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Özet: Çalışmada; Batı Akdeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsü (BATEM) ve 
Karadeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsüne (KTAE) ait 35 adet kendilenmiş cin 
mısır hattı moleküler analize tabi tutulmuştur. Moleküler karakterizasyon için 21 
adet SSR primeri kullanılmış ve hatlar arasındaki genetik uzaklıklar tespit 
edilmeye çalışılmıştır. Araştırma sonucunda; kümeleme analizi ile elde edilen 
dendograma göre cin mısır hatları 2 ana ve 5 alt gruba ayrılmıştır. Çalışmada 
kullanılan hatlar 0.44 ile 0.95 aralığında benzerlik göstermişlerdir. Çalışmada 
kullanılan hatlardan 9 ve 28 nolu hatlar yakın akraba bulunur iken, 1 ve 23 nolu 
hatların uzak akraba bulunmuştur. Elde edilen bu sonuca göre BATEM ve KTAE ait 
kendilenmiş cin mısır hatları arasında genetik olarak bir varyasyonun olduğu 
tespit edilmiştir.  
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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. Giriş 
 
Cin mısırın orijini ile ilgili görüşler diğer mısır 
varyeteleri ile aynıdır ve Amerika olarak bildirilmiştir 
[1; 2; 3; 4]. Avrupa’da tüketiciler cin mısır ile 
A.B.D’nin keşfi ile birlikte tanışmışlar, patlak mısırı 
süt veya krem ile karıştırarak kahvaltı gevreği 
şeklinde kullanmaya başlamışlardır [3]. Cin mısır 
tarımında kullanılan çeşitler genel itibari ile hibrit 
çeşitlerdir. Hibrit çeşit ıslah çalışmalarında üstün bir 
melez elde etmenin ilk yolu farklı ebeveynlerin 
tanımlanmasıdır [5]. Heterosisin mısır ıslah 
çalışmalarının temelini oluşturduğu bildirilmiş ve 
heterosis kavramı ilk kez mısırda yapılan çalışmalar 
sonucunda ortaya atılmıştır [6]. Crow [7]’un aktardığı 

bilgiye göre farklı araştırmacılar [8; 9; 10] iki 
germplasm melezlendiğinde ortaya çıkan farklılığın 
sebebinin genetik farklılıktan kaynaklanan bir 
uyarıcının olduğunu ileri sürmüşlerdir. Mısırda 
heterosisin en önemli varsayımlarından biri, 
ebeveynlerin farklı genetik tabanlı materyalden 
seçilmesidir. Bu nedenle mısır ıslahçıları için genetik 
çeşitlilik ve bu çeşitliliğin ıslah programlarında 
kullanılması konusu, yüksek heterosisin melezlerde 
gözlenmesinden bu yana hep önemli olmuştur [11]. 
Saf hatlar arasındaki genetik ilişkinin bilinmesi; 
özellikle melezlemelerin planlanmasında ve hatların 
heterotik gruplarının belirlenmesinde çok önemli 
olduğu vurgulanmıştır [12]. 

*İlgili yazar: ozturkahmet@tarim.gov.tr 
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Genetik çeşitlilik çalışmalarında morfolojik ve 
agronomik değerlendirmelerin yetersiz kaldığı 
durumlarda, biyokimsal markörlerden 
yararlanılmaktadır [13]. Genetik uzaklıkların 
belirlenmesinde birçok moleküler markör tekniği 
(SSR, RFLP, RAPD, AFLP, SNP) kullanılmasına 
rağmen, mısırda moleküler karakterizasyonda daha 
detaylı bilgi verdiğinden dolayı SSR markörler tercih 
edilmektedir [14]. Powel [15]’ e göre, mısır ıslahında 
farklı PCR-tabanlı DNA markörler içinde SSR 
markörlerinin tercih sebepleri arasında maliyeti, 
basitliği ve verimliliği gelmektedir.  
 
Son yıllarda dünyada mısır bitkisinde genetik 
akrabalık tespiti çalışmalarında SSR primerleri başarı 
ile kullanılmaktadır. Ancak ülkemizde mısırda 
moleküler yöntemler ile genetik akrabalık tespiti 
çalışmaları sınırlı sayıda kalmış ve mevcut 
çalışmalarda atdişi mısır varyete grubunda 
yapılmıştır. Ülkemizde özellikle cin mısır 
varyetesinde moleküler markırlar yardımı ile genetik 
çeşitlilik tespiti daha önce yapılmamıştır.  
 
Bu çalışmada, daha sonraki ıslah çalışmalarında daha 
üstün melez kombinasyonları elde edebilmek için 
moleküler veriler kullanılarak mevcut durulmuş cin 
mısır hatlarının genetik uzaklıklarının belirlenmesi 
amaçlanmıştır. 
 
2.  Materyal ve Metot 
 
2.1. Bitkisel materyal 
 
Materyal olarak, BATEM’e ait 27 adet ve KTAE ait 8 
adet olmak üzere toplam 35 adet kendilenmiş cin 
mısır hattı kullanılmıştır. Çalışmada kullanılan cin 
mısır hatlarına ait bazı özellikler Tablo 1’de 
verilmiştir.   
 
2.2. DNA ekstraksiyonu ve SSR analizi 
 
DNA izolasyonu için 3-4 haftalık mısır bitkilerinden, 
her hattan 4-5 bitkiden olmak üzere alınan yaprak 
örnekleri alüminyum folyolara konularak buz 
kutusunda laboratuvara taşınmıştır. DNA izolasyonu 
Aldrich [16]’ e göre CTAB yöntemi kullanılarak 
yapılmıştır. Bu yönteme göre, 2 cm2 ’lik taze yaprak 
dokusu Tablo 2’ye göre hazırlanmış solüsyondan 1,5 
ml alınarak porselen havanda ezilmiş, bu örneklerden 
700’er µl alınarak 2 ayrı ependorf tüpe konulmuştur. 
Örnekler 65ºC’de 2 saat bekletilmiştir. Daha sonra 
ekstraksiyon tüpü içerisine 600 µl cloroform: 
isoamylalcol ilave edilmiş ve tüpler oda sıcaklığında 
vortekslendikten sonra 15 dakika 13 000 
devir/dakika’da santrifüj edilmiştir. Oluşan iki ayrı 
fazdan üstteki sıvı kısım bir otomatik mikro pipet 
yardımı ile yeni ependorf tüplere alınmış ve üzerine 
bu solüsyonun 2/3’ü kadar buzdolabında bekletilmiş 
olan soğuk isopropanol ilave edilmiştir. Ependorflar 
el ile yavaşça alt üst edildiğinde DNA’nın belirgin hale 
geldiği görülmüştür. Temiz bir DNA elde etmek için 
tüpler 10 dakika 13 000 rpm’de santrifüj edilmiştir. 

Tüp dibinde pelet haline gelen DNA üzerindeki sıvı 
kısım dökülerek tüplerden uzaklaştırılmıştır. Bu 
aşamada DNA yıkama buffer’ı (% 76’lık etanol + 10 
mM amonyum asetat) ile iki kez yıkanmıştır. Daha 
sonra etanol,  tüplerden uzaklaştırılarak ağzı açık bir 
şekilde kurutulmaya bırakılmıştır. Kuruyan tüplere 
100µl saf su ilave edilerek 65ºC’de bekletilmek 
suretiyle DNA’lar çözdürülmüş ve çalışmalar boyunca 
kullanılmak üzere -20ºC’de muhafaza edilmiştir.  
 
DNA kalitesi ve konsantrasyonunu belirlemek için 5 
µl’lik DNA örnekleri % 1.3’lük agaroz (Sigma) jelde 
75 V’da 45 dakika elektroforez (BIO-RAD) işlemine 
tabi tutulmuştur. Kontrol olarak konsantrasyonu 
bilinen λ DNA’sı ( 25 ng, 50 ng, 100 ng, 200 ng) 
kullanılmıştır. Etidyum bromid ile boyanmış olan jel, 
görüntüleme sistemi  (KODAK GELLOGIC 200) ile 
görüntülenerek bilgisayar ortamına kaydedilmiştir. 
 
Araştırmada, MaizeGDB sitesinden elde edilmiş olan 
ve (Cömertpay, 2008; Kostova et al. 2006; Da Silva et 
al. 2009; Dandolini et al. 2008; Trindade et al. 2010) 
tarafından kullanılmış ve başarılı bulunan 38 adet 
SSR primeri kullanılmıştır. Kullanılan primerlerden 
21 adedi ön optimizasyon çalışmalarında başarılı 
bulunmuş ve nihai olarak araştırma başarılı bulunan 
bu primer moleküler çalışmalarda kullanılmıştır 
(Tablo3).  
 
Tablo 1. Araştırmada morfolojik ve moleküler 
karakterizasyonu yapılan cin mısır saf hatları ve bazı 
özellikleri 
Sıra 
No Adı Saf Hattın Orjini Tane 

Rengi 
1 Antcin-01 Aydın Populasyonu Sarı 
2 Antcin-02 Antalya Populasyonu Sarı 
3 Antcin-03 Ankara Populasyonu Sarı 
4 Antcin-04 USA P 208 hattı Sarı 
5 Antcin-05 USA P 206 hattı Sarı 
6 Antcin-06 USA HP 72-11 hattı Sarı 
7 Antcin-07 USA HP 6807 hattı Sarı 
8 Antcin-08 USA HP 301 hattı Sarı 
9 Antcin-09 USA HP 301 hattı Sarı 

10 Antcin-10 Cin mısır populasyon ıslahı Sarı 
11 Antcin-11 Aydın populasyonu Sarı 
12 Antcin-12 Almanya 1702-2 hattı Sarı 
13 Antcin-13 Almanya 1702-2 hattı Sarı 
14 Antcin-14 Aydın populasyonu Sarı 
15 Antcin-15 USA P 208 hattı Sarı 
16 Antcin-16 USA HP 6807 hattı Sarı 
17 Antcin-17 Ankara populasyonu Sarı 

18 Antcin-18 Yerli populasyon X Yugoslav 
Populasyon melezi Sarı 

19 Antcin-19 Antalya populasyonu Sarı 
20 Antcin-20 Ankara populasyonu Sarı 
21 Antcin-21 Antalya populasyonu Sarı 
22 TCK-51 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
23 TCK-52 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
24 TCK-53 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
25 TCK-58 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
26 TCK-65 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
27 TCK-66 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
28 TCK-78 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
29 TCK-83 Kompozit Varyete Islahı Sarı 
30 Antcin-30 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
31 Antcin-31 Cin mısır Populasyon ıslahı Sarı 
32 Antcin-32 Antalya Populasyon Sarı 
33 Antcin-33 Antalya Popülasyonu Sarı 
34 Antcin-34 Konya Popülasyonu Sarı 
35 Antcin-35 Aydın Popülasyonu Sarı 

 



A. Öztürk vd. / Kendilenmiş Cin Mısır Hatlarının SSR Primerler Kullanılarak Moleküler Karakterizasyonu 

572 

Tablo 2. CTAB Ekstraksiyon Buffer 
Sol 100 ml için Stok Final Conc 

NaCl 28 ml 5 M 1.4 M 

EDTA (pH=8) 4 ml 0.5 M 
(pH=8) 20 mM 

Tris HCl (pH=8) 10 ml 1 M 
(pH=8) 20 mM 

CTAB 2 gr  % 2 
2- Mercaptoethanol 2 mL  % 2 

 
Tablo 3. Araştırmada kullanılan primerler ve baz 
dizilimleri  
No Primer adı Nükleotid Dizilimi (5’ den 3’ ) 

1 Bnlg149 *F- CATCCTCCAAAAGCACTACGT 
**R- CAGCTGTCCGACACTTATTCTGTA 

2 Umc 1035 *F- CTGGATGATCACGCTATGTATG 
**R-TAACATCAGCAGGTTTGCTCATTC 

3 Umc 2116 *F- CGGTCGATATAATCTTGGCTGATT 
**R- GGCGCAGAGATCATTTGTTTAAT 

4 Umc 2245 *F- GCCCTGTTATTGGAACAGTTTACG 
**R- CGTCGTCTTCGACATGTACTTCAC 

5 Phi 090 *F- CTACCTATCCAAGCGATGGGGA 
**R- CGTGCAAATAATTCCCCGTGGGA 

6 Umc 1736 *F- CCATCCACCACTAGAAAGAGAGGA 
**R- TTAATCGATCGAGAGGTGCTTTTC 

7 Umc 2255 *F- GCTACGCTTAAGTATCACGGCAAC 
**R-  CTGCTGAGGAGAAGTGATCCTGTT 

8 Umc 2262 *F- TCTGTTCGGGATTCTTCTTCAGTC 
**R- CGTTCCCTGGTACCCTGTCTATAA 

9 Phi 053 *F- CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC  
**R- AACCCAACGTACTCCGGCAG 

10 Umc 2281 *F-CAATGATTGGAGCCTAACCCCT 
**R- ATGATGATCTGCAGAGCCTAGTCC 

11 Umc 2280 *F- TTTTCGTCAACTTGATGTTTATGAGAGT 
**R- AAAAGAAGACGCTTTGTTTGTTGC 

12 Umc 2292 *F- AGCAGAAGAGGACAAACCAGATTC 
**R- ACTTCCGGCATGTCTTGTGTTT 

13 Umc 2302 *F- GCATATGCGAGATCATATCGTTGA 
**R- CTATACAGCCCTCAGCTCTGCTGT 

14 Phi 085 *F- AGCAGAACGGCAAGGGCTACT 
**R- TTTGGCACACCACGACGA 

15 Umc 1656 *F- AGTTTTGACCGCGCAAAAGTTA 
**R- GTACGAGCAGGCCATTAACCC 

16 Umc 1241 *F- TGAAGCAAGTCACTGGTAAGAGCA 
**R- TGACACACCCATACTTCCAACAAG 

17 Bnlg 1176 *F- ACTCCTCAAAACCTAGGTGACA  
**R-CACCGATGATGGTGAGTACG 

18 Phi 015 *F- GCAACGTACCGTACCTTTCCGA 
**R- ACGCTGCATTCAATTACCGGGAAG 

19 Umc 1636 *F- CATATCAGTCGTTCGTCCAGCTAA 
**R- GTACTGGTACAGGTCGTCGCTCTT 

20 Phi 041 *F- TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA 
**R- GATCCAGAGCGATTTGACGGCA 

21 Mmc 0501 *F-TGCTGAACACTCTAAGCAATAC 
**R-ATTACTCTACTCGCTGCCTG 

 
2.3. PCR koşulları 

 
PCR reaksiyonları Warburton [17]’nın yapmış 
oldukları çalışmaya göre modifiye edilerek 
oluşturulmuştur. PCR reaksiyonu toplam 10 ul olacak 
şekilde aşağıdaki bileşenlerden meydana gelmiştir. 
Reaksiyon koşulu 2.0  μl DNA (20 ng DNA), 0.2 μl 
dNTP (0.1 mM dNTPs), 1.5 μl MgCl2 (2.5 mM MgCl2 ),  
0.2 μl Taq (0.6 U Taq DNA polymerase), 1.0 μl her bir 
primer  (0.3 μM her bir primer), 1.0 μl  (1 X  ) PCR 
buffer ve 3.8 μl H2O şeklinde oluşturulmuştur.  
  
PCR protokolu Warburton [17]’nın yapmış oldukları 
çalışmaya göre modifiye edilerek oluşturulmuştur. 
PCR protokolü, 94 ºC’de 2 dk, ardından 30 döngü 
olacak şekilde, 94ºC’de 30 sn, 56ºC’de 1 dk, 72ºC’de 
1dk ve son olarak 72ºC’de 5 dk şeklindedir ve son 

olarak 4 ºC’de durdurulur. PCR ürünleri, % 2.5’ lik 
yüksek çözünürlüklü Agaroz jelde yürütülmüş ve 100 
bp Ladder DNA kullanılaak elde edilen bantların 
büyüklükleri belirlenmiştir. Jel, ethidium bromide 
(0.2 μl/ml) boyanarak, Kodak GelLogic 200 sistemi ile 
görüntülenmiştir.  
 
Moleküler analizler için, jel görüntüleme sisteminde 
alınan görüntüler, allel görüntüsü alınan baz çifti 
uzunluğuna göre değerlendirilmiştir. SSR verileri 
Excel programında hazırlanarak CONVERT [18] 
programı vasıtasıyla veriler dönüştürülerek 
POPGENE [19] bilgisayar paket programında analize 
tabii tutulmuştur. Analizde genetik benzerlik 
matrisleri Nei [20]’e göre hesaplanmıştır (Tablo 5). 
Hatların genetik uzaklıklarını gösteren UPGMA 
(tartısız eşli grup metodu) dendogramı Nei [20]’e 
göre oluşturulmuştur (Şekil 1).  
 
3. Bulgular  
 
Yapılan moleküler çalışmada elde edilen değerler ile 
oluşturulan dendogram Şekil 1’de verilmiştir. 
Dendogramın incelenmesinden de anlaşılacağı üzere, 
çalışmada kullanılan cin mısır hatları 2 ana olmak 
üzere 5 gruba ayrılmıştır. Kullanılan materyalden 1 
nolu hat tek başına 1. grubu ve 7 numaralı hat tek 
başına 4. grubu oluşturmuştur.  KTAE’ne ait hatlar 
genel olarak 3. grupta toplanırken 22 ve 27 numaralı 
hatlar 33 numaralı hat ile birlikte 5. grupta yer 
almıştır.  
 
Araştırma, 35 kendilenmiş mısır hattı için başarılı 
bulunan 21 adet primer ile sonuçlandırılmış ve 
toplam 41 adet allel üretilmiştir. Ortalama SSR lokusu 
başına 1.95 allel saptanmıştır. Allel sayısı 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 edilmiştir (Tablo 4). Çalışmada 
kullanılan SSR primerlerinde yaklaşık allel 
uzunlukları 100 ile 210 baz çifti arasında değişmiştir. 
Allel büyüklüğü en kısa 100 bç MMC 0501, Phi 015, 
Phi041, Umc 1656, Umc 2262 ve Umc 1241 
primerlerinden elde edilirken, en uzun allel uzunluğu 
ise 210 baz çifti ile Bnlg149 ve Umc 1636 
lokuslarından elde edilmiştir [Tablo 4].  
 
35 adet kendilenmiş cin mısır hattından elde edilen 
genetik benzerlik değerleri Tablo 5’de verilmiştir. 
Hatlar arasında genetik benzerlik katsayıları 0.44-
0.95 değerleri arasındadır. En yakın genetik benzerlik 
0.95 oran ile 9 ve 28 nolu hatlar arasında bulunurken, 
en uzak benzerlik 0.44 oranı ile 1 ve 23 nolu hatlar 
arasında tespit edilmiştir.  
 
Çalışmada kullanılan primerler ile UPGMA metoduna 
göre oluşturulan dendogram ile hatların orjinlerini 
karşılaştırdığımızda; kullanılan primerlere göre elde 
edilen dendogramda oluşan gruplarla hatların orijin 
grupları arasında kısmen benzerlik olduğu 

http://www.maizegdb.org/cgi-bin/displayprimerrecord.cgi?id=111727
http://www.maizegdb.org/cgi-bin/displayprimerrecord.cgi?id=111728
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görülmüştür. Almanya orjinli 12 ve 13 numaralı 
hatlar birlikte 3. grupta yer almışlardır. Antalya 
popülasyonu orjinli beş adet hattan (2,19,21,32 ve 33 
nolu hatlar) üç adedi (19,21 ve 32 nolu hatlar) aynı 
grupta yer almıştır. Aynı şekilde Ankara popülasyonu 
orjinli üç adet hattan (3, 17 ve 20 nolu hatlar) iki 
adedi (17 ve 20 nolu) aynı grupta yer almışlardır. 
KTAE’ne ait sekiz adet hattan (22,23,24,25,26,27,28 
ve 29 nolu hatlar) altı adedi (23,24,25,26,28 ve 29 
nolu hatlar) aynı grupta yer almıştır. Çalışmada 
kullanılan materyallere ait orijin bilgileri 1980’li 
yıllara dayalıdır. O yıllardan bugüne kadar hatların 
genetik yapısının değişmiş olma ihtimali vardır ve 
aynı orijin bilgisine sahip hatların farklı gruplarda yer 
almasının temel nedeni bu durum olabilir. 
 
SSR primerleri kullanılarak genetik olarak benzerlik 
durumlarına göre oluşturulan dendogram ve 
hesaplanan benzerlik katsayı değerlerine göre; 
genotipler arasında genetik varyasyonun olduğu 
tespit edilmiştir. 
 
4. Tartışma ve Sonuç 
 
Cin mısır ve diğer mısır varyetelerinin moleküler 
karakterizasyonunu konu edinen çeşitli araştırmalar 
yapılmıştır. 
 
Bulgaristan germplazmı içerisinden 51 adet 
kendilenmiş mısır hattı ile genetik uzaklığını tespit 
etmek için yapılan çalışmada 18 adet SSR primeri 
kullanılmıştır. Kullandıkları materyali 2 ana gruba 
ayıran araştırmacılar kullandıkları primerlerden 
toplamda 163 adet allel üretildiğini bildirmişlerdir 
[21]. SSR primerler kullanarak genetik çeşitliliği 
tespit etmek amacıyla yürütülen çalışmada 
araştırmacılar 25 cin mısır genotipi ve 23 SSR primeri 
kullanmışlardır. Araştırmacılar cin mısır genotipleri 
arasında genetik çeşitlilik tespit etmişler ve 
genotipleri 4 gruba ayırmışlardır  [22]. Farklı 
ülkelerden temin edilmiş olan 10 adet cin mısır 
hattında genetik çeşitliliği tespit etmek amacı ile 
Brezilya’da yürütülen çalışmada araştırmacılar 51 
adet primer kullanmışlardır. Araştırmacılar cin mısır 
hatlarını 4 gruba ayırmışlardır [23]. Türkiye’deki 
yerel mısır popülasyonlarının morfolojik ve 
moleküler karakterizasyonunu tespit etmek için 
çalışmada 13 SSR primeri kullanmış ve zengin bir 
genetik çeşitlilik tespit etmiş ve popülasyonların iki 
ana grupta toplandığını tespit etmiş ve allel sayısını 
2-5 arasında olduğunu bildirmiştir  [13]. Cheng-Lai 
[24] yaptıkları çalışmada, mısır saf hatlarının 
germplasm sınıflandırılması için 112 adet SSR 
markörü kullanmışlardır. Çalışmalarında verileri 
UPGMA metodu ile analiz etmişler ve filogenetik 
ilişkiyi bildirmişlerdir. Brezilya’da sekiz farklı 
germplasm bireyleri içerisinde S6 seviyesindeki cin 
mısır hatlarının genetik çeşitliliğini tahmin etmek için 
yapılan çalışmada 51 adet SSR primeri kullanılmıştır. 
Araştırmacılar kullandıkları primerlerden 15 
tanesinin polimorfik olduğunu ve toplamda 45 adet 
allel tespit etmişlerdir. Araştırmacılar çalıştıkları 

materyali 5 gruba ayırmışlardır [25]. Araştırmamızda 
elde edilen bulgular önceki çalışmalar ile uyum 
içerisindedir. 
 

 
Şekil 1. Moleküler veriler kullanılarak oluşturulan tartısız 
eşli grup metodu (UPGMA) analizine göre, genotiplerin 
genetik uzaklık oranlarını gösteren dendogram 
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Tablo 4. Çalışmada kullanılan primerlerin allel sayısı, allel 
büyüklüğü ve PIC değerleri 

No Primer 
allel 

sayısı 
(adet) 

allel büyüklüğü 
(bç) PIC değeri 

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 Umc1241 3 100-120 0,39 
11 Umc1636 3 190-210 0,45 
12 Umc1656 1 100 - 
13 Umc1736 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 mısır hattında 
47 adet SSR primeri kullanarak genetik uzaklık tespiti 
çalışması yapmışlardır. Çalışmalarında lokus başına 
ortalama allel sayısını 6.85 olarak tespit etmişlerdir. 
Warburton [17] tarafından, SSR markörleri ile 7 
CIMMYT populasyonu ve 57 saf hat üzerinde genetik 
çeşitlilik çalışması yapılmıştır. Bu çalışmada, 85 adet 

SSR primeri kullanılmış ancak 53 tanesi ile en fazla 
ayırım yapıldığı ve gelecekteki rutin DNA parmak izi 
çalışmalarında kullanılabileceği tespit edilmiştir. Li 
[27], 56 adet cin mısır hattında genetik uzaklık tespiti 
için SSR primeri kullanmışlardır. Çalışmalarında 
toplam 306 allel, lokus başına ortalama allel sayısını 
da 2.71 olarak tespit etmişlerdir. Kullandıkları 56 
adet cin mısır hattı arasındaki uzaklığın 0.12 ile 0.73 
arasında değiştiğini tespit etmişlerdir. 105 diallel 
melez ve 15 elit saf hat mısırdan oluşan deneme 
setinde genetik çeşitliliğin tespiti amacı ile yaptıkları 
çalışmada, 43 adet SSR primeri kullanmışlarıdır [28]. 
Çalışmalarında 15 adet saf hat için 191 bant ve lokus 
başına 2-9 allel düştüğünü tespit etmişlerdir. 62 adet 
mısır hattında genetik çeşitlilik tespiti için 20 adet 
SSR primeri kullanmışlardır. Çalışmalarında lokus 
başına ortalama allel sayısını 4.9 PIC değerini de 0.61 
olarak bildirmişlerdir [29]. 85 adet tropik kökenli 
mısır hattında yaptıkları çalışmada, 215 adet SSR 
primeri kullanarak genetik çeşitliliği ele almışlardır. 
Çalışmalarında en fazla polimorfizm gösterdiğini 
tespit edilen 35 adet primerden 15 adet primeri test 
ederek seçmişlerdir. Çalışmalarında hatlar arasında 
genetik uzaklığın 0.22 ile 1.00 arasında olduğunu 
bildirmişlerdir [30]. 34 saf mısır hattında genetik 
uzaklık belirlemek için 30 SSR primeri kullanmışlar 
ve toplam 133 allelde lokus başına 2-8 allel 
düştüğünü bildirmişlerdir [31]. 31 cin mısır 
germplasm bireyi ile yaptıkları çalışmada, 30 SSR 
primeri kullanmışlardır. 

 
Tablo 5. Cin mısır hatları arasında ikili karşılaştırmalarla elde edilen benzerlik katsayıları (%) 

No Hatlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 
1 Antcin-01 1 0.69 0.68 0.79 0.71 0.71 0.65 0.73 0.67 0.67 0.55 0.62 0.72 0.73 0.71 0.58 0.61 
2 Antcin-02  1.00 0.95 0.80 0.82 0.87 0.67 0.80 0.63 0.68 0.56 0.72 0.79 0.72 0.66 0.55 0.58 
3 Antcin-03   1.00 0.84 0.76 0.81 0.60 0.73 0.56 0.67 0.49 0.76 0.72 0.71 0.64 0.48 0.51 
4 Antcin-04    1.00 0.70 0.78 0.70 0.79 0.71 0.66 0.56 0.67 0.84 0.72 0.69 0.63 0.66 
5 Antcin-05     1.00 0.80 0.70 0.75 0.81 0.56 0.70 0.73 0.72 0.65 0.62 0.68 0.72 
6 Antcin-06      1.00 0.70 0.90 0.62 0.77 0.70 0.65 0.72 0.65 0.74 0.63 0.57 
7 Antcin-07       1.00 0.75 0.72 0.62 0.70 0.49 0.72 0.50 0.56 0.83 0.67 
8 Antcin-08        1.00 0.77 0.82 0.80 0.68 0.84 0.75 0.80 0.78 0.72 
9 Antcin-09         1.00 0.58 0.77 0.69 0.88 0.67 0.61. 0.84 0.93 

10 Antcin-10          1.00 0.72 0.67 0.68 0.67 0.79 0.60 0.53 
11 Antcin-11           1.00 0.68 0.72 0.60 0.67 0.83 0.67 
12 Antcin-12            1.00 0.77 0.75 0.67 0.63 0.67 
13 Antcin-13             1.00 0.77 0.68 0.80 0.83 
14 Antcin-14              1.00 0.90 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 mısır hatları arasında ikili karşılaştırmalarla elde edilen benzerlik katsayıları (%) (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 0.63 0.73 0.85 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 0.62 0.63 0.67 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 0.59 0.66 0.72 0.78 0.63 0.63 0.48 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 0.48 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 0.59 0.95 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 0.58 0.69 0.82 0.72 0.75 0.71 0.76 0.76 0.79 0.72 0.71 0.59 0.79 0.74 0.69 0.66 0.76 0.66 
13 Antcin-13 0.70 0.83 0.83 0.92 0.67 0.75 0.89 0.84 0.89 0.63 0.93 0.73 0.84 0.90 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 0.81 0.81 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 0.94 0.90 0.81 0.65 0.82 0.75 
21 Antcin-21    1.00 0.64 0.65 0.81 0.81 0.89 0.65 0.88 0.71 0.76 0.81 0.76 0.57 0.78 0.73 
22 TCK-51     1.00 0.47 0.59 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 0.49 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 0.91 0.75 0.86 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 etmişler ve lokus başına 
ortalama allel sayısını da 4.23 olarak tespit 
etmişlerdir [32]. Araştırmada elde edilen allel sayısı; 
bazı çalışmalar [11; 29; 34] ile benzerlik gösterirken, 
bazı çalışmara [13; 18; 26; 28; 30; 31; 32; 33] göre 
düşük bulunmuştur. Kullanılan genotiplerin ve 
primerlerin farklılığı, gelişen teknoloji, jel 
sistemlerinin ayrı olması ve bant skorlama (var, yok 
ya da genotyper programları gibi) işlemleri farklı 
allel sayılarının elde edilmesine neden 
olabilmektedir. 
 
Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) allelik çeşitliliği ölçen, 
kullanılan primerler hakkında temel bilgi veren ve 
primerin etkinlik derecesini ifade eden bir 
parametredir ve PIC değeri 0 ile 1 arasında değişim 
göstermektedir. PIC değeri 0.7 ve üzerinde olursa 
markırın oldukça yüksek bilgilendirici, oysa değer 
0.44 olursa orta derecede bilgilendirici olduğu 
düşünülmektedir [33]. Çalışmada PIC değerleri 0.03 
ile 0.55 arasında değişmiştir ve 0.44 üzerinde ve 
civarında 8 adet primer tespit edilmiştir (Tablo 4). 
Bu durumda kullanılan primerlerin çalışılan 
materyalin akrabalık tespiti konusunda orta 
derecede bilgi verebileceği düşünülmektedir.    
Warburton [17], PIC değerini 0.17 ile 0.85, Xu [28] 
0.28 ile 0.81 aralığında, Laborda [30],  PIC 
değerlerini 0.24 ile 0.90 aralığında, Cömertpay [13], 
0.52 ile 0.95 arasında, Okumuş [34], PIC değerlerini 
0.04 ile 0.66 arasında, Pabendon [31], 0.22 ile 0.80 
arasında ve Erdal [11], 0.15 ile 0.92 arasında 

bulmuşlardır. Çalışmada elde edilen değerler önceki 
çalışmalar ile uyumludur.  
 
BATEM ve KTAE ait toplam 35 kendilenmiş cin mısır 
hattında 21 adet SSR primeri kullanılarak yapılan 
moleküler karakterizasyon çalışmalarında 8 adet 
primer başarılı bulunmuştur. Genetik benzerlik 
bakımından bakımından 2 ana olmak üzere toplam 5 
adet grup oluşmuştur. Çalışılan primerler ile elde 
edilen genetik benzerlik değerlerine göre 
oluşturulan kümeleme analizi sonucunda genetik 
benzerlik katsayıları 0.44-0.95 değerleri arasında 
değişmiştir. En yakın genetik benzerlik 0.95 oranı ile 
9 ve 28 nolu hatlar arasında bulunurken, en uzak 
benzerlik 0.44 oranı ile 1 ve 23 nolu hatlar arasında 
tespit edilmiştir. Elde edilen bulgulara göre hatlar 
arasında varyasyonun olduğu gözlenmiştir. 
 
Çalışmada kullanılan 21 adet primer başarılı bant 
üretmiştir. En az sayıda allel sayısı 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 sayısı 3’er bant ile Bnlg 1176, 
Umc 1241, Umc 1636, Umc 2245, Umc 2255 ve Umc 
2281 primerlerinden elde edilmiştir. Çalışılan 21 
adet SSR primerden PIC değeri 0.44 civarında olan 8 
adet primerin (MMC 0501, UMC1035, UMC1241, 
UMC1635, UMC1736, UMC2245, UMC2255, 
UMC2281) cin mısırda moleküler karakterizasyon 
çalışmalarında kullanılabileceği ancak 
karakterizasyon çalışmalarında kesin ve net sonuç 
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alabilmek için daha fazla SSR primeri ile morfolojik 
gözlemlerin birlikte değerlendirilmesi gerektiği 
düşünülmektedir.  
 
Moleküler karakterizasyon çalışmaları sonrasında 
çalışmada kullanılan BATEM ve KTAE ait 
kendilenmiş cin mısır hatları arasında genetik bir 
varyasyon tespit edilmiştir. Bu sonuçlar ile ileride 
yapılacak olan cin mısır ıslah çalışmalarında mevcut 
materyalin ümitvar şekilde kullanılabileceği 
sonucuna ulaşılmıştır. Çalışılan materyalin 
içerisinden farklı gruplara giren hatlar arasında 
yapılacak melezlemelerde üstün heterozis 
yakalanabileceği öngörülmektedir. 
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