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Ozet DNA markerlan kantitatif biyoloji igerisinde sorulan pek ¢ok kompleks sorunun
cevaplanmasinda onemli bir ara¢ olarak ortaya ¢ikmaktadir ve bitki slahi ve bitki
genetifinin cesith  alanlarinda kullanlmaya baslannustir Bu  markerlar  taksonomi,
populasyonlarda gorillen varyasyonlar ve uyugma sistemieri gibi temel gahsma alanlarinda
kullamlmaktadir. Molekiiler markerlar dogal olarak olustuklar, fenotip ilzerine olumsuz
- bir etkileri olmadigr ve gevre kosullarindan etkilenmedikleri i¢in son derece faydahdiriar.
Su anda giiniimiizde kabul edilen genel inang genetik markerlar gelecekde ziraate ve
bivolojik bilimlere ¢nemli katkilarda bulunacaktir.

DNA Markers In Plant Improvement

Abstract DNA markers are important tools for detailed investigation of compleks
questions in quantiative biology and they are beginning to be used in many aspects of
plant genetics and breeding. They have been applied to basic studies of taxonomy,
variability of populations and mating systems. Molecular markers are quite useful because
they are naturally occuring, have very few negative effects on phenotype, and are not
subject to environmental influence.. It is believed that genetic markers will make & major
contribution to the biological sciences, especially agriculture, for the foreseeable future.

Giriy
Bitkilerde verimliligin artiriimas: yeryiiziinde ziraatin baslamasindan itibaren bitki bilimi

ile ufragan tim insanlarin ortak caligmas ile saglanmig ve bu alanda yapian islemler
insanoglunun basardigt en 6nemli islevier arasinda yer almigtir. Bu anlamda genetik bilimi
verimlilifin artinlmasinda $nemli bir rol oynamigtir. Belirli zamanlarda, farkh bitkilerde,
farkli varyeteler va belirli bir pazann ihtiyaglarmi karsilamak veya belirli bir gevre
kosuluna adapte olmalarin saglamak amaciyla siirekli bir seleksiyona tabi tutulmuslardir.
Tarihsel olarak, tarimsal venimlilifin artirilmasinda genetiksel degisikliklerin diger
faktorlerden daha fazla diizeyde bir rol oynadifs soylenebilir (1).

Simdiye kadar bitki slahinda elde edilmig wim basanlara karsin, dinya niifusunda
meydana gelen artig, tanmsal uygulamalann ve tiiketici tercihlerinin degismesi
-verimiiligin artirllmasi konusunda yeni bazi gereksinimleri ortaya ¢tkarmugtr.

Verimlilik artigt igin molekiiler biyoloji alaninda son yillarda meydana gelen degisiklikler,

bitki tirlerininde i¢inde bulundufu yitksek organizmalarda hizhh ve detayh genetik
analizlerin yapiimasim saglamistir. Bu anlamda DNA markerlarindan elde edilen bilgiler
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forensik bilim, bazi hastaliklardan sorumly genlerin tesbit edilmesi. organizmalarda
gegirilen evoliisyonun incelenmesi gibi oldukea farkls alanlarda kullanimaktadir.

Ancak DNA markerlarinin belkide en yaygin olarak kullanildi yer, basit veya kompleks
dzellikleri kontrol eden genlerin kromozom iizerindeki verlerini belirlemede kullanidan
genetik baritalarin haziflanmasidir, DNA  markeriannm esas olarak oldukca uzun
stireden beri kullamlan diger genetik markerlardan farkl olmadiklan séylenebilir, Fakat
burada unutulmamasi gereken nokta, kullanilabilecek DNA. markerlarin sayisi o kadar
fazladr k1 bunlarla bir organizmaya ait bir kromozumun tim kigmmlan isaretlenip
belirlenebilir. Herhangi bir genin harita tizerindeki pozisyonunun bilinmesi ile bu yere
yakin DNA markerlan kullamlarak, bu genin varhffi genin etkisinin gérilmesi
beklenmeden belirlenebilir.

Genetik Markerlarin Stiflandinlmas:

Iki farkh bireyin kromozomlan arasmdaki farklilklar defisik yontemlerle belirlenebilir.
Ornegin bu bireylerin giplak gozle incelenmesi disandan goriilebilen farklilklan ortaya
koyabilir ve bu sekilde kullanilan markerlara gbzle goriilebilir markerlar adi verilir, Diger
markerlara ornek olarak ise dokularda yapilan enzim analizleri (isoenzimler) ve DNA'mn
kendisi izerinde yapilan analizler (DNA markerlan) verilebilir. Herhangi bir 6zelligin
genettksel marker olarak kullanilabilmesi igin bazi énemli &zellikler tagimasi
gerekmektedir, Bunlar;

1) Farkl fenotipler igerisinde kolayca taninabilmelidirler,

2) Geligimin erken asamalarinda ortaya gikabilmelidirler, -

3) Farkl markerlar arasmda son derece diigiik interaksiyonlar olmalidir,

4) Gelecek generasyonlarda agik bir sekilde goriilebilmelidirler (2).

Omegin kan grubu anne ve baba arasmda farklidir ve ebeveynlerin kan gruplan
gocuklarda da tam olarak aqifa gikmaktadir. Bu nedenle kan gruby genetik bir marker
olarak kullamlabilir. DiZer taraftan boy uzunluguda iki ebeveyn arasmda farkldik
gostermesine ragmen, anne ve babanin boy uzunlukian gocuklarda tam olarak apiga
¢tkmaz ve bundan dolay: yararl bir genetik marker olarak kullanilamaz.

DNA'nin kaltim materyali oldugunun bilinmesinden ¢ok daha éncede genetik markerlar
biyolijide kullanthyordu. Gozle gorilen markerlar, gozle goriilebilen bir sonug ortaya
gikaran mutasyonlar yirminci yiizythn baglarnindan itibaren genetik markerlar olarak
kullamlmistir, Isoenzimlerle birlikte gozle gonilebilen markerlarin kullamilmas: ile 1970'%
yillarin sonlarma dogru bazi organizmalarda genetik haritalar ortaya gikanlmstir. 198011
yillarda kalitsal olan DNA molekiliiniin kendisi iizerinde farklihiklarn calisiimas: ile
oldukga fazla sayida genetik markerlarin bulunabileced fikri ortaya atildi ve bu anlamda
RFLP teknigi ortaya gikt (3),

Genel olarak goézle goriilebilen markerlar ve isoenzimarkerlan DNA markerlan kadar
faydalidirlar. Fakat pratik uygulamalarda unutulmamas; gereken nokta olduk¢a fazla
saytda DNA markerinin bulunmasidir. Bitkilerin oldukga fazla sayida nitkleotide sahip
olduklan bilinmektedir. Tki birey arasinda bu kadar niikleotid igerisinde kiigiik miktarda
dahi bir farkithk varsa oldukga fazla miktarda DNA marken ag13a cikabilir,
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Genetik Markerlar Arasindaki Linkage'lerin Tespit Edilmesi

Bir genetik harita, genetik markerlarin goreceli olarak bir kromozom boyunca birbirlerine
olan uzakliklanm ve onlann dizilig sirasint belirtir. Yiksek organizmalarda eseyh iireme
suresmee her bir kromozom ¢iftinin 1kt kopyas: birbirine olduke¢a yakin olarak siraya

dizilirler. Bazen her bir kromozumun DNA igeren iki iplifi kinhp ters yonde tekrar

~ Kaynagir ve bir resiprokal defisim veya rekombinasyon olugturabilirler. Yeni olusan
rekombinant kromozom iki ebeveyn kromozumun mozaigidir. Bir kromozom iizerinde

birbirine oldukga vyakin iki pozisyonda bulunan genetik markerlar ender olarak

rekombinasyona ugrarlar ve bundan dolay: bir sonrak: generasyonun bireylerinde birlikte
bulunurlar. Bunun tam tersi clarak, birbirine uzak pozisyonlarda bulunan veya farkli
kromozom iizerinde bulunan markerlar oldukga sik olarak rekombinasyona ugrariar ve
bir sonrak! generasyonda ebeveynlerden daha farkli kombinasyonlar olugtururlar. Buna
gore, yeni generasyonda farkh ebeveynlerden iki marken alanlarim oraninin belirlenmest
ile % rekombinasyon orani belirlenebilir ve buradan da her iki marker arasindaki oransal
uzaklik tahmin edilebilir, Birbirlerine olduk¢a yakin mesafede bulunan markerlar diigiik
bir rekombinasyon oram gosterirler ve bunlarin birbirine link olduklan soylenebilir. Fazla
sayida markermn kullanilmasi ile link olmus fazla sayida marker ciftleri bulunup bir
kromozom boyunca birbirine yakin mesafede bulunan markerlant posteren genetik

haritalar ortaya ¢ikarilabilir.

Genetik Markerlar ve Kahninn Basit Olan Karakterler Arasinda Linkage

20nci yiizyilin baglarinda yapilan iki dnemli bulus linkage analizinin bitki islalunda
kullanilmas: yoniinde ilk adimlann atilmasini sagladi. Bu iki 6nemli olaydan birisi linkage
olaymnin bulunmas: idi. Ornegin bir kromozom {izerinde birbirine olduk¢a vakin mesafede
bulunan genetik faktérler ebeveynden bir sonraki generasyona birlikte gegerler. Bunun
anlam gozle goriilebilen genetik etkisi olan genetik fakidrler, vanlarinda bulunan fakat
etkisi gozle gorillmeyen genlerin tespit edilmesinde kullanitabilirler.

Bu yéntemle kalitimi basit olan karakterlerle baglantili olan pek gok genetik marker

bulunmus ve kullamlmistir. Bunlara verilecek en giizel trneklerden birisi nematoda
dayamkhlik geni ile Aps-Jisoenzimi arasindaki linkagedir (4). Bitkilerin bir isoenzim veya
DNA marken i¢in test edilebilmeler bitki gelisiminin ¢ok erken agamalannda yapuabilir
ve bu test bitkilerin zararlilara kargs dayaniklihklarimin tespit edilmesinden g¢ok daha
kolaydir. Bu durumda bitkileri zararhlarla bulagtirmaktansa genettk markenn varhi veya
yoklugu tespit edilerek dayanikli olan bitkiler selekte edilebilir. Bu durumda bitkilerin
ortamda dogal bulunan zararhlarla bulagmasini beklemeye veya serada veya tarlada
bulunan bitkilerin yapay olarak bulagtirilmasina gerek kalmaz (5).

Genetik Markerlar ve Kantitatif Karakterleri (Q1L) Belirleyen Genler Arasinduki
Linkage

Genetik linkage'in kegfedilmesinden sonra tarmmsal verimlilifin genetik analizinin
yapilmasinda ortaya ¢ikan ikinci Gnemli asama kantitatif kahtimu agiklavan goklu faktor
hipotezinin ortaya ¢ikmasidir (6). Kahtimi basit olan karakterler igin ebeveynler
arasindaki 1 veya 2 gen farklligi bir sonraki generasyonda agiga qikan %100 farkhihd
agiklamaya veter. Ancak tarimsal verimlilikte kullamlan gekil, hacim, verim veya kalite
gibi pek ¢ok dlgiit birden fazla gen tarafindan kontrol edilmektedir. Daha da 6nemlisi bu
gibi olgatler kantitatif oldugu igin bir sonraki generasyonda belirli, kesin farkiliklar

gosteren siniflar halinde agiga ¢ikmaz, ancak ¢ogunlukla ebeveyn olgilitler arasinda

stirekli degigen farkh fenotiplere sahip bireyler olarak goriilurler. Fasulyelerde , bugdayda
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ve titinde yapilan aragtirmalar farkli fenotiplerde oleitlerin siirekli bir farkhik
gostermesinin birden fazla genin bagimsiz olarak hareket etmeleri ve her bir genin tim
fenotip tizerinde suurh etkisinin olmas: ileagiklanabilecegi fikrini ortaya ¢rkardi. Bu genler
polygenler olarak veya kantitatif karakter lokus (QTL) olarak tanimlanmiglardir, Daha
sonralan bu polygenlerin basit karakterleri kontrol eden genlerden farklanmin olmadig,
bunlarinda Mendel kurallarina gore agihm gosterdikleri ve rekombinasyona ugradiklan
rapor edilmigtir (7). Bundan dolayr, QTL ile genetik markerlar arasinda linkage olup
olmadifi aragtnilabilir ve eger varsa her bir QTL'in  kromozomlar izerindeki yeri
belirlenebilir.

Son yillarda isoenzim markerlan ve RFLP markerlan kullamiarak genetik markerlar ve
QTL arasindaki baglantilar 6zeliikle domatesde (8,9,10,11,12), msirda (13) ve diger pek
gok dirinde ortaya konulmugtur. Bu yénde vyapilan tiim caligmalar, kantitaif
varyasyonlanin dayandiklarn temelleri agiklamada ve bu temeller iizerine dayal veni
denemelerin kuruimalarinda dnemli rol ovnamuglardir. .

QTL'lerin belirlenmesi yontinde yapilan ilk gahsmalar kullamlabilecek az sayida marker
olmasindan dolay sinirk kalmigtir. Sinirh sayida markenn kullanum ile QTL'in markenn
genel olarek neresinde olabilecefi tespit edilebiliyor ama tam olarak ver
belirlenemiyordu. Fakat daha sonralan genetik haritalara oldukca fazla sayida markenn
eklenmesiyle bu lokuslarn tam olarak yerlerinin beliflenmesi miimkiin olmugtur.

Her Bir QTL'in Tanamlanmas:

DNA markerlanmun kullanidmas: ile her bir QTL kromozom iizerinde bulundugu yer,
herhangi bir karakter tizerine kismi etkisi, fenotip tizerine olan etkisi ve genin gevreye
olan duyarhlig: gibi kriterlerle tantmlanabilir.

Q7TL'in Kromozom Uzerindeki Konumu

Herhangi bir genin kromozom tizerinde bulundugu ver, bu gemin yakinlarinda bulunan ve
ebeveynlerden bir sonraki generasycna bu genle birlikte gegen markerlarin yardimi ile
belirlenebilir. Bu temel prensip hem fenotip tizerinde biyik etkisi olan kalitinm basit olan
karakterler hemde fenotip tizerinde diigiik seviyede etkisi olan QTL'ler icin gegerlidir.
Tek bir genetik markenn kullanimi ile herhangi bir genin veva kantitatif ozellikleri
belirleyen genlerin bu markerlann yakinlarmda bir verde oldugu belirlenebilir, Fakat bu
genin kromozom Uzerindeki yerinin tam olark belirlenmesi igin, tim kromozom
boyunca, kromozumun farklt yerlerini tammlayan fazla sayida markera ihtiyag
bulunmaktadir. Genetik markerlarla olugturulmug bir harita Gizerinde, istatiksel metotlarin
(14) kullamlmas: ile QTL'ferin bir kromozom tizerinde birbirlerine olan uzakliklart tespit
edilebilir (15). Domatesde her bir kromozumun yaklasik olarak 1/5'ini olcen araliklarla
fazla sayida QTL genetik haritalar tizerinde igaretlenmistir (15),

Kromozom tizerinde bir QTL'in belirli bir mesafe ile haritalanmasi veya isaretlenmesi ile,
QTL'in kromozom iizerindeki yeri kromozumun 1/50 - 1/100 'ine disecek sekilde
belirlenebilir ki béyle bir oranda domatesde tim genomun yaklasgk % 0.1'ini
olusturmaktadir. Boyle oldukga hassas hazirlanmis genetik haritalar iizerinde bile QTL'in
sadece bir genden olustugunu soylemek son derece zordur. Yiiksek organizmali
bitkilerde yaklasik olarak 10000 ile 100000 arasinda gen oldugu disiinilecek olursa,
domatesde olusturulan tim genomun yaklagk % 0.1 ortalama olarak 10-100 gene
karsilik olarak gelmektedir. Belirli bir 6zellik tizerinde simrh etkisi olan ve yan yana

325



bulunan fazla sayida gen, hep birlikte genis etkisi olan tek bir QTL olarak ortaya cikabilir
(15).

Genlerin Dosaj Etkisi

Bitkilerin gogunlugu diploid olup, her her bir genin 1 veya 2 kopyasina (alleline) veya O
- kopyasina sahip olabilirler.-Herhangi bir bireyde bir-allelin fenotipik etkisi, o bireyde -
bulunan aym genin diger kopyalarinin sayisima bagh olarak ortaya cikar. Buna gore
heterozigot bir F1 hibrid, ebeveynlerden her bir allelin bir kopyasina sahiptir. Eger bir F1
hibridin fenotipi ebeveynlere tam olarak benzemiyorsa iki allel arasinda ortak, aym
diizeyde bir etki var demektir, Eger hibridin fenotipi ebeveynlerden birisine tam olarak
benzerse, iki allel arasinda dominant/resesif bir iliski var demektir. Bu durumda, .
dominant allel hibridin fenotipini belirledigi i¢in, bu allelden sadece bir kopya oldugu
zaman ortaya ¢tkarabilecefi maksimum etkiyi verebilir. Bunun alternatifi olan resesif allel
ise ancak dominant allelin olmadig: bir durumda etkisini ortaya ¢ikarabilir. Son olarakda,

bir allelin siiper dominanthk etkisi olabilir,

Gen dosajinin etkisinin aragtinlmasinda genetik markerlann kullamilmas: yoniinde gesitli
aragtirmalar yapilnmgtir (16,17). Esas olarak, ilk 6nce iizerinde durulan allelin
yakinlarindakigenetik markerlar Gizerinde galigilarak her bireyin bu alielin kag kopyasma
sahip oldugiu tespit edilmeye galigthr. Ikinci agamada ortalama olarak kag bireyin 0, 1, 2
kopya tagich@ hesaplanir, Son olarak ise istatiksel metotlar kullandarak her bir kopya
ilave edilmesi ile fenotipde meydana gelen degigikliklerin, ortak etki, iliskisine, dominant/
resesif allel iligkisine veya siiper dominant allel iligkisinden hangisine tam olarak uydugu
tespit edilir. Ancak unutulmamasi gereken dnemli nokta bazi zamanlarda bazi QTL'lerin
yukarida ad1 gegen hic bir simfa girmedikleri ve iki farklh sinif arasinda bir fenotip
gostermeleridir,

Diploid bitkilerde gen dosajmin gahsilabilecefi en ideal populasvon 1;2;1 seklinde iig
farkh genoftip igin agihm veren F2 populasyonudur. Islah porogramlannda yayamn olarak
kullamlan diger populasyonlar ise ii¢ farkli genotipi vermedikleri igin uygun degillerdir,
Ornegin tek bir tohumdan olusan veya siirekli olarak kendilemeye tutulan
populasyonlarda heterozigot bireyler ya gok azdir veya hig yoktur. Bundan dolay: siiper
dominanthkla ilgili olarak hi¢ bir etki gorilmez ve sonug olarak ortak etki veya
dominant/resesif allel iligkiler birbirinden ayirt edilemez.

Cevresel Etkiler

Bitki islahgilarmin sik olarak rastladiklar bir durumda bir genotipin belirli bir gevrede
yiiksek bir performans gostermesi fakat farkli cevre kogullarmda aym performansi
gostermemesidir. Genotipler arasinda géritlen bu farkhliklarin bazen belirli bir zararls
grubuna olan duyarliliktan, fotoperioda karsi verilen tepkiden veya vernalizasyon ihtiyacs
gibi faktérierden kaynaklandign dugimillmektedir. Ancak belirli bitki ve hayvan
genotiplerinin, belirli ¢evre kogullarma olan adaptasyonu, ¢evre kogullarmna duyarh
QTL'lerden de kaynaklanabilir. Yapilan bir calismada t¢ farkli cevrede genetik harita
tuzerinde isaretlenen 29 QTL'den 4'tintin (%14) her (¢ ¢evre kosulunda, 10'unun (%34)
iki gevre kogulunda ve 15'minde (%52) sadece tek bir cevre kosulunda ortaya ¢iktign

bildirilmistir (15).

Bazi QTL'Terin belirli ¢evre kosullarina duyarlihk gostermeleri bazi ¢ahgmalarda zorluk
¢ikarabilecegi gibi belirli baz: avantajlanda beraberinde getirebilir. Bitki islahgiari igin
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farkl gevre kogullaninda fonksiyonel olan QTL lerle calismak bir avantajdir ve arzulanan
bir durumdur. Ancak farkh gevre 6zelliklerine sahip belirli bazi QTL lerin tek bir genotipe
aktarilmast ile, farkli gevre kosullarinda varyasyon gostermeyen fenotipler elde edilebilir,

Baz QTL "lerin Belirli Karakterler Uzerinde Etkileri

Heterosis

Bitki 1slahinda en énemli olaylardan birisi heterosis olayinin kesfedilmesidir (18).
Heterosis bireyin heterozigot olmast ile baglantiidir, Heterosis gosteren bir F1
kendilemeye tabi tutulacak olursa bir sonraki generasyonda heteroSisde goriilen yitksek
performans artik goriiimez ve heterosisde bir azalma meydana gelir. Ornegin misirda
ortalama verimin heterozigot marker lokusun sayisimn arinlmastyla yiikseltilebilecegi

ortaya konmustur .

Hererozigotluk ile heterosis arsindaki baglant: agik iken, heterozigotlugun heterosis ile
sonuglanmasi uzun sire tartiglmigtie. Bir F1 hibrid, ebeveynler arasinda farklilik gdsteren
tum genetik faktorler icin heterozigotdur. Boylelikle her iki ebeveynden gelen dominanat
faktorler, herhangi bir ebeveynden gelen ve olumsuz etkisi olan resesif faktérler] engeller
ve bu gekilde elde edilen progeny her iki ebeveynin giclii yénlerine sahip olurken,
ebeveynlerde bulunan higbir zayif 6zellifi tagimaz. Bu teori "dominant heterosis" olarak
tammlanir (19, 20). Bu teoriye alternatif olarak, bir lokusda iki farkli ebeveyn faktdrlerini
tagiyan bireyler kalitsal olarak her iki ebeveyndende stin olabilir denmigtir, Bu teori
heterosisin "siiper dominantlik teorisi "olarak isimlendirilir (18).

Esas olarak bu iki temel hipotez icerisinde, heterosisin temeli olarak deminanth@ veya
stiper dominantlif: birbirinden ayirt eymek son derece zordur. Ornegin, iki dominant gen
esas olarak tek bir heterozigot lokus olarak goriilebilirler. Hemen hemen kesin olarak
sOylenebilecek tek nokta hem dominantlik hem de stper dominantlik heterosisin temelini
olugturabilir. Bu durumda genstik markerlar, genlerin tek tek etkilerinin arastiriimasi
konusunda kullanlabilirler ve bu sekilde heterosis gbsteren bir dzelligin dominant genler,
siiper dominant genler veya her iki gen simfi tarafindan olusturulup olusturulmadig

saptanabilir.

Yeni Generasyonlanin Her Iki Ebeveyne Olan Ustiinliikleri

Yeni baz gesitler heterosisin diginda olan nedenlerden dolayr da ebeveynlerden daha
usttin ozelliklere sahip olabilirler. Birbirine yakn olan ozelliklere sahip olan iki birey
arasimnda yapilan bir melezlemeden elde edilen yem generasyonda her iki ebeveynden
daha istin Ozelliklere sahip bireyler elde edilebilir, Bu durum daha cok viksek
performans gdsteren bitkiler arasinda yapilan melezlemelerde daha yaygin olarak ortaya
¢ikar. Performanst yiksek olan bitkiler farkl: genler tagidigindan ve bu genler olusmass
mimkiin olan rekombinayonlarla bir sonraki generasyona  aktanldigindan, yeni
generasyon her iki ebeveynden gelen vistiin ozellik genlerine sahip olabilir- Bu durum
"transgression" olarak isimlendirihr.

Bu olaymn dayandify temel, genetik markerlar kullamlarak her bir gen diizeyinde
giklanabilir. Ornegin domatesin (Lycopersicon esculentum) iki yabani formunun (£,
Cmielevski ve L. cheesmanii) daha yitksek meyve pH'sina sahip oldugu bilinmektedir
DIA markerlar kullaniarak yapilan gahsmada her bir yabani formun baz: alleller tasidi@
Ve bunlanin bazilannin pH'v1 yiikselttigi (+) ve bazlannin pH'y1 digurdagia (-)
bultimugtur (18). Bunun sonucu olarak, elde edilen yeni generasyondaki bitkiler ya (+)
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allellerinin gbgunu yada (-) allellerinin gofunu tagimsglar ve ebeveynlerin sahip oldugu
pH seviyesinin disinda pH seviyesine sahip olmuglardir.

Aym gsekilde yine DNA markerlart kullanilarak meyve pH'siun diginda, yiiksek verim,
hastaliklara dayamkhlik, olumsuz gevre kogullaninda verimlilik gibi farkh kriterlerin
dayandif: genetik esaslar yapilacak cahgmalarla agiklanmaya galisilip bitki islahgisinin
hizmetine sunulabilir.

Genler Arasindaki Interaksivonlar (Epistatis)

Bir organizma birden fazla genin hep birlikte olusturdugu etkiler sonucu meydana gelir
ve bu etkilesim igerisinde tek bir gen dahs tam olarak diger genlerden bagimsiz hareket
edemez. Klasik kantitatif genetik ¢ahgmalarindan elde edilen sonuclar, genler arasinda
meydana gelen interaksiyonlarin (epistatis) bireyin fenotipini -etkileyebilecegini ortaya
koymustur (21).

Uzerinde genetik haritalama yapilan caligmalarin ancak belirli bir kisminda epistatis ile
ilgili bilgiler acifa ¢ikanlabilmigtir (21). Bu durum en azindan Uzerinde ¢ahsilan tirler ve
ozelliklerde epistatis'in agik bir gekilde goriilmesinin o kadar kolay olmadiimi ortaya
koymugtur. Buna ek olarak. genetik haritalama ¢ahgmalan igerisinde kullamlan istatiksel
metotlar epistatis't tespit etmede kompleks genetik interaksivonlar yizinden yetersiz

kalabilir.

Epistatis olayinin genetik esaslarimin agiklanmast pratik uygulamalar igin bir 6nem
tagiyabilir. Klasik yontemlerle yapilan islabh gahigmalarindan, genetik faktorlerin hem
kalstirn basit olan karakterlerin kontroliinde hemde QTL iizerinde etkili oldugu ortaya
konulmustur ve bundan dolay: belirli bir dizeyde olan epistatis bityitk bir ihtimalle pek
gok karakteri etkileyecektir Fakat genetik markeriarla yapian caligmalar sonucu
epistatis'in tim karakterler iizerinde oransal olarak az bir etkisinin oldugu ortaya konarsa,
genlerin tek tek tammlanip transfer edilmeleri, onlarn ikili veya tgli gruplar halinde
transferinden ¢ok daha kolay olur. _

Islah Programlarimin Gelistirilmesi

Islahgilar tarafindan farkli tiirler ve farkh durumlar, ihtiyaglar igin ortaya konan islah
¢aligmalarmn basanili olmasi igin pek gok sayida plan ve program yapilmmgtir (22).
Bununla birlikte tiim bu plan ve programlar esas olarak ti¢ faktor tizerine dayanmaktadir,

D)Kiiltiir formlannda, irklarda veya tirlerde gériilen genetik varyasyonun tespit edilmesi,

2)Farkh genotipe sahip olan bireyler arasmda melezlemeler yaparak rekombinasyon elde
edilmest ve bu yolla daha fistiin dzelliklere sahip bireylerin elde edilmesi;

3)Farkh gevre kosullaninda yetigtirilen bu yeni bireyler arasinda amaca uygun selekstwn

yapilmasidir.

Bu tig faktoriin her birinde genetik markerlar, ézellikle DNA markerlan kullanilarak 1slah
programlarinin etkinligi artirilabilir,

Genetik Varyasyonun Tespit Edilmesi

Kiiltiire alinmis tirinler igerisinde genetik markerlar kullanilarak bireyler arasindak
benzerlik ve akraba dereceligi saptanabilir. Bu yonde yapilan galigmalarmn gogunlugunda
basit ve ucuz oldugundan dolayi isoenzim teknikleri kullamlmistie. Bu yonde yaptlan
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¢aligmalann biyik bir gogunlugu musr Gzerinde yogunlagnug ve 20 kadar isoenzim
markeri kullanilarak genetik varyasyonlar saptanmigtir.

Genetik markerlar vukanda belictldigi gibi akrabalik derecelennin belirlenmesinde
kullanilabilecegi gibi farklilagmanm saptanmasinda ve belirli vorelere adapte olmus
gruplarin belirlenmesinde de kullanilabilir. Kiiltire alimnug formlan igerisinde en fazla
farkhlasma musirda oldugu igin bu vdnde vapilan ¢alismalarda yine musw lzerinde
yogunlagmigtir Buna ek olarak, ayrica disandan tozlanan Brassica (23) ve patatesin (24)
kultiire ahnmg formlan igerisinde yitksek diizeyde genetik farkldagma saptanmighir. Bu
durum domates, soya fasulyesi, bugday, pamuk gibi triinlerde saptanan genetik
farklilagma seviyest ile bir zmthk olugturmaktadic, Bu irlinlerde genetik markerlarn
gosterdii varyasyon ¢ok az bulunmugtur. Gozle gdrilen morfolojik farkhliklara ragmen
ditsiik oranda DNA varyasyonu gozlenmesi iki dnemli noktay: agiga ¢ikarmaktadir;

1)Bu sonuglann ¢ikanldif zamana kadar aragtinlms ve tespit edilmis markerlar, izerinde
gahsilan bitkinin tim genomunun ancak ¢ok az bir kst temsil etmektedir,

2)Genetik markerlar tim genomun oldukg¢a kiigiik bir kisnum clusturmasina ragmen,
marker diizevinde gok diigiik varyasyon saptanmasi zirai ¢énemi olan genlerde bulunan
genetik varyasyonun istenen diizeyden ¢ok diigiik oldufunu da gosterebilir. Bundan
dolayida aym irklar igerisinde bulunan difer gen kaynaklarinin toplanmasi,
siniflandinlmas: ve 1slah ¢aligmalannda kullamlmas: gerekmektedir. Bu iglemler yapilirken

yine DNA markerlarindan yararlanilabilir.

Rekombinasyon ve Seleksiyon
Uzerinde cahigilan genin belirli bir DNA markennin yaninda ofduunun saptanmasindan

sonra, bu genin etkisinin gdriilmesi beklenmeden, genn bulunup bulunmadidr rahathkla
sovlenebilir ve bu son derece degerli olabilir.

Bir DNA marken bitki fide veya fidan agamasinda iken daht analiz edilebilir ve bu gekilde
tim bitkilerin belirli bir olgunluga kadar yetigtirilmesine gerek kalmadan istenen DNA
marken tagimayan bitkiler elimine edilebilir.

Bundan daha onemlisi, pek ¢ok karakter daha saglikl: bir gekilde seleksiyona tabi
tutulabilir. Sadece dig gériiniige bagiml olan bir seleksiyon, dig goriinisiin genotipten mi
yoksa cevre kosullanindan mu clustugunun tam olarak bilinmemesi nedeniyle vaniltici
olabilir (25,26). Ayrica diger markerlardan farkh olarak DNA markerlan belirhi, dzel
cevre kosullarina gerek kalmadan biyame odalaninda, seralarda |, fide ve fidan yetigtirme
yerlerinde analiz edilebilitler ve bu durumda islah  g¢aligmalarinin daha izl

sonuglanmalanin saglar.

DNA markerlanmn analiz edilmesi ile bir populasyon igerisinde bulunan bireylerin
hangilerinin birbirlerine benzedikleri ortaya ¢ikanlabilir. Klasik islahda kullamlan
seleksiyon genelde zayif bir seleksiyon yontemi olup, yaklagik olarak tiim populasyonun
%25 bir sonraki agamada yapilacak g¢aligmalar igin ayrilr. Fakat genetik markerlarin
kullamlmast ile birbirlerine benzeyen ve iizerinde durulan genleri igeren daha az sayida

birey ileri agama ¢alismalary icin ayrilabilir,

DNA markerlarinin yer ve zaman tasarrufu igin tasidigs 6nem pek gok tir igin gegerli
olup, ozellikle genis yer kaplayan ve uzun bir generayon siresine thtiyag olan agaglar igin
¢ok daha belirgindir.



Gen Kaynaklarinin Islah Calismalannda Kullanimr

Tiirlerin yabani formlan pek ¢ok dnemli ¢zelligin kaynagn olup, bunlann sahip oldugu
potansiyelin ancak ¢ok az bir kismi islah c¢ahismalarinda kullanilabilmigtir. Yabani
formlarda herhangi bir genetik 6zellifin gosterdigi varyasyon, kiiltiire alinmig ve oldukga
uzun bir siire seleksiyona ugramis olan kiiltiir formlarindaks varyasyonlardan ¢ok daha

fazladir.

Hastaliklara ve zararhlara dayamkhlik gibi kalitinn basit olan karakterlerle, ¢ozilebilir kat
madde gibi QTL karakterlen yabam formlardan kultir formlarina aktanthmglardir. Yabani -
formlar zirai 6nemi olan karakterlere sahip olmalanmin yamsira, onlarin dogada
yasamalarina yardimct olan ancak zirai dnemi olmayan diger bazi karakterlerede
sahiptirler. Bunlara ornek olarak dormansi, boy uzunlugu, vejetatif biyime, hos olmayan
tat ve koku, baz toksinler, dikenlilik ve kiigik gekirdekli meyveler verilebilir. Islahgilar
bu istenmeyen karakterleri, istenen karakterlerden aywramiyacaklan endigesi ile yabani
formlart kullanmaya kargi bir isteksizlik duyarlar. Her yéniiyle mukemmel olan bir
varyetede, pazar veya titketici isteklerinin diginda, kigiik oranda bile olsa bir tzellik varsa
bu varyete pazarda istenmez.

Bu kati ve tutucu pazar istekler: sonucu, bazi uriinlerde genetik farkhlagma son derece
azalmis ve bir varyasyon yaratmak igin yabani formlardan vararlanme kagimimaz
olmustur. Bu amagla yapilan bir melezleme sonucu, ebeveyn genotipinde meydana gelen
bozulma veya kansiklik genetik markerlar kullanilarak kontrol aitinda tutulur. Genetik
markerlar kullanilarak istenen genlerin hangi kromozom izerinde, hangi bolgede
bulunduklar: ve hangi bireylerin bu kromozom bolgelerint tasidiklart tespit edibir. Dsha
sonra lizerinde ¢aligtlan genlerin yakinlaninda bulunan genetik markerlar segilerek, yabani
ebeveynden gelen dzellikler tiutulurken gerive malez}emer vapilarak da kiiltiir formunun
genotipi korunabilir (27).

Yapilan iglemler basit gibi goriilmesine ragmen bazi zorluklarlada kargilagimaktadir.
Geriye melezleme ile transfer edilen kromozom kisimlant veya difer adi ile linkage
bloklan genelde genig olup lizerinde istenmeyen genleride tagimaktadir (28). Normalde
bovle istenmeyen linkageler, kromozomlan: homojenlegtiren rekombinasyonlarla ortadan
kalkabilir. Ancak yabami ve kiilttr formlan arasindaki kromozomlarda oldufu gibi
birbirinden oldukga farkli kromozom kisimlarinda rekombinasyonun oldukga az meydana
geldigide bilinmektedir ve bu nedenlede en g¢ok ihtiyag duyulan verde homojenlegtirme
meydana gelmemektedir. Bunun sonucu olarak yabani formdan gelen, istenmeyen, genis
kromozom pargalart pek ¢ok generasyon boyunca kiltir formunda istenen 6zelliklerle
birlikte kalabilir. Ornegin domatesde yapilan bir galismada meyve kuru madde igerifi
artirilirken, meyve irilifinde azalma meydana gelmigtir,

Genetik markerlar, bu tiir baglantilanin farklh genler arasindaki interaksiyonlardan
kaynaklandigmin gosterilmesinde kullanilabilir. Yine aym markerlar. rekombinasyonla
istenmeyen baglantlanin kayboldugu, sayilan az olan bireylernin tespif edilmesinde
kullanilabilir. Istenmeven karakterlerin yok edilmesi icin bir kag generasyon boyunca,
surekli geriye melezleme yapilmasindansa, genetik markerlar kuilamlarak daha genig
populasyonlar taranabilir ve istenen rekombinantlar daha onceki generasyonlarda elde
edilebilir. Bu sayede kultir formunun genotipinde meydana gelen bozulma minimum
seviyeye indirilitken bir yandanda yabani formlarda istenen karakterlerin aktarm

mimkiin clur.
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Kaltiir Bitkileri Hle Onlarin Yabani Formlar: Arasindaki Evoliisyon iliskileri

Genetik markerlarin en onemli kullanym alanlarindan biriside turler. cinsler veya daha
geni taksonimik gruplar arasinda evoliisyon agisindan iliskilerin ortaya konulmasidir. Bu
tiur caligmalar fazia sayida genetik markerlar kullamiarak iizerinde gahgilan gruplar
arasmdaki benzerlik veva farkbiliklar ortaya koyma esasina dayanir,

Bu tur caliymalar sadece akademik bir calisma Ozelligy tagmayp, aym zamanda veni
 kegfedilmis gen kaynaklarimin simflandirimasinda ve bunlardan hangilerinden kiltir
formlanna gen aktanmuymn mimkin olabilecefinin  beliflenmesinde de yardimer
olmaktadir (29), :

Bazi durumlarda baz fiirler igin kromozom organizasyonu senucu olugan evoliisyonla
ilgili defigikliklerin sonuglar incelenmistir. Ornefiim domates kromozomlarinin patates
kromozomlarina oldukea benzedikleri rapor edilmigtir.  Toplam olarak 134 genel
markerla yaptlan ¢aligmada 7 kromozomda hig bir degisiklik gorilmemis, geriye kalan §
kromozom uzerinde de sadece 7 inversivon gdzlenmistir (30). Biber ve domates
kromozomlan arasimda homolojiyi gosteren ortak DNA markerlar olmasina ragmen, her
iki kromozom grubunun evoliisyon siiresince veniden vapilanma ile oldukga farkhliklar
gosterdiklen bildinilmistir (31). -

Sonug

Sonug olarak DNA markerian kantitatif biyoloji icerisinde sorulan pek ¢ok kompleks
sorunun cevaplanmasinda onemli bir ara¢ olarak ortaya cikmaktadir. DNA markerlan
genetik markerlarin sayisiu hizla artirmis ve tarimsal verimlitigin artirilmast konusunda
bitki 1slahgilarmn programlarnda yaygin olarak kullamilmaya baglanmuglardir. Su anda“
gunumtizde kabul edilen genel mang, genetik markerlar gelecekde zirai bilimlere ve
digter biyolojik bilimlere ¢nemli katkilarda bulunacaktr.
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