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Ozet

insan beslenmesinde 6nemli bir yere sahip sebze tiirlerinde, degisen gevresel kosullara ve tiiketici ihtiyaclarina uygun yeni
cesitlerin gelistirilmesi 1slah hedefleri arasindadir. Yeni gesitlerin gelistirilmesinde klasik 1slah yontemleri pek c¢ok tiirde verim, kalite
unsurlari, hastalik ve zararlilar ile olumsuz ¢evre ve toprak kosullarma dayaniklilik gibi konularda islah hedeflerine yonelik olarak
kullanilmaktadir. Ancak, siirecin uzun ve emek yogun olmasi nedeniyle, molekiiler yaklagimlarin islah programlarina dahil edilmesi, 1slah
siirecinin hizlandirilmas: ve etkin kilinmasi bakimindan yarar saglamaktadir. Son yillarda molekiiler biyoloji alaninda yeni nesil
teknolojilerin kullanimina bagl olarak pek ¢ok tiirde 6nemli 6l¢tide genomik bilgi, veri ve kaynaga ulasmak miimkiin olmaktadir. Sunulan
makalede, sebze 1slahinda molekiiler uygulamalar molekiiler biyoloji alanda yasanan giincel gelismeler 1s181nda degerlendirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Islah, Molekiiler Genetik, Sebzeler.

Molecular Approaches in Vegetable Breeding

Abstract

Development of novel cultivars with the ability to adapt changing environmental conditions as well as consumer demands is an
important challenge. Classical breeding approaches have been used in many plant species for the improvement of several agronomic
characters such as productivity, quality aspects, resistance to pests, diseases and unfavourable environmental factors. However, classical
approaches are usually time consuming and labour intensive therefore, involvement of molecular approaches accelerate breeding programs.
Recently, great amount of genomic information and resources provided by Next Generation Sequencing Technologies is now available for
many species. In the present review, current molecular approaches and applications in breeding programs for the development of improved
novel cultivars have been evaluated.

Keywords: Breeding, Molecular Genetics, Vegetables.

GIRIS bireylerin se¢imi ve 1slah ¢alismalarinin bu bilgiler 1s18inda
stirdiiriilmesi (Markera dayali seleksiyon-MAS) miimkiin
olmaktadir [2]. Ayrica, 1slah edilen gesitlerin tescil ve
iretim agamalarinda, gesit saflig1 ve hibrit bitki tanisinda,
1slahgt  haklarinin  korunmasinda molekiiler diizeyde
incelemelerden yararlanilmaktadir. Son yillarda, yeni nesil
dizileme cihazlarmin gelistirilmesiyle, pek ¢ok tiirde
genom dizileme c¢aligmalari hiz kazanmistir. S6z konusu
yeni teknolojiler, molekiiler marker sayisinin artmasina,
detayli gen haritalarinin olusturulmasma, genetik ve
fiziksel haritalarin iligkilendirilmesine olanak saglamigtir

Degisen ve agirlagan kiiresel sartlara adapte olabilen,
tiiketicilerin ve iireticilerin taleplerine uygun yeni gesitlerin
ilkemize ve diinyaya kazandirilmasi 1slah g¢aligmalarmin
temel amacimi  olusturmaktadir.  Yeni  gesitlerin
gelistirilmesinde klasik 1slah yontemleri pek c¢ok tiirde
onemli agronomik Ozelliklerin gelistirilmesinde
kullanilmaktadir. Ancak siirecin uzun ve emek yogun
olmasi, ekonomik unsurlar gibi baglica nedenlerle, tek
basina klasik 1slah yontemleri ile elde edilen ¢iktilar, artan
gida ihtiyaci, toprak ve su kaynaklarindaki kisitlar, hastalik (3]
ve zararlilar gibi etmenlere karsi artan talebi karsilamak
icin yeterli olamamaktadir.

Molekiiler biyoloji alaninda 1990’11 yillardan itibaren
yasanan hizli gelismelerin 1s18inda, 1slah hedeflerine
yonelik uygulamalardan yararlanarak 1slah siirecinin
hizlandirilmast  ve  etkinliginin ~ artirilmasi  miimkiin
olabilmektedir [1]. Molekiiler uygulamalar olduk¢a genis
ve kapsamli uygulamalart icermekle birlikte 1slah
hedeflerine yonelik olarak kullanimi degerlendirildiginde,
genel olarak, genomik yaklagimlarla kalitatif veya kantitatif
nitelikteki agronomik &zelliklerin genetik mekanizmasinin
actklanmasinda, gen boélgelerinin ve genlerin tespitinde,
agronomik Ozelliklerle iliskili markerlarin belirlenmesinde
kullanilmaktadir. Gelistirilen molekiiler markerlar ile 1slah
caligmalaria temel olusturan gen kaynaklarinin taranmasi,
islah  siirecinde ilgili 0Ozelligi genetik olarak tasiyan

Ote yandan transkriptomik diizeyde yiiriitiilen gen ifade
analizleri ile biyotik ve abiyotik stres sartlar1 gibi cesitli
kosullar ~altinda ifade olan genlerin belirlenmesi
saglanabilmektedir. Bu amagla, hibridizasyona dayali
mikroarray yonteminden yararlanilabilecegi gibi yeni nesil
sekans cihazlarinin  sagladigi  olanaklar ile RNA
transkriptlerinin  incelenmesine dayali RNAseq gibi
yaklasimlardan da yararlanilabilmektedir [4].

Rekombinant DNA teknolojisi ile gen aktarimu
gerceklestirilerek pek ¢ok bitkide 6zellikle hastalik, zararli
ve herbisitlere dayaniklilik 6zelligi kazandirilmaktadir [5].
Ote yandan, transkripsiyonu diizenleyen siRNA, miRNA
gibi kiigiik RNA molekiillerinin gen susturma basta olmak
tizere gen ifadesinin diizenlenmesinde kullanimi son
yillarda molekiiler biyoloji alanindaki en Onemli
buluslardan kabul edilmektedir [6].


mailto:golge.sarikamis@agri.ankara.edu.tr

G. Sartkamig | DERLEME, 7 (2): 80-83, 2014 81

Sebze 1slahinda molekiiler yontemlerin kullamim
alanlar1

Gen Kaynaklarinin Molekiiler Diizeyde Taranmasi

Bitki gen kaynaklarinin molekiiler markerlar ile DNA
diizeyinde taranarak genetik acidan incelenmesi, bireyler
arasindaki genetik iligkilerin ve akrabalik diizeylerinin
ortaya konmasi ileride yiiriitiilecek 1slah ¢aligmalari i¢in yol
gosterici olmaktadir. Bu bilgiler, olduk¢a fazla emek ve
zaman alan 1slah c¢aligmalarina baslarken baglangic
populasyonunun genetik alt yapisinin tanimlanmasi, benzer
genetik alt yapiya sahip materyallerin elimine edilmesi,
amaca yonelik materyalle yola devam edilebilmesi
bakimindan énemli avantajlar saglayabilmektedir. Ulkemiz
pekeok bitki tiiriinde oldugu gibi sebze tiirleri bakimmdan
da olduk¢a zengin gen kaynaklarina sahiptir [7].
Arastirmacilar tarafindan toplanan ve iilkemizde yaygin
olarak yetistiriciligi yapilan taze fasulye, bezelye, patlican,
kavun gibi pek ¢ok sebze tiiriinde, gerek yoresel gerekse
iilke genelinde toplanan bitkisel materyallerde molekiiler
diizeyde  tanimlama  (karakterizasyon)  c¢alismalart
gerceklestirilmistir [8,9,10,11]. Sebze gen kaynaklarinin
molekiiler karakterizasyonu siiphesiz ileride yiiriitiilmesi
planlanan 1slah ¢aligmalarina 151k tutacaktir. Ote yandan
maddi ve teknik zorluklarla siirdiiriilebilirligi saglanan gen
bankalarinda genetik diizeyde tanimlanan materyallerin
saklanmas1 gen bankalarinin etkinligi bakimindan da yarar
saglayacaktir.

Cesit safliginin genetik diizeyde belirlenmesi ve hibrit
bitki tanisi

Molekiiler yontemlerle genom diizeyinde yiiriitiilen
taramalar ¢esit safliginin genetik diizeyde belirlenmesi ve
hibrit bitki tanist1 amaciyla da kullanilmaktadir. Cesit
safliginin  belirlenmesi, 1slah siirecinde oldugu kadar,
cesitlerin tescil ve kayit altina alimmasinda, 1slah¢t
haklarinin korunmasinda, tohumluk iretiminde,
pazarlanmast asamalarinda Onem tagimaktadir [12].
Molekiiler tanimlamalar, arazi sartlarinda yiiriitilen ve
oldukca uzun zaman ve emek gerektiren morfolojik gézlem
ve incelemelerle karsilastirildiginda, daha kisa siirede
sonug veren, ¢evresel sartlardan etkilenmeyen, dogrudan
bitkinin genetik yapisin1 ortaya koyabilen giivenilir
uygulamalardir. Ote yandan, son yillarda, fidecilik
sektoriinde zaman zaman karsilagilan ve treticilerle fide
firmalarini kars1 karsiya getiren ismine dogru fide sorununa
aciklik kazandirmak amaciyla DNA diizeyinde yiiriitiilecek
molekiiler tanimlamalardan yararlanmak miimkiindiir.

Genomik arastirmalar ile onemli agronomik
ozelliklerin genetik mekanizmasinin aciklanmasi, harita
ve marker belirleme ¢calismalart

Cesitli agronomik ozelliklerin genetik
mekanizmalarinin agiklanmasinda, bu 6zelliklerle ilgili
genomik bolgelerin tespitinde, ilgili molekiiler markerlarin
belirlenmesinde ve genlerin tespitinde kullanilan gen
haritalart gliniimiizde pekgok sebze tiirlinde ve pekgok
6nemli agronomik 6zellikle iliskili olarak kaynaklarda yer
almaktadir [13]. Olusturulan gen haritalarindan yola
¢ikarilarak gen veya QTL bdlgelerinin belirlenmesi ve bu
ozelliklerle iligkili molekiiler markerlarin tespiti ileride
yiriitiilecek 1slah ¢aligsmalarinda 6zellikle markera dayali
seleksiyon olanagi sunmaktadir. Giiniimiizde yeni nesil
sekans cihazlarmin kullanilmaya baslanmasiyla birlikte
genom dizi analizleri ve marker gelistirme caligmalar1 da
hiz kazanmistir. Dizi analiz ¢aligmalar1 tamamlanan hiyar
[14] ve kavun [15] genomu yanisira bilyiik oranda
tamamlanan domates [16], fasulye [17], karpuz [18] ve

patlican [19] genom bilgileri kaynaklarda yer almaktadir.
Bu caligmalardan elde edilen veriler 1s1ginda genlerin
tespiti, yeni molekiiler markerlarin belirlenmesi de ivme
kazanmigtir. Pek ¢ok tiirde, oOzellikle SSR (Simple
Sequence Repeats) ve SNP (Single Nucleotide
Polymorphism) marker sayisinda artislar saglanmustir.
Domateste, yeni nesil dizileme ile ¢ok miktarda SNP
marker gelistirilmis ayn1 zamanda yiiksek yogunluklu gen
haritalar1  (high  density  genetic linkage  map)
olusturulmustur [3]. Turpta, dizi analizleri ve SNP
markerlar  kullanilarak  olusturulan gen haritasinda
glukozinolat sentezi ile iligkili QTL bolgeleri ve aday
genler belirlenmistir [20].

Molekiiler markerlar ile markera dayali seleksiyon
(MAS) uygulamalar

Markera dayal1 seleksiyon (MAS) 1slah caligmalarinda
etkin olarak kullanilan molekiiler yontemlerden bir
tanesidir. Haritalama c¢aligmalar1 ile belirli bir 6zellikle
ilgili genlerle yakin iligkilendirilmis molekiiler markerlar
ile 1slah materyalleri erken donemde taranarak, istenen
genetik yapiya sahip bitkiler segilirken, tagimayanlar
elenerek  zaman, emek ve masraftan kazanim
saglanabilmektedir. Yontemin basarisi, marker ile gen veya
QTL arasindaki siki iliskiye baglidir. Marker ve gen
arasindaki  siki  iligki  rekombinasyon  olasiligini
azaltmaktadir.  Fonksiyonel  markerlar olarak da
isimlendirilen gen i¢i markerlar (intragenic markers) ise bu
kisitlamayr  ortadan  kaldirabilmek amaciyla  tercih
edilebilmektedir. Yeni nesil dizi analizleri ile pek ¢ok tiirde
¢ok sayida fonksiyonel marker gelistirilmistir [21]. Bu
markerlar ile gercek gen iliskili 1slah ¢aligmalari (real gene
assisted breeding) yiiriitiilerek, rekombinasyona bagl
ortaya cikabilecek sorunlar ortadan kaldirilabilmektedir
[21].

Markera dayali seleksiyonla, basta hastalik ve
zararlilara dayanim olmak {izere, kalite 0zellikleri,
biyokimyasal icerik gibi pek ¢ok amaca yonelik taramalar
yapilmaktadir. Ornegin, patlicanda fusarium solgunluguna
dayaniklilik 6zelligi ile iliskili SRAP, SRAP-RGA, RAPD
ve SCAR markerlar gelistirilmistir [22]. Domateste,
domates mozaik viriisiine dayaniklilik geni Tm2a ile iligkili
bir marker gelistirilmigtir [23]. Gelistirilen markerlar ile
1slah programlarinda dayaniklilik 6zelligini tagiyan bireyler
tespit edilebilmektedir. Benzer sekilde, gelistirilen
markerlar ile sebzelerin icerdigi ¢esitli metabolitler
bakimindan taranmasi da miimkiin olmaktadir. Brokkoli ve
lahana grubu sebzelerde bulunan ve insan sagligi
bakimindan yararli oldugu bilinen glukozinolat sentezi ile
iligkili QTL bolgelerinin ve markerlarm tespiti, bu
markerlar ile 1slah hatlarinin taranmasi, 1slah programimin
bu bilgiler 15183inda yonlendirilmesi sonucunda yiiksek
oranda glukozinolat sentezleyen hatlar elde edilmistir [24].

Gen ifade analizleri

Gen ifadesi analizleri, bitkide pek c¢ok karmagik
6zelligin ve islevin molekiiler alt yapisinin anlasilmasina
olanak saglamaktadir. Ozellikle tuzluluk, kuraklik, sicak ve
soguk stresi gibi kiiresel sorunlara yonelik olarak bitkilerde
gerek stres mekanizmasinin agiklanmasinda gerekse ilgili
genlerin tespitinde yol gosterici olmaktadir. Gen ifade
analizlerinden elde edilen bilgiler ileride dayanikli hatlarin
geligtirilmesinde  kullanilabilirler. Gegmiste geleneksel
olarak northern blot teknigine dayali olarak yapilan gen
ifade analizleri, giiniimiizde kantitatif bir yaklasim olan
ancak sinirli sayida geni incelemeye olanak veren g-pcr;
hibridizasyona dayali olarak yiiriitiilen mikroarray ve yeni
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nesil dizileme ile transkript profillerinin ¢ikarilmasi (RNA-
seq) seklinde yiiriitiilmektedir [4, 25]. Farkl tiirlerde, gesitli
metabolik yolaklarin aydinlatilmasi, hastaliklara dayanim,
meyve gelisimi gibi degisik 1slah amaglarna yonelik olarak
RNA-seq yonteminden yararlanilmaktadir [26, 27, 28].
RNA-seq aym1 zamanda genom yorumlama, gen
bolgelerinin  ve ekzon/intron sinirlarinin  belirlenmesi
bakimindan da kullanilmaktadir [26].

Rekombinant DNA Teknolojisi

Genetik modifikasyon veya gen manipulasyonu olarak
da ifade edilen wuygulamalar rekombinant DNA
teknolojisinin kullanim1 ile bir organizmanin genetik
yapisinin degistirilmesini, baska bir kaynaktan alinan genin
hedef organizmaya aktarilmasini amaglamaktadir [5].
Diinyada bu uygulamalar ile herbisite dayanikli soya
fasulyesi, musir, kanola, pamuk, bocek zararina dayanikli
musir, pamuk yanisira sebzelerde karpuz mozaik virusii
(WMV) 2 ve kabak sar1 mozaik virusiine (ZYMV)
dayanikli kabak (Cucurbita pepo L.) gesitleri gelistirilmigtir
[29].

Son yillarda 20-30 niikleotid gibi kisa dizilise sahip
siRNA ve miRNA (small interfering RNA ve microRNA)
gibi kiiciik RNA dizilerinin transkripsiyon sonrasi (post
transkripsiyon) gen susturma amaciyla kullanilmaya
baslanmast  molekiiler  biyoloji  alaninda  &nemli
geligmelerden birisi  olarak kabul edilmektedir [6].
Transkripsiyon sonrasi gen susturulmasi, mRNA {izerinden
protein sentezinin engellenmesiyle saglanmaktadir. Bu
mekanizma RNA interferans (RNAI) olarak
adlandirilmaktadir. ilk olarak 1990 yilinda bitkilerde varlig:
saptanan RNAi iizerinde son yillarda bir¢cok ¢alisma
yapilmaya baglanmig ve basarili sonuglar elde edilmistir
[6]. Giiniimiizde bu mekanizma, hiicredeki herhangi bir
genin fonksiyonunun belirlenmesinde ve gen ifadesinin
diizenlenmesinde  kullanilmaya baglayan giicli  bir
yontemdir [30]. RNAi ile ylritilen arastirmalarla,
domateste karotenoid ve flavonoid igeriginin artirilmast
[31], kavunda viriislere dayaniklilik [32] gibi konularda
aragtirmalar yiiriitiilmiistiir.

SONUC

Giintimiizde molekiiler yontem ve teknolojilerin
geligmesine bagh olarak 6nemli kazanimlar
saglanmaktadir. Yeni nesil dizileme gibi teknolojik
uygulamalarla, pek c¢ok tiirde zengin veri bankalari
olusmustur. Verilerin analiz ve kullanimma yonelik
biyoinformatik  yaklasgimlar  gelistirilmektedir. =~ Bu
kaynaklar, oOzellikle bitkilerde verim, kalite unsurlari,
dayaniklilik gibi o6nemli 1slah hedeflerine ulasmak
bakimindan &nemli avantajlar sunmaktadir. Ulkemizde, son
yillarda yeni ¢esitlerin gelistirilmesi bakimindan gelismeler
ve iyilesmeler yasanmakla birlikte, diinyada bu alanda
arasgtirma gelistirme faaliyetlerine daha fazla yatirim yapan
ilkelerin ve bu iilkelerde faaliyet gosteren sektorel
firmalarin daha hizli yol aldiklar1 da bir gergektir. Bu
nedenle ililkemizde de molekiiler yaklagimlarin kullanimina
yonelik arastirma faaliyetlerinin artarak devam etmesi, bu
alandaki yapilanmanin gelistirilmesi kuskusuz yarar
saglayacaktir.
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