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oz

Bu calisma 2022-2023 yillari arasinda Tokat Gaziosmapasa Universitesi, Tarimsal Uygulama ve
Arastirma Merkezine ait seralarda yuritilmustir. Calismada 6 adet Narince x Kishmish Vatkana (NKV) ve 66
adet Narince x Regent (NRG) melezi Renl, Ren3 ve Ren9 lokuslari yoninden MAS yontemiyle kiillemeye
dayaniklilikla iliskili markérler ile taranmistir. PCR amplifikasyon (Grlnleri agaroz jel tzerinde gorintilenerek,
ornekler bant var (+) bant yok (-) olarak incelenmistir. Calisma sonucunda; genlerin bant gorinti sonuglari
genotipler arasinda degiskenlik gbstermistir. NRG-7, NRG-146, NRG-183, NRG-195, NRG-196, NRG-197 ve NRG-
200 genotiplerinin bant gorinti sonuglari, bu genotiplerde daha 6nce yapilmis olan kiilleme skorlamalari
sonuglari ile uyumlu tespit edilmistir. NRG-146 ve NRG-195 genotipleri; Renl, Ren3, Ren9, NRG-7; Ren3 ve
Ren9, NRG-183 ve NRG-196; Ren9, NRG-197; Renl, Ren9, ve NRG-200 genotipi Renl ve Ren3 lokuslari
bakimindan bant (+) vermistir. Son yillarda, kiillemeye karsi direng genleri veya lokuslarinin arastirilmasina olan
ilgi artmis ve yeni direng genleri veya lokuslari kesfedilmistir. Ren lokuslarinda, kiilleme direncinden ve bunlarin
etki mekanizmalarindan hangi genlerin sorumlu olduguna yonelik calismalar dogal olarak direng genleri tasiyan
Uzim cgesitlerinin  gelistirilmesi, pestisit kullaniminin azaltilmasi bakimindan  hayati derecede ©6nem
tasimaktadir.

Anahtar kelimeler: Direng genleri, Melez genotipler, killeme (Erysphe necator), Markére dayal seleksiyon.

Investigation of Powdery Mildew Susceptibility of Selected Hybrid Vine Genotypes Using
Markers Associated with Powdery Mildew Resistance

ABSTRACT

The study was conducted in greenhouses belonging to Tokat Gaziosmanpasa University, Agricultural
Application and Research Center between 2022 and 2023. In the study, six Narince x Kishmish Vatkana (NKV)
hybrids and 66 Narince x Regent (NRG) hybrids were screened for Renl, Ren3 and Ren9 locus with markers
related to powdery mildew resistance using the MAS method. The polymerase chain reaction (PCR)
amplification products were visualised on an agarose gel, and the samples were examined to determine
whether they exhibited a band (positive result) or not (negative result). The results of the study indicated that
the band image results of the studied genes varied among the genotypes. The band image results of NRG-7,
NRG-146, NRG-183, NRG-195, NRG-196, NRG-197 and NRG-200 genotypes were found to be compatible with
the powdery mildew scoring results previously carried out on these genotypes. NRG-146 and NRG-195
genotypes; Renl, Ren3, Ren9, NRG-7; Ren3 and Ren9, NRG-183 and NRG-196; Ren9, NRG-197; Renl1, Ren9 and
NRG-200 genotypes gave bands (+) with respect to the Renl and Ren3 locus. In recent years, interest in the
study of powdery mildew resistance genes or loci has increased and new resistance genes or locus have been
discovered. Studies of the genes responsible for powdery mildew resistance and their mechanisms of action at
the resistance locus are crucial to developing grape varieties that naturally carry resistance genes and reducing
pesticide use.

Key words: Hybrid genotypes, Marker-based selection, Powdery mildew (Erysphe necator), Resistance genes.
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GIRIS

Kulleme (Erysiphe necator) asmada verimi, meyve ve sarap kalitesini olumsuz etkileyen en onemli
mantari hastaliklarin basinda gelmektedir (Pearson ve Gadoury, 1992; Feechan ve ark., 2011). V. vinifera turiine
giren Uzlim cesitleri bu hastaliga karsi hassas olup (Gadoury ve ark., 2003), hassasiyet gesitler arasinda
degismektedir (Doster ve Schnathorst, 1985). Uygun hava kosullarinin oldugu mevsimlerde veya sinirli kontrol
onlemleri uygulandiginda, hastalik duyarl cesitler Gzerinde siddetli bir etki gostererek verim ve meyve
kalitesinin diismesine neden olabilmektedir (Halleen ve Holz, 2001). Asmanin vegetasyon periyodu igerisinde,
kiilleme ile miicadelede ¢ok yogun miktarlarda fungisit uygulanmaktadir. Yogun pestisit kullanimi hem insan
hem de gevre sagligini olumsuz etkilemekte ve ayni zamanda ciddi maliyetlere sebep olmaktadir (Belpoggi ve
ark., 2006; Komarek ve ark., 2010; Pandey ve ark., 2020). Buna paralel olarak, hiikiimetler ve tiketiciler,
azaltilmis pestisit uygulamalari da dahil olmak tizere daha siirdirilebilir Gretim yontemleri talep etmektedirler
(Dumitriu ve ark., 2021). Bu nedenle omca verimini, meyve ve sarap kalitesini koruyan ve siirdirilebilir bagcilik
icin killemeye karsi genetik olarak direngli yeni Gzim gesitlerinin gelistirilmesine yonelik i1slah galismalar
baslatilmistir (Einset ve Pratt 1975; Galet, 1998). Islah ¢alismalari 1870’lerin sonlarindan itibaren basta filoksera
olmak Uzere, kiilleme ve mildiyo gibi hastaliklara direngli gesit gelistiriimesine yonelik olarak klasik melezleme
islahi ile baslamistir (Galet, 1998). Bu yontemde amaca uygun segilen ebeveynler ile genetik varyasyon
meydana getirilmekte ve elde edilen genotipler arasindan segim yapilmaktadir (Alleweldt ve Possingham,1988).

Klasik melezleme islahi ile birlikte ilerleyen yillarda Markére Dayali Seleksiyon yontemleri (MAS)
kullanilmaya baslanmistir (Michelmore ve ark., 1991; Pauquet ve ark., 2001; Zyprian ve ark., 2002; Grando ve
ark., 2003; Marino ve ark., 2003). MAS uygulamasi ile molekiler belirtegler kullanilarak genetik kaynaklarin
genotiplendirilmesi ve optimize edilmis melez kombinasyonlarinin tanimlanmasi yapilmaktadir. Boylelikle 1slah
siresinde 5-10 yil gibi bir zaman tasarrufu saglanmaktadir (Eibach ve Tépfer, 2015; Di Gaspero ve Foria, 2015).
MAS tekniklerindeki ilerlemeler sayesinde 6rnegin, kiilleme direnci ile iligkili bazi dGnemli 6zellikler igin Kantitatif
Ozellik Lokusu (QTL) tanimlanmistir (Fischer ve ark., 2004; Riaz ve ark., 2011; Pap ve ark., 2016). Vitis tiirlerinde
direng lokuslari Run ve Ren olarak adlandirilan iki ana genden olugmakta olup bu genler kiillemeye karsi direng
saglamaktadirlar (Agurto ve ark., 2107). Simdiye kadar Run grubundan 5, Ren grubundan da 12 adet direng geni
tespit edilmistir (SosaZuniga ve ark., 2022). Ge¢misten glinimize kadar yapilan ¢alismalar sonucu kiillemeye
direncli birgok cesit gelistirilmis olup bu cesitlerden bazilari Vitis Uluslararasi Cesit Katalogu (Vitis International
Variety Catalogue) https://www.vivc.de/’de yayinlanmistir. Asma islahi glinimuzde killeme dahil olmak Gzere
farkh direng programlari ile devam etmektedir (Burger ve ark., 2009; Eibach ve Topfer, 2015; Di Gaspero ve
Foria, 2015). Bu ¢alismalarda direngli cesit ve genotiplerin erken dénemde belirlenmesi igin gesitli markorler
kullanilmaktadir (Dalbé ve ark., 2001; Pauquet ve ark., 2001; Riaz ve ark., 2011; Vezzulli ve ark., 2019). Bu
markorler yardimi ile killeme gibi hastaliklara direngli tiir ve gesitlerin genetik testlemeleri yapiimis ve bu
testlemelerde direngle iliskili genler ve allel biyuklikleri belirlenmistir (Fischer ve ark., 2004; Monteiro ve ark.,
2013; Zyprian ve ark.,2016; Shidfar ve ark., 2019; Yildirim ve ark., 2019; Akkurt ve ark., 2022). Belirlenen bu
lokuslar killemeye direncli cesitlerin erken safhada belirlenmesine yardimci olmasi bakimindan 6nem arz
etmektedir.

Bu calismada kulleme skorlamalari sonucu, kiilleme enfeksiyonu diisiik olan 72 adet genotipin MAS
yontemiyle killemeye dayaniklilikla iliskili markorler ile iligkilerinin belirlenmesi amaglanmistir.

MATERYAL ve METOT
Materyal

Calisma materyalini ana ebeveyn olarak Narince uzlim gesidi, baba ebeveynler olarak; Isabella, Regent ve
Kishmish Vatkana (iziim gesitlerinin kullanildigi ve 2019 yilinda Tokat Gaziosmanpasa Universitesinde baslatilan
bir 1slah programi sonucunda elde edilen genotipler olusturmaktadir. Bu genotipler 6 adet Narince x Kishmish
Vatkana (NKV) melezi ile 66 adet Narince x Regent (NRG) melezinden olusmaktadir.

Metot

Genotipler; Renl, Ren3 ve Ren9 lokuslari yoninden MAS yontemiyle kiillemeye dayanikhlikla iligkili
markorler ile taranmistir. PCR amplifikasyon drinleri agaroz jel lGzerinde gorintilenerek, ornekler bant var (+)
bant yok (-) olarak incelenmistir.
DNA izolasyonu

Genotiplerin sirgln uglarindaki geng yapraklarindan ortalama 150 mg doku alinarak steril ependorf
tlplere aktarilmistir. Daha sonra 6rnekler havanda ezilip ependorf tlplere konulmustur. DNA izolasyonunda
Piccolo ve ark. (2012) ile Alfonzo ve ark. (2012)’nin protokollerinden yararlaniimistir.
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Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

Yaprak ornekleri alinan genotiplerin killeme hastaligina direngli olup olmadiklarini belirlemek igin, Ren1,
Ren3 ve Ren9 olmak Uzere (¢ lokus bolgesi secilmistir. Her bir lokus icin kullanilan primerlere yonelik bilgiler
Cizelge 1'de verilmistir. Tim PCR reaksiyonlari 25 pl son hacimde hazirlanmistir. 25 pl’lik reaksiyon hacminin
icerigi: 0.125 U Tag DNA polimeraz (Fermentas), 2.5 ul 10 x Taq Buffer (100 mM Tris-HCI, pH 8.8, 500 mM KCl
and 0.8% Nonidet P-40), 10 pmol’liik (Macrogen) F ve R primerlerinden birer ul, 2.5 mM’lik dNTP (MBI
Fermentas) 2.5 pl, 25 mM MgCI2’den 2.5 pl, 1 pl 100-500 ng kalip DNA eklenip 25 pl son hacim ddH20 ile
tamamlanmigtir. Her bir PCR reaksiyonunda, PCR ¢alismasi yapilacak 6rneklerle beraber Regent ve Kishmish
Vatkana gesitleri Pozitif Kontrol (PK) olarak kullanilmistir. Ayrica bu her bir reaksiyonda kalip DNA'nin olmadigi
Negatif Kontrol (NK) olarak tanimlanan PCR mixi de kontaminasyon kontroliinde kullaniimistir.

Cizelge 1. Calismada kullanilan primerler ve 6zellikleri.

Lokus Primer Forward / Reverse primer Referans

Ren9 CenGen6F TGAATTTTGTTCTTTAGGATTTGGA Van Heerden ve ark.,
CenGen6R CACAAGAACAATTTCTACGCACA 2014

Ren3 ScORA7-760F GAAACGGGTGTGAGGCAAAGGTGG Akkurt ve ark., 2007

ScORA7-760R  GGCCATTAGGAAATCAACATTAC

Reni GF13-13F GTGCATCTTCTTCTTCCCAACC Pozharskiv ve ark. 2020
GF13-13R GCATTTGTCAAAGTCGTGTACTTC y i

PCR agamalari ve kogullari

PCR ¢alismasi Sivas Cumhuriyet Universitesi, ileri Teknoloji ve Uygulama Merkezi NGS labaoratuvarinda
gerceklestirilmistir. Calismada, BIO RAD T100 Thermal Cycler marka ve model cihaz kullaniimistir. PCR ¢alismasi
sonucu elde edilen Urtinler %1’lik agaroz jel elektroforezinde yurutilmistir. Yiritllen bu jelin gérintilenmesi
asamasinda; belirlenen baz uzunluklarinda amplifiye olduklarini kontrol etmek ve PCR érneklerinin direngli olup
olmadiginin tespiti yapilmistir (Cizelge 2, Sekil 1).

Cizelge 2. PCR asamalari, kosullari ve déngi sayisi.

PCR asamalari PCR kosullari Dongli sayisi
Baslangi¢ denatiirasyonu 95 °C'de 7 dakika

Denatlirasyon asamasi 94 °C’'de 30 saniye

Baglanma asamasi Primere 6zgu sicakliginda (TA) 45 saniye 30 dongi
Uzama asamasi 72 °C'de 30 saniye

Son uzama agsamasi 72 °C'de 5 dakika

85 86 97 98 99 100 101 PK1 PK2

Sekil 1. Ren3 lokusunun %1’lik agaroz jelde goriintlsi.

BULGULAR ve TARTISMA

Markore dayal seleksiyon yontemi ile genotipler; Renl, Ren3 ve Ren9 lokuslari bakimindan PCR ile
incelenmistir. Ren1, Ren3 ve Ren9 lokuslarina 6zgl primerler ile yapilan PCR sonrasinda Renl geni igin; 214 bg
(bp) (Sekil 2), Ren3 geni icin; 760 bg (bp) (Sekil 3) ve Ren9 geni icin; 386 bg (bp)’lik PCR Grlinl elde edilmistir
(Sekil 4).
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Sekil 2. Ren1 lokusuna ait PCR gorintusu. Sekil 3. Ren3 lokusuna ait PCR goriintusu.

L 2 4844 5 6 M

386 bg

Sekil 4. Ren9 lokusuna ait PCR gorintisu.
GF13-13F ve GF13-13R markorleri kullanilarak killeme direnci lokusu Renl geni igin; 36 adet genotip,
ScORA7-760F ve ScORA7-760R markérlerinin kullanildigi Ren3 lokusu igin; 38 genotip ve CenGen6F ile

CenGen6R markorlerinin kullanildigl Ren9 lokusu icin; 40 genotip bant (+) vermistir (Cizelge 3).

Cizelge 3. Genotiplerde Renl, Ren3 ve Ren9 lokuslarinin dagihmi.

r51|Ora Genotip Renl Ren3  Ren9 ilora Genotip Renl Ren3 Ren9
1 NKV-10 + + + 37 NRG-104 + +

2 NRG-64 + + + 38 NRG-137 + +

3 NRG-66 + + + 39 NRG-161 + +

4 NRG-75 + + + 40 NRG-176 + +

5 NRG-146 + + + 41 NRG-198 + +

6 NRG-195 + + + 42 NRG-199 + +

7 NRG-147 + + + 43 NRG-200 + +

8 NRG-164 + + + 44 NRG-201 + +

9 NRG-179 + + + 45 NRG-219 + +

10 NRG-181 + + + 46 NRG-93 + +
11 NKV-4 + 47 NKV-8 + +
12 NRG-13 + 48 NKV-16 + +
13 NRG-65 + 49 NRG-28 + +
14 NRG-193 + 50 NRG-33 + +
15 NRG-217 + 51 NRG-61 + +
16 NRG-4 + 52 NRG-85 + +
17 NRG-5 + 53 NRG-109 + +
18 NRG-25 + 54 NRG-110 + +
19 NRG-88 + 55 NRG-197 + +
20 NRG-89 + 56 NRG-7 + +
21 NRG-170 + 57 NRG-67 + +
22 NRG-211 + 58 NRG-68 + +
23 NRG-213 + 59 NRG-80 + +
24 NKV-17 + 60 NRG-120 + +
25 NRG-9 + 61 NRG-167 + +
26 NRG-60 + 62 NRG-175 + +
27 NRG-62 + 63 NRG-178 + +
28 NRG-63 + 64 NRG-102 + +
29 NRG-115 + 65 NKV-1

30 NRG-128 + 66 NRG-2

31 NRG-162 + 67 NRG-94

32 NRG-183 + 68 NRG-98

33 NRG-165 + 69 NRG-174

34 NRG-196 + 70 NRG-177

35 NRG-12 71 NRG-182

36 NRG-92 72 NRG-218

Lokuslarin dagilimi genotipler arasinda degiskenlik gostermistir. Soyleki; NKV-10, NRG-64, NRG-66, NRG-
75, NRG-146, NRG-195, NRG-147, NRG-164, NRG-179 ve NRG-181 genotipleri her (g lokus bakimindan bant (+)
vermistir. NKV-4, NRG-13, NRG-65, NRG-193 ve NRG-217 genotipleri sadece Renl, NRG-4, NRG-5, NRG-25,
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NRG-88, NRG-89, NRG-170, NRG-211 ve NRG-213 sadece Ren3, NKV-17, NRG-9, NRG-60, NRG-62, NRG-63,
NRG-115, NRG-128, NRG-162, NRG-183, NRG-165 ve NRG-196 genotipleri ise sadece Ren9 lokusu igin bant (+)
vermislerdir. NRG-12, NRG-92, NRG-104, NRG-137, NRG-161, NRG-176, NRG-198, NRG-199, NRG-200, NRG-201
ve NRG-219 genotipleri Renl ve Ren3, NRG-93, NKV-8, NKV-16, NRG-28, NRG-33, NRG-61, NRG-85, NRG-109,
NRG-110, NRG-197 genotipleri Ren1 ve Ren9, NRG-7, NRG-67, NRG-68, NRG-80, NRG-120, NRG-167, NRG-175,
NRG-178 ve NRG-102 genotipleri Ren3 ve Ren9 lokuslari igin bant (+) vermislerdir. NKV-1, NRG-2, NRG-94, NRG-
98, NRG-174, NRG-177, NRG-182, NRG-218 genotipleri ise herhangi bir lokus bakimindan bant (-) vermemistir
(Cizelge 3).

Riaz ve ark., (2013), Ozbekistan Muscat, Rizamat ve Katta-Kurgan cesitlerinde 249 bp (sc47-18) ile 260 bp
(VMCNg4e10.1) allel buyiikliiklerini Renl direnci ile iliskili olarak tespit etmislerdir. Pozharskiy ve ark., (2020),
Alma-Ata cesidi ve ebveyni Rizamat ile Muskat uzbekistansky cesitlerinde 283 bp allel blyUklGgini Renl igin
direncgle iliskili olarak belirlemis, fakat cesitlerde kiilleme enfeksiyonunun yilksek olmasindan dolayi bu
cesitlerin direncli olarak derecelendirilmedigini bildirmislerdir. Ayni arastirmacilar Kazakistan gesitlerinden olan
Kyzyl tan, Kara koz, Muskat kazakhstankyi ve Aisulu gesitlerinin kiillemeye karsi hassas olduklarini ve Renl1 igin
214 bp'lik bir allel biylikligtne sahip olduklarini bildirmislerdir.

Calismada Ren1 igin tespit edilen 214 bp’lik allel bliylkligu Pozharskiy ve ark., (2020)'in bulgulari ile
kismen benzerlik gostermektedir. Nitekim, Ren1 lokusu igin bant (+) veren NRG-193 kiilleme skorlamalarinda
ilk yil hassas (S), 2’nci yil ise direncli olarak tespit edilirken, NRG-217, NRG-13 ve NKV-4 genotipleri her iki yilda
da hassas (S) ve olduk¢a hassas (HS) gruplarda yer almislardir. Benzer farkhliklar diger bazi genotiplerde de
tespit edilmistir (Bozkurt, 2023).

incelenen genotipler Ren3 igin 760 bp’lik bir amplifikasyon Griini bant (+) vermistir. Akkurt ve ark.,
(2007), ScORA7-760 ve ScORN3-R markérlerinin agirhkh olarak direngli bireylerde amplifikasyon drtinleri
Urettigini ve hastalik direnci ile iligkili olduklarini bildirmislerdir. MAS’da 6zellikle SCORA7-760 markdrinin gesit
veya genotiplerde kiilleme direnci ile ilgili gen piramitlemesini kolaylagtirmak icin kullanilabilecegini rapor
etmislerdir.

Shidfar ve ark., (2019), Regent x Bogazkere kombinasyonundan elde ettikleri melezleri killeme ve
mildiydye direng yéniinden testledikleri ¢alismada, Ren3 lokusu icin SCORA7-760 markorini kullanmislardir.
Yapilan ¢alismada 169 genotip icerisinden 54’niin Ren3 lokusu icin, 760 bp'lik bir alel boyutu gosterdiklerinden
dolayi kullemeye karsi direncli aday genotipler olarak segildiklerini bildirmislerdir.

Ren3 igin 760 bp’lik bant (+) veren NRG-170, NRG-4, , NRG-199, NRG-179, NRG-198, ve NRG-201
genotipleri killeme skorlamalari sonuglarinda ilk yil direngli (R) ve oldukga direngli (HR) grup arasinda yer
alirken, 2’nci yilindaki kiilleme skorlamalarinda 7’nci haftadan sonra hassas olarak tespit edilmislerdir. Yildirim
ve ark., (2019), Ren3 lokusu icin kullandiklari SCORA7 markoriinden elde ettikleri sonuglarda direncle iliskili 760
bp'lik fragmanin, Sugrate, Regent ve Phoenix cesitleri dahil 10 gesitte tespit edildigini bildirmislerdir. Calismada
360 bp’lik bant veren bazi genotiplerin, killeme skorlama sonuglarinda duyarl olarak belirlendikleri rapor
edilmistir. Benzer bulgular yapilan bu c¢alismada da tespit edilmistir. Ren3 lokusu igin kullanilan ScORA7
markord, incelenen genotiplerin tliiminde 760 bp’lik allel buytklGgi bant (+) vermistir. Halbuki sera
kosullarinda 2 yil boyunca yapilan suni inokulasyon sonuglari ile laboratuvar kosullarinda elde edilen killeme
skorlama sonuglari direng yoninden bu genotiplerin tamamini teyit etmemistir (Bozkurt, 2023).

Ren9 lokusu i¢in incelenen genotiplerin tiimii 386 bp’lik amplifikasyon Grinid bant (+) vermistir. Bant (+)
veren genotiplerden NRG-7, NRG-196, NRG-183 ve NRG-197 genotipleri sera kosullarinda yapilan killeme
skorlama sonuglarinda direncgli (R) olarak tespit edilmislerdir. Diger genotiplerin killeme skorlama sonuglari
yillara gore farkliliklar gostermistir (Bozkurt, 2023). Makarkina ve ark., (2021), direng lokuslari Ren3 ve Ren9'un
varhgini belirlemek igin yaptiklari calismada, 18'i cekirdeksiz olmak lzere 25 adet tGiziim gesidini incelemislerdir.
Ren9 lokusu igin CenGen6 markori kullanildigl calismada, 287 bp’lik allel blyikligu tespit edilerek bu gesitlerin
direngli olduklari bildirilmistir.

MAS; ekonomik, zaman kazandiran ve direngli genotiplerin se¢imi i¢in yararhdir. Fakat bagda dogal
enfeksiyonlarin gézlemlenmesi, bitki fenotipinin glvenilir ve eksiksiz bir sekilde degerlendirilmesi dayanikhlik
islah ¢alismalarinda dikkate alinmalidir. Direngli GzUm cesitlerinin arazi kosullarindaki davranislarina iliskin
gorsel verilerin 1slah programlarini destekleyebilecegini géz dniinde bulundurmak gerekir. Nitekim, bu bulgular
cesitlerin genel ve organa 06zgl direng seviyesini agiklayan hastalik yonetimi stratejilerinin gelistirilmesine
katkida bulunmaktadir (Salotti ve ark., 2022).
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SONUC ve ONERILER

Sonug olarak, NRG-7, NRG-146, NRG-183, NRG-195, NRG-196 ile NRG-197, ve NRG-200 genotiplerinin
bant (+) gorinti sonuglari ile kiilleme skorlamalari sonuglari (Bozkurt, 2023) uyumlu olarak tespit edilmistir.
NKV-10, NRG-64, NRG-66, NRG-75, NRG-147, NRG-164 ve NRG-181 genotipleri her {i¢ direng lokusu bakimindan
bant (+) vermis, fakat killeme skorlamalari her iki yilda farklihk gdstermistir. NRG-174 genotipi bant (-)
gostermemis, fakat kiilleme skorlamalarinda direngli olarak tespit edilmistir. Bu genotiplerin kiillemeye
duyarhlik durumlarinin molekiler dizeyde 6zellikle gen ifadesine gore daha detayl incelenmesi gereklidir.
Ayrica kullemeye dayanikhlikla iliskilendirilen farkli gen kombinasyonlarindan hangilerinin tek veya birlikte
kiillemeye karsi daha dayaniklilik sagladigina yonellik galismalarin yapilmasi faydal olacaktir.

Tegsekkiir: Bu calisma Tokat Gaziosmanpasa Universitesi Bilimsel Arastirma Fonu Baskanligi tarafindan 2022/09
nolu proje ile desteklenmistir. Desteklerinden dolayi tesekkiir ederiz.

Cikar Catismasi Beyani: Yazarlar arasinda herhangi bir ¢ikar ¢atismasi bulunmamaktadir.

Aragtirmacilarin Katki Orani Beyan Ozeti: Makalenin hazirlanmasinda yazarlar ayni diizeyde katki saglamistir.
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