatlice = gozlemlenmesini  ve
Olciilmesini gerektirir [23]. Bu ylizden de DNA dizisi
bilgisi artik geleneksel 1slah1 desteklemek igin
ebeveyn ve en degerli bitki se¢iminde rutin olarak
kullanilmaktadir [23, 24]. Asmada molekiiler
markorler ile, markor destekli seleksiyon (MAS),
QTL analizleri, genetik haritalama metotlar1
kullanilarak gen kaynaklarimin karakterizasyonu,
kiiltiir ~ ¢esitlerinin  tanimlanmast ve  genetik
akrabaligin  belirlenmesi, filogenetik analizler,
ebeveynlerin  belirlenmesi  gibi  birgok analiz
yapilabilmektedir [25, 26].
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DNA Markoér Destekli Seleksiyon (MAS), QTL
(Kantitatif Karakter Lokus) Haritalama

Molekiiler markorlerin  kullanilmasi, c¢evresel
varyansin azaltilmasiyla birlikte, 6zelligin kalitim
derecesini kolayca ortaya koymaktadir. 1950’lerin
sonlarindan itibaren asma genetigi iizerine yapilan
caligmalar yogunlagmis ve molekiiler markdrlerin
erisiminin kolay ve ucuz olmas1 Vitis genetigi
arastirmalarin1  kolaylastirmistir. Bdylece asma
genomunu haritalamak ve her genotip i¢in benzersiz
DNA profilleri olusturmak miimkiin hale gelmis ve
genlerin belirlenmesi veya QTL haritalanmasi ile
DNA markérleri yardimiyla seleksiyonun bitki
1slahinda kullanilmasi siireci baglamistir. Giiniimiizde
bircok bitki 1slah programinda, gen havuzlarindaki
temel genlerin tanimlanmasi ve istenilen 6zelliklerin
aktarilmasinda markor destekli seleksiyon (MAS)
kullanilmaktadir.

QTL (kantitatif karakter lokusu), bir kromozom
tizerinde belirli bir 6zellie neden olan kiigiik bir
DNA segmentidir. QTL haritalama, karmagik
Ozelliklerin altinda yatan genetik bilgileri saglama
konusunda en etkili yoOntemlerden biridir [27].
Kantitatif ozellikler, bir¢ok genin ve c¢evrenin
etkilesiminden kaynaklanan 6lgiilebilir fenotiplerdir.
Asmada bitki boyu, c¢igeklenme zamani, gdzlerin
patlamasi, kardeslenme, goz verimliligi ve verim
unsurlari, kalite, bazi hastalik ve zararlilara karsi
dayaniklilik gibi bir¢ok 6zellik bir¢ok gen tarafindan
kontrol edilen kantitatif 6zellikler olarak bilinir [25,
2]. Vitis vinifera’da sarap kalitesi Ozellikleri igin
Oonemli olan (yani antosiyaninler, proantosiyaninler,
metoksipirazinler ve terpenlerin sentezini kontrol
eden) birkag lokus kesfedilmistir [23].

Organizmanin tiim genomunu kapsayan genetik
markorler kullanarak bir baglanti haritasi olusturmak
ve bir popiilasyondaki 6zelligin varyasyonunu analiz
etmek, QTL haritalamasinda énemli bir adimdir [28,
29]. QTL haritalama, o&zelligin  kalitimini,
ebeveynlerin  katkisini  tanimlar ve  dzelligin
varyasyonundaki yiizdesini aciklar. Uziimde DNA
markorleriyle yapilan QTL haritalama, ¢esit segimine
yardimc1 olmaktadir. Son 20 yilda {iziimde QTL
haritalama  i¢in  kullanilan  birka¢ ~ markor
bulunmaktadir. 1995’te yayimlanan ilk genetik {iziim
haritasi, RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) ve AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism) kullanilarak olusturulmustur. Daha
sonraki ¢alismalarda SSR (Simple Sequence Repeat
Polymorphism) ve SNP (Single Nucleotide
Polymorphisms) kullanilmistir [30].

Son yillardaki 6nemli gelismelerden biri, GBS
(Genotyping By Sequencing) teknolojisinin ortaya
¢ikist olmustur. GBS, belirli bir 6zelligi yoneten tim
olasi genetik bolgeleri arastirabilen ¢ok sayida
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markor olusturma ve degerlendirme konusundaki
onceki siirlamalarin iistesinden gelmistir [2, 24, 31].
Vitis spp.’nin genom dizilimi (sequence), genis
kapsamli ve yiiksek verimli DNA markorleri
gelisiminde ve Kantitatif Karakter Lokuslariin
(QTL) tanimlanmasinda o6nemli ilerlemelere yol
acmistir, bu da aday genlerin dogrulanmasini ve
markor destekli seleksiyon ile (MAS) 1slah
programlarmin  gelistirilmesini  saglamistir. 11k
kullanilan yontem olan RAD (Restriction Site-
Associated DNA) dizilemesi, seckin asma
cesitlerinde onemli Ozelliklerin  tanimlanmasinda
basariyla uygulanmistir.

Genomik Seleksiyon (GS)

Molekiiler markorlerin kullanima, Vitis
genetiginin arastirilmasini biiyiik olgiide
kolaylastirarak, aragtirmacilarin iizim genomunu
haritalamasina ve her bir genotip icin farkli DNA
profilinin olusturulmasini saglamistir. MAS ile
istenilen oOzellikle veya fenotiple iligkili oldugu
bilinen DNA markorii kullanilarak hedef o6zelligi
etkileyen allelleri bulunduran bitkiler secilmektedir.
Bu nedenle MAS, arzu edilen o6zelligin ortaya
cikmasinda etkili olan, daha az sayida QTL’ler
tarafindan kontrol edilen 6zellikleri i¢in etkilidir [32].
MAS’in secilim yaparken kiiclik genlerin etkisini
belirleyememesi gibi baz1 eksiklikler gostermesi ve
MAS kullanilarak, tane verimi ve abiyotik stres
toleranst gibi karmasik kaliim 6zelliklerinin
iyilestirmenin zor olmasi gibi nedenlerle MAS’1n bir
formu olan genomik seleksiyon (GS) ortaya
¢tkmustir.

MAS’1n aksine, GS’de bireyin genetik degeri, tiim
genom boyunca dagilmis olan ¢ok sayida markdr
kullanilarak belirlenmektedir. Ayrica GS, tlim genom
boyunca genotipik verileri kullanarak herhangi bir
0zelligi dogru bir sekilde tespit ederek, istenilen
ozellikteki bireylerin sec¢ilmesini saglayan bir strateji
olarak tanimlanmaktadir [33]. Meuwissen vd.
[34]’ninde GS konseptinin hayvanlar ve bitkilerde
karmagik 6zelliklerin altinda yatan gen bolgelerinin
tahmin edilmesinde kullanilabilecegini Onermesine
ragmen, sadece son zamanlarda yaygin olarak bitki
islahinda  kullanilmaya baglanmistir. Bunun en
onemli nedenlerinden biri, GS igin temel bir
gereklilik olan uygun ve yiiksek verimli genotipleme
platformlarinin eksikligidir [3, 32]. Fakat Next
Generetion  Sequencing (NGS)  teknolojileri
genotipleme siiresi ve maaliyetini 6nemli Olglide
azaltmasiyla ve Single Nucleotide Polymorphism
(SNP) markérlerinin kesif siirecini hizlandirmustir.
Ayrica NGS genom capinda yiiksek verimli SNP
genotipleme platformlarinin  gelismesine olanak
saglamistir. Ozellikle, Genotyping By Sequencing

(GBS) teknolojisinin ortaya ¢ikmasi hem model hem
de model olmayan bitki tiirlerinde GS i¢in uygun
SNP’lerin iiretilmesini saglamistir [32, 35].

GS, referans popiilasyonun genotipik ve fenotipik
verilerine dayanarak ayni anda tiim lokuslardaki allel
etkisini hesaplayan istatiksel bir tahmin modeli
gelistirmekte, bu da melezleme popiilasyonundaki
tim bireyler i¢in genomik profillerinden genomik
melezleme degerlerini (GEBV=Genomic Breeding
Values) hesaplamak i¢in kullanilmaktadir (Sekil 2).
GEBV’ler, daha 1iyi performans gosterecek ve
melezleme icin ebeveyn olarak veya 1slah
programinin bir sonraki nesil ilerlemesi i¢in uygun
olan bireyleri tahmin etmemize olanak tanimaktadir.
Ciinkii bu bireylerin molekiiler markor profilleri,
belirli cevrelerde daha iyi performans gosterdigi
kaydedilmis referans popiilasyondaki diger bitkilerle
de benzerdir. Boylece klasik melezleme metodunda,
iistiin hatlarin belirlenmesi i¢in beklenilen uzun 1slah
dongiisii, GS ile kisaltilmaktadir [32, 33].

Ornegin, ABD’deki farkli kurumlarin katilimiyla
baglatilan Vitisgenl, Vitisgen2 ve Vitisgen3 projeleri
sayesinde, iizim genomundaki farkli oOzellikleri
belirlemek ve bu oOnemli ozelliklerle iligkili
markorleri 1slah programlarinda kullanmak amaciyla
cok Onemli ilerlemeler kaydedilmistir [3]. Bu
projelerin amaci, sofralik iiziim, kuru iiziim ve sarap
endiistrisinde verim ve kaliteyi attirarak, kan
arttiracak, genomik seleksiyon gibi yeni 1slah
metotlart  gelistirmek, hastalik ve zararlhilarin
kaynagini tanimlamak ve bunlara karsi dayanikliligi
arttiracak yeni yontemler gelistirmek olmustur.

Fenotip
+
Genotip

|

GS Model
Deieri

}

Genomik
Melezleme g

Degeri (GEBV)

Segilen
Populasyon

Genotipleme | ey

En Yiiksek GEBV
Degerine Sahip
Bitkiler

Sekil 2. Genomik seleksiyonun asamalari

Genetik Transformasyon ve Gen Diizenleme
(Gen Editing) Metodu

Biyoteknoloji ve genetik miihendisligindeki
gelismelere paralel olarak, genetik aktarim ile
transgenik asma cesitleri elde etmek miimkiin hale
gelmistir.  Genetik aktarim, rekombinant DNA
teknolojisi kullanarak, ¢esidin kimligini
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degistirmeden, ilgi duyulan tarimsal ozellikleri
gelistirmek  icin  bitkileri  genetik  olarak
degistirebilme olanag1 sunar. Istenilen o6zelliklerle
iligkili gen bolgelerinin ve markdrlerin gelistirilmesi,
aktarim (transformasyon) sistemlerinin gelistirilmesi,
biyotik ve abiyotik stres kosullarina kars1 dayanikli
bireylerin elde edilmesi ve bitkinin aroma ve tat
bilesenlerini belirleyerek iizim kalite 6zelliklerinin

iyilestirilmesine  yonelik transgenik asmalarin
gelistirilmesinde O6nemli bir asama kaydedilmistir
[36, 3].

Genetik aktarim i¢in kullanilan dokulardan

tekrardan doku elde edilmesinde yasanan zorluktan
dolay1, aktarim ve antibiyotik se¢iminden sonra
yeniden olusum orani (rejenerasyon), toplam aktarimi
yapilan materyalin %10 ile %30’u arasinda
degismektedir [37]. Buna gore, transgenik ve genetigi
degistirilmis bitkilerden doku yenilenmesi elde etmek
en Onemli zorluklardan biri olmakta ve asmanin
genetik aktarima direncli oldugunu
diisiindirmektedir. Yenileme siirecine asma ¢esidi,
genetik aktarrm  metodu, doku kiiltiiri ve
antibiyotiklere dayali se¢im metodu gibi faktorler etki
etmektedir [3, 30, 36]. Bu kisitlamalara ragmen,
mantar, bakteri ve virlis hastaliklarina dayanikli
cesitler elde edilmistir [38]. Asmada genetik aktarim
icin baslica Agrobacterium tumefaciens ve daha az
oranda biyolistik teknikler kullanilmaktadir [39].
Asma genetiginin genetik aktarim ve gen diizenleme
metodu ile degistirilmesi Sekil 3’te gosterilmektedir.

Asmada genetik mithendislik protokollerinde en
cok kullanilan ve bir rejenerasyon yontemi olan

somatik  embriyogenesis de yaygin  olarak
kullanilmaktadir. Asma genotiplerinde somatik
embriyogenesis  kullanilarak  birgok  protokol

gelistirilmis ve bircok bitki doku ve organlar
eksplant olarak kullanilmistir. Somatik embriyo elde
etmek igin yaygin olarak kullanilan doku ve organlar;
ovaryumlar, anterler, yapraklar, daha az siklikla
stigma ve sitiller, biitiin ¢igekler, olgun tohumlar ve
petiollerdir [3, 30, 36].

Son yillarda, genetik diizenleme ile tarimsal
oneme sahip Dbitkilerde genetik iyilestirme
yapilmaktadir. Genetik diizenleme genellikle belirli
gen bolgelerinin  eklenmesi, ¢ikarilmasi veya
degistirilmesini igerir. Genetik diizenleme teknikleri,
CRISPR-Cas9 gibi gelismis yontemlerle
gergeklestirilebilir [40]. Diger taraftan, tasarlanmig
genlerin bitki hiicrelerine aktarilmasi igin alternatif
metotlar ortaya ¢ikmaktadir. Karbon noktalar1 suda
¢ozilinlir nanopartikiiller (NP) olarak tanimlanmakta,
kolay elde edilebilir olmasi ve etkili bir sekilde bitki
hiicresinin alimin1 saglamast gibi &zelliklerinden
dolay1 avantajli teknoloji olarak goriilmektedir.
Karbon noktalarinin bitkide fotosentez veya biiyiime
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lizerine olumsuz etki yaratmadan, bazi bitki tiirlinde
plazmitlerin bitki hiicresine aktariminda bir arag
olarak kullanildig1 belirtilmistir [30, 41].

SN, Genotip (Eksplant Somatik
Uioanpcen s kaynagi) Embriyogenesis
| |
Gen Aktarim ﬁ r Gen Diizenleme
Biyolistik .
Teknikler Bitki Agrobacterium
Rejenerasyonu tumefaciens
Agrobacterium
tumefaciens l Viriisler
Viriisler
Genetigi Nanopartikiiller
Degistirilmi
Nanopartikiiller ggitki ?

Sekil 3. Genetik aktarim ve gen diizenleme metodu
ile asma genetiginin degistirilmesinin semasi

Cizelge 2. Asmada CRISPR-Cas9 teknolojisiyle
yapilan bazi ¢aligmalar

O e | Cesit Amaglanan Ozellik
CRISPR/Cas9 | Chardonnay MLO-7 da}iﬁigﬁiyaz]
CRISPR/Cas9 Chaflo};’nay’ VVPDS albigdfiﬂﬁﬁu]
CRISPR/Cas9 | Chardonnay de}I;;l(rigg:LZse Z:rﬁzgik[?lzi]t

gene (IdnDH)
CRISPRICas9 | Soiir | VWWRKYS2 | i sy
CRISPR/Cas9 TSh:e“;ls;“ VvPR4b l\}f;s‘sizi’yy; ‘EZ%‘
CRISPR/Cas9 Tshé’en;ls;“ \\//‘:111\\4/;%1 ﬁ;ﬁ?ﬂfkkf‘ii}
CRISPR/Cas9 | Neo Muscat VvPDS Albino fenotip [47]

Asmada genetik diizenleme calismalarinin ¢ogu,

Ozellikle asmasimin kiillemeye kars1 direncini
artirmak ve Botrytis cinerea’ya karst direnci
giiclendirmek, tartarik asit {iretimini artirmak,

karotenoid biyosentezi yolunu manipiile etmek ve
albino fenotipi elde etmek amaciyla yapilmistir
(Cizelge 2) [30, 38, 42].

SONUC

Asma, diinya genelinde en ¢ok ticareti yapilan
meyve tiirleri arasinda yer almaktadir. Farkli tiikketim
sekillerinin olmasmin yani sira, insan sagligi
acisindan bir¢ok faydasi bulunmasi nedeniyle tercih
edilmektedir. Ancak, tiiketicilerin talepleri zamanla
degisim gostermektedir. Hizla degisen tiiketici
taleplerine yonelik daha kaliteli yeni liziim ¢esitleri
elde etmek, farkli 1slah programlan araciligiyla
mimkiindiir. Asma 1slahindaki gelismeler ve asma
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genomu lizerinde yapilan ¢aligsmalar sayesinde birgok
onemli Ozelligin gen bolgeleri belirlenmis ve asma
1slahinda hedeflenen sonuglara ¢ok daha kisa siirede
ulagsmak miimkiin hale gelmistir.

Glinlimiizde  teknolojinin  asma  1slahinda
kullanilmasi ile, farkli Vitis tlirlerinin genom sekans
sonuglari, lizlim 1slah ¢aligmalarinda daha yenilikgi
ve hedefe yonelik caligmalarin yapilmasina olanak
saglamistir. Uziim genomundaki farkli 6zellikleri
belirleyerek ve bu Onemli ozelliklerle iligkili
markorleri 1slah programlarinda kullanarak 6nemli ve
hizli ilerleme kaydetmek miimkiindiir. Son yillarda
arastirmacilarin amaci, sofralik, kurutmalik ve
saraplik endiistrisinde verim, kalite ve karn arttiracak
yeni 1slah metotlar1 gelistirmek, hastalik ve
zararlilarin kaynagini tanimlamak ve bunlara karsi
dayanikliligi arttiracak yeni yontemler gelistirmek
olmustur. Geleneksel 1slah metoduna genomik
teknolojileri entegre etmek, hastalik direnci yiiksek,
diisiik sicaklik toleransi ve gelistirilmis meyve
kalitesi gibi Ozelliklerle iligkili o6nemli genlerin
belirlenmesini hizlandiracaktir. Diinya ¢apindaki
iizim 1slah programlarinda belirlenen genlerin
kullanilmasi, tiiketicilerin istekleri dogrultusunda
1slahgilarin yeni ¢esitleri daha hizli gelistirmelerine
yardimci olacaktir. Ayrica bu gelismeler sayesinde
liziim yetistiriciliginin  diinya pazarinda daha
stirdiiriilebilir hala gelmesini saglayacaktir.
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