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Anahtar Kelimeler
Cin msir,

Saf hat,

Genetik uzaklik,
Kiimeleme,

Ozet: Calismada; Bati Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii (BATEM) ve
Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitlisiine (KTAE) ait 35 adet kendilenmis cin
misir hatti molekiiler analize tabi tutulmustur. Molekiiler karakterizasyon i¢in 21
adet SSR primeri kullanilmis ve hatlar arasindaki genetik uzakliklar tespit
edilmeye c¢alisilmistir. Arastirma sonucunda; kiimeleme analizi ile elde edilen
dendograma gore cin misir hatlar1 2 ana ve 5 alt gruba ayrilmistir. Calismada
kullanilan hatlar 0.44 ile 0.95 araliinda benzerlik gostermislerdir. Calismada
kullanilan hatlardan 9 ve 28 nolu hatlar yakin akraba bulunur iken, 1 ve 23 nolu
hatlarin uzak akraba bulunmustur. Elde edilen bu sonuca gére BATEM ve KTAE ait
kendilenmis cin misir hatlar1 arasinda genetik olarak bir varyasyonun oldugu
tespit edilmistir.

Molecular Characterization of Popcorn Inbred Lines by Using SSR Primers
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Abstract: In this study, 35 popcorn inbred lines that belong to West Akdeniz
Agricultural Research Institute (BATEM) and Black Sea Agricultural Research
Institute (KTAE) were subjected to molecular analysis. 21 SSR primers were used
to determine genetic distances among genotypes for molecular characterization.
According to the unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA)
cluster analysis, popcorn inbred lines were divided in to 2 main and 5 sub-clusters.
Similarity coefficient was changed between 0.44 and 0.95 among inbred lines. The
nearest genetic similarity was detected between 9 and 28 number. On the other
hand, 1 and 9 numbered lines were found to be the most distant relatives. The
results of the study revealed a genetic variation in the popcorn inbred lines that
belong to West Mediterranean Agricultural Research Institute and Black Sea
Agricultural Research Institute.

1. Giris

bilgiye gore farkli arastirmacilar [8; 9; 10] iki
germplasm melezlendiginde ortaya ¢ikan farkliligin

Cin misirin orijini ile ilgili gorlsler diger misir

sebebinin genetik farkliliktan kaynaklanan bir

varyeteleri ile aynidir ve Amerika olarak bildirilmistir uyaricinin oldugunu ileri slrmiislerdir. Misirda
[1; 2; 3; 4]. Avrupa’da tiliketiciler cin misir ile heterosisin en oOnemli varsayimlarindan biri,
A.B.D’nin kesfi ile birlikte tanismislar, patlak misiri ebeveynlerin farkli genetik tabanli materyalden

sit veya krem ile karistirarak kahvalti gevregi
seklinde kullanmaya baslamislardir [3]. Cin misir
tariminda kullanilan cesitler genel itibari ile hibrit
cesitlerdir. Hibrit gesit 1slah ¢alismalarinda tstiin bir
melez elde etmenin ilk yolu farkli ebeveynlerin
tanimlanmasidir  [5]. Heterosisin misir 1slah
calismalarinin temelini olusturdugu bildirilmis ve
heterosis kavram ilk kez misirda yapilan ¢alismalar
sonucunda ortaya atilmistir [6]. Crow [7]'un aktardig:
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secilmesidir. Bu nedenle misir 1slahgilari i¢in genetik
cesitlilik ve bu gesitliligin 1slah programlarinda
kullanilmasi konusu, yiiksek heterosisin melezlerde
gozlenmesinden bu yana hep dnemli olmustur [11].
Saf hatlar arasindaki genetik iliskinin bilinmesi;
ozellikle melezlemelerin planlanmasinda ve hatlarin
heterotik gruplarinin belirlenmesinde ¢ok 6nemli
oldugu vurgulanmstir [12].
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Genetik cesitlilik calismalarinda morfolojik ve

agronomik degerlendirmelerin yetersiz kaldig1
durumlarda, biyokimsal markorlerden
yararlanilmaktadir  [13]. Genetik  uzakliklarin

belirlenmesinde bir¢cok molekiiler markér teknigi
(SSR, RFLP, RAPD, AFLP, SNP) kullanilmasina
ragmen, misirda molekiiler karakterizasyonda daha
detayl bilgi verdiginden dolay1 SSR markoérler tercih
edilmektedir [14]. Powel [15]" e gore, misir 1slahinda
farkli PCR-tabanli DNA markoérler iginde SSR
markorlerinin tercih sebepleri arasinda maliyeti,
basitligi ve verimliligi gelmektedir.

Son yillarda diinyada misir bitkisinde genetik
akrabalik tespiti calismalarinda SSR primerleri basari
ile kullanilmaktadir. Ancak iilkemizde misirda
molekiiler yontemler ile genetik akrabalik tespiti

¢alismalart1 simirlh  sayida kalmis ve mevcut
calismalarda atdisi msir varyete grubunda
yapilmistir.  Ulkemizde  ozellikle cin  musir

varyetesinde molekiiler markirlar yardimi ile genetik
cesitlilik tespiti daha dnce yapilmamistir.

Bu ¢alismada, daha sonraki 1slah ¢alismalarinda daha
listiin melez kombinasyonlar1 elde edebilmek i¢in
molekiiler veriler kullanilarak mevcut durulmus cin
misir hatlarinin genetik uzakliklarinin belirlenmesi
amaglanmistir.

2. Materyal ve Metot
2.1. Bitkisel materyal

Materyal olarak, BATEM’e ait 27 adet ve KTAE ait 8
adet olmak tizere toplam 35 adet kendilenmis cin
misir hattt kullanilmistir. Calismada kullanilan cin
misir hatlarina ait bazi1 o6zellikler Tablo 1'de
verilmistir.

2.2. DNA ekstraksiyonu ve SSR analizi

DNA izolasyonu i¢in 3-4 haftalik misir bitkilerinden,
her hattan 4-5 bitkiden olmak tizere alinan yaprak
ornekleri aliiminyum folyolara konularak buz
kutusunda laboratuvara tasinmistir. DNA izolasyonu
Aldrich [16]' e gore CTAB yontemi kullamlarak
yapilmistir. Bu yonteme gore, 2 cm2 ’lik taze yaprak
dokusu Tablo 2’ye gore hazirlanmis soliisyondan 1,5
ml alinarak porselen havanda ezilmis, bu 6rneklerden
700’er pl alinarak 2 ayr1 ependorf tiipe konulmustur.
Ornekler 652C’de 2 saat bekletilmistir. Daha sonra
ekstraksiyon tiipii icerisine 600 pl cloroform:
isoamylalcol ilave edilmis ve tiipler oda sicakliginda
vortekslendikten sonra 15 dakika 13 000
devir/dakika’da santrifiij edilmistir. Olusan iki ayri
fazdan ustteki sivi kisim bir otomatik mikro pipet
yardimi ile yeni ependorf tiiplere alinmis ve iizerine
bu soliisyonun 2/3’i kadar buzdolabinda bekletilmis
olan soguk isopropanol ilave edilmistir. Ependorflar
el ile yavasca alt iist edildiginde DNA’nin belirgin hale
geldigi goriilmistir. Temiz bir DNA elde etmek icin
tiipler 10 dakika 13 000 rpm’de santrifiij edilmistir.

Tiip dibinde pelet haline gelen DNA iizerindeki siv1
kissm dokiilerek tiiplerden uzaklastirllmistir. Bu
asamada DNA yikama buffer'r (% 76’lik etanol + 10
mM amonyum asetat) ile iki kez yikanmistir. Daha
sonra etanol, tiiplerden uzaklastirilarak agz acik bir
sekilde kurutulmaya birakilmistir. Kuruyan tiiplere
100ul saf su ilave edilerek 652C’de bekletilmek
suretiyle DNA’lar ¢ozdiiriilmiis ve ¢alismalar boyunca
kullanilmak tizere -202C’de muhafaza edilmistir.

DNA kalitesi ve konsantrasyonunu belirlemek icin 5
ul'lik DNA ornekleri % 1.3’liikk agaroz (Sigma) jelde
75 V'da 45 dakika elektroforez (BIO-RAD) islemine
tabi tutulmustur. Kontrol olarak konsantrasyonu
bilinen A DNA’s1t ( 25 ng, 50 ng, 100 ng, 200 ng)
kullanilmistir. Etidyum bromid ile boyanmis olan jel,
goriintiileme sistemi (KODAK GELLOGIC 200) ile
gorilintiilenerek bilgisayar ortamina kaydedilmistir.

Arastirmada, MaizeGDB sitesinden elde edilmis olan
ve (Comertpay, 2008; Kostova et al. 2006; Da Silva et
al. 2009; Dandolini et al. 2008; Trindade et al. 2010)
tarafindan kullanilmis ve basarili bulunan 38 adet
SSR primeri kullanilmistir. Kullanilan primerlerden
21 adedi 6n optimizasyon calismalarinda basaril
bulunmus ve nihai olarak arastirma basarili bulunan
bu primer molekiiller c¢alismalarda kullanilmistir
(Tablo3).

Tablo 1. Arastirmada morfolojik ve molekiiler
karakterizasyonu yapilan cin misir saf hatlar1 ve baz
ozellikleri

Sira Ad1 Saf Hattin Orjini Tane.
No Rengi
1 Antcin-01 Aydin Populasyonu Sar1
2 Antcin-02 Antalya Populasyonu Sar1
3 Antcin-03 Ankara Populasyonu Sar1
4 Antcin-04 USA P 208 hatt1 Sar1
5 Antcin-05 USA P 206 hatt1 Sar1
6 Antcin-06 USA HP 72-11 hatt1 Sar1
7 Antcin-07 USA HP 6807 hatt1 Sar1
8 Antcin-08 USA HP 301 hatt1 Sar1
9 Antcin-09 USA HP 301 hatt1 Sar1
10 Antcin-10 Cin misir populasyon 1slahi Sar1
11 Antcin-11 Aydin populasyonu Sar1
12 Antcin-12 Almanya 1702-2 hatti Sar1
13 Antcin-13 Almanya 1702-2 hatti Sar1
14 Antcin-14 Aydin populasyonu Sar1
15 Antcin-15 USA P 208 hatt1 Sar1
16 Antcin-16 USA HP 6807 hatt1 Sar1
17 Antcin-17 Ankara populasyonu Sar1
18 Antcin-18 Yerli populasyon X Yugpslav Sart

Populasyon melezi
19 Antcin-19 Antalya populasyonu Sar1
20 Antcin-20 Ankara populasyonu Sar1
21 Antcin-21 Antalya populasyonu Sar1
22 TCK-51 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
23 TCK-52 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
24 TCK-53 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
25 TCK-58 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
26 TCK-65 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
27 TCK-66 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
28 TCK-78 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
29 TCK-83 Kompozit Varyete Islahi Sar1
30 Antcin-30 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
31 Antcin-31 Cin musir Populasyon 1slahi Sar1
32 Antcin-32 Antalya Populasyon Sar1
33 Antcin-33 Antalya Popiilasyonu Sar1
34 Antcin-34 Konya Popiilasyonu Sar1
35 Antcin-35 Aydin Popiilasyonu Sar1
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Tablo 2. CTAB Ekstraksiyon Buffer

Sol 100 ml icin Stok Final Conc
NacCl 28 ml 5M 1.4M
0.5M
EDTA (pH=8 4 ml 20 mM
(pH=6) (pH=8)
. 1M
Tris HCI (pH=8 10 ml 20 mM
(PH=8) (pH=8)
CTAB 2gr %2
2- Mercaptoethanol 2 mL %2

Tablo 3. Arastirmada kullanilan primerler ve baz

dizilimleri

No Primer ad1 Niikleotid Dizilimi (5’ den 3")
L Buiglag - CATCCTCCAAAAGCACTACGT
*R. CAGCTGTCCGACACTTATTCTGTA
5 Ume 1035 P CTGGATGATCACGCTATGTATG
*R.TAACATCAGCAGGTTTGCTCATTC
3 Ume 2116 F- CGGTCGATATAATCTTGGCTGATT
*R- GGCGCAGAGATCATTTGTTTAAT
4 Umczpas T GCCCTGTTATTGGAACAGTTTACG
#R. CGTCGTCTTCGACATGTACTTCAC
s phiogo F- CTACCTATCCAAGCGATGGGGA
*R- CGTGCAAATAATTCCCCGTGGGA
6 Umci73g T CCATCCACCACTAGAAAGAGAGGA
*R- TTAATCGATCGAGAGGTGCTTTTC
7 Umcazss T GCTACGCTTAAGTATCACGGCAAC
*R. CTGCTGAGGAGAAGTGATCCTGTT
6 Umc2zes T TCTGTTCGGGATTCTTCTTCAGTC
*R. CGTTCCCTGGTACCCTGTCTATAA
9 phiosy F- CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC
*R- AACCCAACGTACTCCGGCAG
10 Umcazgr F-CAATGATTGGAGCCTAACCCCT
*R- ATGATGATCTGCAGAGCCTAGTCC
11 Umcazgo F- TTTTCGTCAACTTGATGTTTATGAGAGT
*R- AAAAGAAGACGCTTTGTTTGTTGC
12 Umca29z F-AGCAGAAGAGGACAAACCAGATTC
#R. ACTTCCGGCATGTCTTGTGTTT
13 Umc230p F- GCATATGCGAGATCATATCGTTGA
#R. CTATACAGCCCTCAGCTCTGCTGT
_ *F- AGCAGAACGGCAAGGGCTACT
14 Phi0OB5 R TTTGGCACACCACGACGA
*F- AGTTTTGACCGCGCAAAAGTTA
15 Umc1656  up. GTACGAGCAGGCCATTAACCC
16 Umcizar F- TGAAGCAAGTCACTGGTAAGAGCA
*R- TGACACACCCATACTTCCAACAAG
*F- ACTCCTCAAAACCTAGGTGACA
17 Bnlgl176 i CACCGATGATGGTGAGTACG
18 phiols F- GCAACGTACCGTACCTTTCCGA
*R- ACGCTGCATTCAATTACCGGGAAG
15 Umciezg - CATATCAGTCGTTCGTCCAGCTAA
*R- GTACTGGTACAGGTCGTCGCTCTT
_ *F- TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA
20 PhiO41 . GATCCAGAGCGATTTGACGGCA
%
51 Mmcosor F-TGCTGAACACTCTAAGCAATAC

**R-ATTACTCTACTCGCTGCCTG

2.3. PCR kosullar

PCR reaksiyonlar1 Warburton [17]'nin yapmis
olduklar1 ¢alismaya gore modifiye edilerek
olusturulmustur. PCR reaksiyonu toplam 10 ul olacak
sekilde asagidaki bilesenlerden meydana gelmistir.
Reaksiyon kosulu 2.0 pl DNA (20 ng DNA), 0.2 ul
dNTP (0.1 mM dNTPs), 1.5 pl MgCl2 (2.5 mM MgCI2 ),
0.2 pl Taq (0.6 U Taq DNA polymerase), 1.0 pl her bir
primer (0.3 pM her bir primer), 1.0 pl (1 X ) PCR
buffer ve 3.8 pul H20 seklinde olusturulmustur.

PCR protokolu Warburton [17]'nin yapmis olduklari
calismaya gore modifiye edilerek olusturulmustur.
PCR protokolii, 94 2C’'de 2 dk, ardindan 30 doéngii
olacak sekilde, 94°C’de 30 sn, 562C’'de 1 dk, 722C’de
1dk ve son olarak 722C’de 5 dk seklindedir ve son
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olarak 4 °C’de durdurulur. PCR trinleri, % 2.5 lik
yliksek ¢oziiniirlikli Agaroz jelde yiriitiilmiis ve 100
bp Ladder DNA kullanilaak elde edilen bantlarin
biiytklikleri belirlenmistir. Jel, ethidium bromide
(0.2 ul/ml) boyanarak, Kodak GelLogic 200 sistemi ile
goriintiilenmistir.

Molekiiler analizler i¢in, jel goriintiileme sisteminde
alinan gorintiiler, allel goriintiisii alinan baz cifti
uzunluguna gore degerlendirilmistir. SSR verileri
Excel programinda hazirlanarak CONVERT [18]
programi  vasitasiyla  veriler  dontstiiriilerek
POPGENE [19] bilgisayar paket programinda analize
tabii tutulmustur. Analizde genetik benzerlik
matrisleri Nei [20]’e gore hesaplanmistir (Tablo 5).
Hatlarin genetik uzakliklarini gdsteren UPGMA
(tartisiz esli grup metodu) dendogrami Nei [20]’e
gore olusturulmustur (Sekil 1).

3. Bulgular

Yapilan molekiiler calismada elde edilen degerler ile
olusturulan dendogram Sekil 1’de verilmistir.
Dendogramin incelenmesinden de anlasilacag iizere,
calismada kullanilan cin misir hatlart 2 ana olmak
lizere 5 gruba ayrilmistir. Kullanilan materyalden 1
nolu hat tek basina 1. grubu ve 7 numarali hat tek
basina 4. grubu olusturmustur. KTAE’ne ait hatlar
genel olarak 3. grupta toplanirken 22 ve 27 numarali
hatlar 33 numarali hat ile birlikte 5. grupta yer
almistir.

Arastirma, 35 kendilenmis misir hatti i¢in basarili
bulunan 21 adet primer ile sonuclandirilmis ve
toplam 41 adet allel tretilmistir. Ortalama SSR lokusu
basina 1.95 allel saptanmistir. Allel sayisi en az 1 ile
Phi 015, Phi 041, Phi 090, Umc 1656, Umc 2116, Umc
2280, Umc 2292 ve Umc 2302 primerinden tespit
edilirken, en fazla allel 3 adet ile Bnlg 1176, Umc
1241, Umc 1636, Umc 2245, Umc 2255 ve Umc 2281
primerlerinden elde edilmistir (Tablo 4). Calismada
kullanilan  SSR  primerlerinde yaklasik allel
uzunluklar1 100 ile 210 baz ¢ifti arasinda degismistir.
Allel biiyiikligi en kisa 100 b¢ MMC 0501, Phi 015,
Phi041, Umc 1656, Umc 2262 ve Umc 1241
primerlerinden elde edilirken, en uzun allel uzunlugu
ise 210 baz cifti ile Bnlgl49 ve Umc 1636
lokuslarindan elde edilmistir [Tablo 4].

35 adet kendilenmis cin misir hattindan elde edilen
genetik benzerlik degerleri Tablo 5’de verilmistir.
Hatlar arasinda genetik benzerlik katsayilar1 0.44-
0.95 degerleri arasindadir. En yakin genetik benzerlik
0.95 oran ile 9 ve 28 nolu hatlar arasinda bulunurken,
en uzak benzerlik 0.44 orani ile 1 ve 23 nolu hatlar
arasinda tespit edilmistir.

Calismada kullanilan primerler ile UPGMA metoduna
gore olusturulan dendogram ile hatlarin orjinlerini
karsilastirdigimizda; kullanilan primerlere gore elde
edilen dendogramda olusan gruplarla hatlarin orijin
gruplart arasinda kismen benzerlik oldugu


http://www.maizegdb.org/cgi-bin/displayprimerrecord.cgi?id=111727
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gorilmistiir. Almanya orjinli 12 ve 13 numaral
hatlar birlikte 3. grupta yer almislardir. Antalya
poptlasyonu orjinli bes adet hattan (2,19,21,32 ve 33
nolu hatlar) ti¢ adedi (19,21 ve 32 nolu hatlar) ayni
grupta yer almistir. Ayni sekilde Ankara popiilasyonu
orjinli li¢ adet hattan (3, 17 ve 20 nolu hatlar) iki
adedi (17 ve 20 nolu) aymi grupta yer almislardir.
KTAE'ne ait sekiz adet hattan (22,23,24,25,26,27,28
ve 29 nolu hatlar) alt1 adedi (23,24,25,26,28 ve 29
nolu hatlar) aymi grupta yer almistir. Calismada
kullanilan materyallere ait orijin bilgileri 1980’1
yillara dayalidir. O yillardan bugiline kadar hatlarin
genetik yapisinin degismis olma ihtimali vardir ve
ayni orijin bilgisine sahip hatlann farkh gruplarda yer
almasinin temel nedeni bu durum olabilir.

SSR primerleri kullanilarak genetik olarak benzerlik
durumlarina gore olusturulan dendogram ve
hesaplanan benzerlik katsayr degerlerine gore;
genotipler arasinda genetik varyasyonun oldugu
tespit edilmigtir.

4. Tartisma ve Sonug¢

Cin musir ve diger misir varyetelerinin molekiiler
karakterizasyonunu konu edinen ¢esitli arastirmalar
yapilmistir.

Bulgaristan germplazmi igerisinden 51 adet
kendilenmis misir hatt1 ile genetik uzakligini tespit
etmek icin yapilan calismada 18 adet SSR primeri
kullanilmistir. Kullandiklar1 materyali 2 ana gruba
ayiran arastirmacilar kullandiklar1 primerlerden
toplamda 163 adet allel tretildigini bildirmislerdir
[21]. SSR primerler kullanarak genetik cesitliligi
tespit etmek amaciyla yiritilen ¢alismada
arastirmacilar 25 cin misir genotipi ve 23 SSR primeri
kullanmiglardir. Arastirmacilar cin misir genotipleri
arasinda genetik c¢esitlilik tespit etmisler ve
genotipleri 4 gruba ayirmuslardir  [22]. Farkh
ilkelerden temin edilmis olan 10 adet cin misir
hattinda genetik cesitliligi tespit etmek amac ile
Brezilya'da yiriitilen g¢alismada arastirmacilar 51
adet primer kullanmislardir. Arastirmacilar cin misir
hatlarini 4 gruba ayirmuslardir [23]. Tirkiye'deki
yerel misir popilasyonlarimin  morfolojik  ve
molekiiler karakterizasyonunu tespit etmek icin
calismada 13 SSR primeri kullanmis ve zengin bir
genetik cesitlilik tespit etmis ve popiilasyonlarin iki
ana grupta toplandigini tespit etmis ve allel sayisini
2-5 arasinda oldugunu bildirmistir [13]. Cheng-Lai
[24] yaptiklart calismada, misir saf hatlarinin
germplasm simiflandirilmast igin 112 adet SSR
markorii  kullanmislardir. Calismalarinda verileri
UPGMA metodu ile analiz etmisler ve filogenetik
iliskiyi  bildirmislerdir. Brezilya’da sekiz farkh
germplasm bireyleri icerisinde S6 seviyesindeki cin
misir hatlarinin genetik cesitliligini tahmin etmek icin
yapilan ¢alismada 51 adet SSR primeri kullanilmistir.
Arastirmacilar  kullandiklar1  primerlerden 15
tanesinin polimorfik oldugunu ve toplamda 45 adet
allel tespit etmislerdir. Arastirmacilar calistiklar

materyali 5 gruba ayirmislardir [25]. Arastirmamizda
elde edilen bulgular onceki calismalar ile uyum
icerisindedir.
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Sekil 1. Molekiiler veriler kullanilarak olusturulan tartisiz
esli grup metodu (UPGMA) analizine gore, genotiplerin
genetik uzaklik oranlarini gésteren dendogram
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Tablo 4. Cahsmada kullanilan primerlerin allel sayisi, allel
biiyiikligii ve PIC degerleri
allel

allel bityikliigi

No Primer sayl1sl PIC degeri
(adet) (bg)
1 MMC 0501 3 100-170 0,42
2 Bnlg 149 2 200-210 0,03
3 Bnlg 1176 3 150-190 0,26
4 Phi 015 1 100 -
5 Phi 041 1 100 -
6 Phi 053 2 180-200 0,16
7 Phi 085 2 195-200 0,19
8 Phi 090 1 110 -
9 Umc1035 2 170-190 0,36
10  Umcl1241 3 100-120 0,39
11  Umcl636 3 190-210 0,45
12 Umcl656 1 100 -
13 Umcl736 2 140-150 0,34
14  Umc2116 1 120 -
15  Umc2245 3 110-130 0,46
16  Umc2255 3 110-130 0,50
17  Umc2262 2 100-110 0,33
18  Umc2280 1 110 -
19 Umc2281 3 130-150 0,55
20  Umc2292 1 150 -
21 Umc2302 1 110 -
Toplam 41 -- --
Ortalama 1,95 -- 0,21

Remington [26], toplamda 102 adet saf misir hattinda
47 adet SSR primeri kullanarak genetik uzaklik tespiti
calismasi yapmiglardir. Calismalarinda lokus basina
ortalama allel sayisini 6.85 olarak tespit etmislerdir.
Warburton [17] tarafindan, SSR markoérleri ile 7
CIMMYT populasyonu ve 57 saf hat lizerinde genetik
cesitlilik calismasi yapilmistir. Bu ¢alismada, 85 adet

SSR primeri kullanilmis ancak 53 tanesi ile en fazla
ayirim yapildigi ve gelecekteki rutin DNA parmak izi
calismalarinda kullanilabilecegi tespit edilmistir. Li
[27], 56 adet cin misir hattinda genetik uzaklik tespiti
icin SSR primeri kullanmislardir. Calismalarinda
toplam 306 allel, lokus basina ortalama allel sayisini
da 2.71 olarak tespit etmislerdir. Kullandiklar1 56
adet cin misir hatt1 arasindaki uzakligin 0.12 ile 0.73
arasinda degistigini tespit etmislerdir. 105 diallel
melez ve 15 elit saf hat misirdan olusan deneme
setinde genetik cesitliligin tespiti amaci ile yaptiklari
¢alismada, 43 adet SSR primeri kullanmislaridir [28].
Calismalarinda 15 adet saf hat i¢in 191 bant ve lokus
basina 2-9 allel diistiigiinii tespit etmislerdir. 62 adet
misir hattinda genetik cesitlilik tespiti icin 20 adet
SSR primeri kullanmiglardir. Calismalarinda lokus
basina ortalama allel sayisini 4.9 PIC degerini de 0.61
olarak bildirmislerdir [29]. 85 adet tropik kokenli
misir hattinda yaptiklar1 ¢alismada, 215 adet SSR
primeri kullanarak genetik cesitliligi ele almislardir.
Calismalarinda en fazla polimorfizm gosterdigini
tespit edilen 35 adet primerden 15 adet primeri test
ederek se¢mislerdir. Calismalarinda hatlar arasinda
genetik uzakligin 0.22 ile 1.00 arasinda oldugunu
bildirmislerdir [30]. 34 saf misir hattinda genetik
uzaklik belirlemek icin 30 SSR primeri kullanmislar
ve toplam 133 allelde lokus basina 2-8 allel
distiigiinii  bildirmislerdir [31]. 31 cin misir
germplasm bireyi ile yaptiklari ¢alismada, 30 SSR
primeri kullanmislardir.

Tablo 5. Cin misir hatlar arasinda ikili karsilastirmalarla elde edilen benzerlik katsayilari (%)

No Hatlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17
1 Antcin-01 1 069 068 079 0.71 071 0.65 073 0.67 067 055 062 072 073 071 058 0.61
2 Antcin-02 1.00 095 080 082 087 067 080 063 068 056 072 079 072 066 0.55 0.58
3 Antcin-03 1.00 084 076 081 060 073 056 067 049 076 072 0.71 0.64 048 0.51
4 Antcin-04 1.00 070 0.78 0.70 079 071 066 056 067 084 072 0.69 0.63 0.66
5  Antcin-05 1.00 080 070 0.75 081 056 070 073 072 065 062 068 0.72
6  Antcin-06 1.00 0.70 090 0.62 077 0.70 065 0.72 065 0.74 0.63 0.57
7  Antcin-07 1.00 0.75 0.72 062 070 049 072 050 056 0.83 0.67
8  Antcin-08 1.00 0.77 082 080 068 084 075 080 0.78 0.72
9  Antcin-09 1.00 0.58 077 0.69 088 0.67 0.61. 084 093
10 Antcin-10 1.00 0.72 067 068 067 0.79 0.60 0.53
11 Antcin-11 1.00 0.68 0.72 0.60 067 0.83 0.67
12 Antcin-12 1.00 0.77 0.75 0.67 063 0.67
13  Antcin-13 1.00 0.77 068 0.80 0.83
14  Antcin-14 1.00 090 0.63 0.67
15 Antcin-15 1.00 0.68 0.61
16 Antcin-16 1.00 0.84
17 Antcin-17 1.00
18 Antcin-18
19 Antcin-19
20  Antcin-20
21 Antcin-21
22 TCK-51
23 TCK-52
24 TCK-53
25 TCK-58
26 TCK-65
27 TCK-66
28 TCK-78
29 TCK-83
30 Antcin-30
31 Antcin-31
32  Antcin-32
33  Antcin-33
34 Antcin-34
35 Antcin-35
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Tablo 5. Cin misir hatlar1 arasinda ikili karsilastirmalarla elde edilen benzerlik katsayilari (%) (devam)

No Hatlar 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35
1 Antcin-01  0.58 0.64 0.63 0.79 0.65 0.44 0.61 0.66 0.79 0.68 0.70 0.67 0.61 0.66 0.60 0.58 0.62 0.68
2 Antcin-02  0.70 0.61 0.79 0.74 0.56 0.65 0.81 0.61 0.65 0.63 063 073 085 0.70 0.76 0.49 0.72 0.65
3 Antcin-03  0.63 0.54 0.72 0.72 0.54 0.63 0.74 0.58 0.64 062 063 067 0.79 0.63 0.74 0.52 0.71 0.63
4 Antcin-04 0.62 0.69 0.65 0.89 0.53 0.65 0.76 0.70 0.78 0.59 0.77 0.71 0.70 0.70 0.70 0.57 0.67 0.68
5 Antcin-05 0.68 0.69 0.81 0.69 0.65 0.63 0.78 0.68 0.73 0.67 0.78 0.81 0.73 0.68 0.63 0.58 0.60 0.78
6 Antcin-06  0.78 0.74 0.74 0.72 0.55 0.69 0.73 0.63 0.63 059 066 072 0.78 0.63 0.63 048 0.60 0.63
7 Antcin-07  0.63 0.72 0.72 0.69 0.50 0.58 0.59 0.68 0.73 0.62 0.68 0.72 0.63 0.73 0.69 048 0.65 0.68
8 Antcin-08 0.86 0.84 0.78 0.82 0.65 0.71 0.76 0.76 0.78 0.63 0.80 0.81 0.81 0.76 0.74 0.63 0.62 0.63
9 Antcin-09 0.68 0.83 0.78 0.82 0.67 0.71 0.84 0.84 0.89 059 095 0.80 0.70 0.83 0.65 0.65 0.69 0.75
10 Antcin-10  0.65 0.71 0.61 0.69 0.67 0.60 0.60 0.70 0.70 0.61 0.62 0.58 0.65 0.60 0.59 0.65 0.61 0.49
11 Antcin-11  0.63 0.84 0.79 0.67 0.60 0.74 0.68 0.78 0.68 0.64 0.76 0.77 0.73 0.78 0.69 0.68 0.60 0.63
12 Antcin-12 058 0.69 0.82 0.72 0.75 0.71 0.76 0.76 0.79 0.72 0.71 059 0.79 0.74 0.69 0.66 0.76 0.66
13 Antcin-13  0.70 0.83 0.83 092 0.67 0.75 0.89 0.84 0.89 0.63 093 0.73 0.84 090 0.78 0.60 0.80 0.68
14  Antcin-14 0.63 0.69 0.67 0.78 0.70 0.58 0.73 0.73 0.73 0.72 0.73 0.72 0.73 0.68 0.69 0.73 0.65 0.63
15 Antcin-15 0.68 0.76 0.60 0.69 0.64 0.59 0.65 0.75 0.68 0.62 0.66 0.63 0.65 0.60 0.59 0.68 0.56 0.55
16  Antcin-16 0.67 0.89 0.80 0.73 0.59 0.72 0.71 081 081 0.60 0.82 0.75 0.71 0.82 0.67 0.62 0.68 0.72
17  Antcin-17 0.65 0.83 0.73 0.77 0.62 0.60 0.75 0.75 0.84 0.54 0.85 0.73 0.65 0.80 0.60 0.58 0.67 0.65
18  Antcin-18 1.00 0.68 0.70 0.68 0.63 0.61 0.67 0.62 0.67 0.60 0.67 0.73 0.72 0.64 0.67 0.51 0.55 0.59
19 Antcin-19 1.00 0.73 0.79 0.59 0.70 0.75 0.84 0.80 0.54 0.83 0.66 0.67 0.78 0.62 0.53 0.62 0.60
20 Antcin-20 1.00 0.75 0.72 0.70 0.80 0.70 0.80 0.76 0.78 0.78 094 090 0.81 0.65 0.82 0.75
21 Antcin-21 1.00 0.64 0.65 081 0.81 0.89 065 088 071 0.76 0.81 0.76 0.57 0.78 0.73
22 TCK-51 1.00 0.47 059 0.63 0.78 0.86 0.63 0.57 0.63 0.63 0.53 0.73 0.60 0.58
23 TCK-52 1.00 0.87 0.77 0.62 049 0.77 0.65 0.77 0.67 0.61 0.61 0.69 0.67
24 TCK-53 1.00 0.81 0.76 0.55 091 0.75 086 0.77 0.67 0.62 0.79 0.77
25 TCK-58 1.00 0.86 0.60 0.86 0.65 0.67 0.77 0.62 0.62 0.74 0.72
26 TCK-65 1.00 0.70 0.86 0.70 0.71 0.82 0.67 0.67 0.79 0.77
27 TCK-66 1.00 0.58 0.68 0.70 0.70 0.65 0.75 0.67 0.70
28 TCK-78 1.00 0.80 0.77 0.82 0.72 0.67 0.74 0.77
29 TCK-83 1.00 0.80 0.76 0.75 0.75 0.64 0.80
30 Antcin-30 1.00 0.86 0.82 0.67 0.84 0.72
31 Antcin-31 1.00 0.83 0.62 0.82 0.67
32 Antcin-32 1.00 0.61 0.74 0.61
33 Antcin-33 1.00 0.58 0.67
34  Antcin-34 1.00 0.79
35 Antcin-35 1.00

Toplamda 127 allel tespit etmisler ve lokus basina
ortalama allel sayisim da 4.23 olarak tespit
etmislerdir [32]. Arastirmada elde edilen allel sayisi;
bazi calismalar [11; 29; 34] ile benzerlik gosterirken,
bazi calismara [13; 18; 26; 28; 30; 31; 32; 33] gore
diisik bulunmustur. Kullanilan genotiplerin ve
primerlerin  farkliligi, gelisen teknoloji, jel
sistemlerinin ayr1 olmasi ve bant skorlama (var, yok
ya da genotyper programlar gibi) islemleri farkh
allel sayilarinin elde edilmesine neden
olabilmektedir.

Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) allelik cesitliligi 6lcen,
kullanilan primerler hakkinda temel bilgi veren ve
primerin etkinlik derecesini ifade eden bir
parametredir ve PIC degeri O ile 1 arasinda degisim
gostermektedir. PIC degeri 0.7 ve ilizerinde olursa
markirnn oldukga yliksek bilgilendirici, oysa deger
0.44 olursa orta derecede bilgilendirici oldugu
diistintilmektedir [33]. Calismada PIC degerleri 0.03
ile 0.55 arasinda degismistir ve 0.44 lizerinde ve
civarinda 8 adet primer tespit edilmistir (Tablo 4).

Bu durumda kullanilan primerlerin ¢alisilan
materyalin akrabalik tespiti konusunda orta
derecede bilgi verebilecegi diisiiniilmektedir.

Warburton [17], PIC degerini 0.17 ile 0.85, Xu [28]
0.28 ile 0.81 araliginda, Laborda [30], PIC
degerlerini 0.24 ile 0.90 aralifinda, Comertpay [13],
0.52 ile 0.95 arasinda, Okumus [34], PIC degerlerini
0.04 ile 0.66 arasinda, Pabendon [31], 0.22 ile 0.80
arasinda ve Erdal [11], 0.15 ile 0.92 arasinda
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bulmuslardir. Calismada elde edilen degerler 6nceki
¢alismalar ile uyumludur.

BATEM ve KTAE ait toplam 35 kendilenmis cin misir
hattinda 21 adet SSR primeri kullanilarak yapilan
molekiiler karakterizasyon c¢alismalarinda 8 adet
primer basarili bulunmustur. Genetik benzerlik
bakimindan bakimindan 2 ana olmak {izere toplam 5
adet grup olusmustur. Calisilan primerler ile elde
edilen genetik benzerlik degerlerine gore
olusturulan kiimeleme analizi sonucunda genetik
benzerlik katsayilar1 0.44-0.95 degerleri arasinda
degismistir. En yakin genetik benzerlik 0.95 orani ile
9 ve 28 nolu hatlar arasinda bulunurken, en uzak
benzerlik 0.44 orani ile 1 ve 23 nolu hatlar arasinda
tespit edilmistir. Elde edilen bulgulara goére hatlar
arasinda varyasyonun oldugu gézlenmistir.

Calismada kullanilan 21 adet primer basarili bant
iretmistir. En az sayida allel sayis1 1’er bantla Phi
015, Phi 041, Phi 090, Umc 1656, Umc 2116, Umc
2280, Umc 2292 ve Umc 2302 primerinden tespit
edilirken, en fazla allel sayis1 3’er bant ile Bnlg 1176,
Umc 1241, Umc 1636, Umc 2245, Umc 2255 ve Umc
2281 primerlerinden elde edilmistir. Calisilan 21
adet SSR primerden PIC degeri 0.44 civarinda olan 8
adet primerin (MMC 0501, UMC1035, UMC1241,

UMC1635, UMC1736, UMC2245, UMC2255,
UMC2281) cin misirda molekiiler karakterizasyon
calismalarinda kullanilabilecegi ancak

karakterizasyon calismalarinda kesin ve net sonug
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alabilmek icin daha fazla SSR primeri ile morfolojik
gozlemlerin birlikte degerlendirilmesi gerektigi
diistintilmektedir.

Molekiiler karakterizasyon c¢alismalar1 sonrasinda
calismada kullanilan BATEM ve KTAE ait
kendilenmis cin misir hatlar1 arasinda genetik bir
varyasyon tespit edilmistir. Bu sonuglar ile ileride
yapilacak olan cin misir 1slah ¢alismalarinda mevcut

materyalin  tmitvar  sekilde kullanilabilecegi
sonucuna  ulasilmstir. Calisilan  materyalin
icerisinden farkli gruplara giren hatlar arasinda
yapilacak melezlemelerde istiin heterozis

yakalanabilecegi 6ngoriilmektedir.
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