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Ozet

Arastirmada Karadimrit ve Bogazkere (izim cesitleri ana ebeveyn, 1103 P ve 140 Ru Amerikan asma
anaclar da baba ebeveyn olarak kullaniimistir. Melezleme sonucu elde edilmis olan Flgenotipleri bitkiye
dénusimi saglandiktan sonra amaca yonelik olarak segilmis genotiplerde ebeveyn tayini yapilmistir. Ebeveyn
tayininde, Avrupa Birligi Arastirma Projesince (GENRES 081), Avrupa’daki asma ¢esit koleksiyonlari igin kullanilan
ve artik tiim dlinya tarafindan minimum standart set (core set) olarak kabul géren VVMD27, VrZAG79, VrZAG62.
VVMD5, VVS2 ve VVMD7 mikrosatelik lokuslari olmak Gzere toplam 6 SSR primeri kullaniimistir. Segilen F1
genotiplerin (M1, M2, M3, M4) SSR lokuslarinda ebeveynlere ait alleller olup olmadigi karsilastiriimistir.
Karsilastirma sonucunda F1 genotiplerinden yapilan karisimlardaki (M1, M2, M3, M4) SSR lokuslarinda
ebeveynlere ait alleller bulunmustur. Elde edilen sonuglar dogrultusunda yapilan melezleme ¢alismasinda dogru
programin uygulanmis oldugunun ispatlanmis olmasi ¢cok biiyiik 6nem arz etmektedir. Ayrica bu alanda yapilmis
ilk galismalardan biri olmasi da s6z konusu galismanin dnemini biraz daha ileriye gétirmektedir. Klasik melezleme
ile mokekuler biyoteknolojinin birlikte kullanilmis olmasi, bundan sonra yapilacak benzer g¢alismalara stk
tutabilmesi umut edilmektedir.

Anahtar kelimeler: Vitis vinifera L., melezleme, F1, SSR.

Parental Reassortment of F1 Genotypes Obtained in Asma (Vitis vinifera L.) Classical
Hybridization Outcome by SSR Method

Abstract

In the study, Karadimrit and Bogazkere grape cultivars were used as the maternal lines and 1103 P, 140
Ru American rootstocks as the paternal lines. After hybridization, the F1 genotypes obtained from the plant
transformation were subjected to parental designation in selected genotypes for the purpose. In the Parental
Assignment, European Union Research Project (GENRES 081), a total of 6, including VWMD27, VrZAG79, VrZAG62,
VVMD5, VVS2 and VVMD7 microsatellite loci, which are now used as the minimum standard set by the whole
world for the collection of grape varieties in Europe, SSR (simple sequence repeats)primer was used. The selected
F1 genotypes (M1, M2, M3, M4) were compared in SSR loci whether they were parental alleles. As a result,
parental alleles were found in SSR loci (M1, M2, M3, M4) in mixtures made from F1 genotypes. It is very
important that the correct program has been proven to be applied in the cross-breeding study in the direction
of the obtained results. Besides being one of the first studies made in this area, it takes the importance of
studying a bit further. It is hoped that classical hybridization and molecular biotechnology can be used together
to illuminate similar work to be done thereafter.

Key words: Vitis vinifera L., hybridization, F1, SSR.
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Giris

Karadeniz ve Hazar denizi arasinda bulunan
ve Anadolu’nun Kuzeydogu bolimiini de igine alan
Kafkasya gecis bolgesi (Transcaucasia), kiltur (Vitis
vinifera ssp. sativa) ve yabani (Vitis vinifera ssp.
sylvestris) asmanin anavatani ve kiltire alindigi yer
olarak kabul edilmektedir (McGovern 2003). Bu
nedenle Tikiye, kiiltir asmasinin anavataninin
sinirlari igerisinde bulunmakta ve tilkemizin yaklagik
6000 yillik bir bagcilik kiilturi ile cok zengin bir asma
gen potansiyeline sahip oldugu bilinmektedir (Fidan
1985, Celik vd. 1998, Agaoglu 1999).

Bu bulgulara ve asma gen potansiyelinin
zenginligine dayanan s6z konusu hipotezler,
yapilmig  molekiiler genetik ¢alismalarla da
kanitlanmigtir.  Anadolu’nun bagcilik kiltlriniin
merkezlerinden  biri  oldugu, vyabani asma
popilasyonu cesitliliginin de en fazla bu bolgede
bulundugu, yaklasik 10 tGlkeden 1200 kiltir cesidi
ve yabani asma Uzerinde yuritialen SSR molekiler
¢alismalar sonucunda belirlenmistir (Arroyo-Garcia
vd. 2006, Ergil vd. 2006).

Ticari 5neme sahip diger tiim bitkiler gibi cok
yilhk kaltur bitkileri icinde islah zor fakat kaginilmaz
bir konudur. Belirli seleksiyon ve/veya islah
yontemlerinin  dogru  uygulanmasiyla; dogal
seleksiyonla ortaya c¢ikmis bireylerin korunmasi,
bunlardan daha Ustiin 6zellikleri tasiyanlarin ortaya
¢ikarilmasi veya istenilen o6zelliklerin bir bitkide
toplanmasi miimkin olabilmektedir. Son ceyrek
yuzyillda molekiler tekniklerin ¢ok ileri diizeyde
gelistirilerek bitki 1slahinda kullanilmaya baslamasi
sonucunda asma islahi da daha bilingli ve sistemli bir
sekilde yapilmaya baslanmistir. Zaman iginde daha
bilingli  seleksiyon yapilmasi, mevcut Gzim
cesitlerinde verim artisi, kalitenin yukseltilmesi,
cekirdeksizlik, yetistirme alanlarinin genisletilmesi,
olum zamanlarinin erkene veya daha gege alinmasi,

kuraklik-soguk gibi anormal iklim kosullarina
mukavemet, filoksera, nematod ve benzeri
zararhlara, mantari hastaliklara, virlslere
dayaniklilik, mekanizasyona uygunluk  gibi

konularda mevcut c¢esitlerin islahina veya vyeni
cesitler elde etmeyi amaglayan islah calismalarina
girisilmistir (Fidan 1985, Ergiil 1992).

Asmalarda hedeflenen amaglara yodnelik
olarak gen haritasinin gikarilmasi Uzerine yapilan
calismalarin sonu¢ vermeye baslamasiyla birlikte
kromozom anormalliklerinden kaynaklanan pek ¢ok
kalitimsal 6zelligin oncelikli nedeni belirlenerek
daha sonra da bu olumsuzluklarin giderilmesi
mimkin olabilecektir.

Ozellikle yoresel cesitlerin
isimlendiriimesinde  duzensizlikler ve benzer
cesitlere verilen farkl isimler bagcilikta karisikhklara
sebep olmaktadir. Son yillarda gelistirilen molekdler
markérler yardimiyla ampelografik calismalara gére

349

daha kesin sonug veren yontemler bagcilikta yaygin
bir kullanim alani bulmustur. Gilinlimize kadar
yuritllen ampelografi ¢alismalarina ilave olarak
genetik dizeydeki calismalar, izoenzim diizeyinde
tanimlama calismalari ile baslamistir (Agaoglu vd.,
1995; Agaoglu vd., 1998).

Morfolojik dizeyde yapilan tanimlamalara
kiyasla izoenzimler farkhhg yakalamada daha iyi
sonu¢ vermesine karsihk c¢evresel faktorlerden
etkilenmeleri ve sayi azligi gibi faktorlerden dolayi
bazi dezavantajlari da mevcuttur. Bu
dezavantajlarindan dolayr dogrudan karakterlerin
orijini olan DNA’yI esas alan markorler gelistirilmis
ve bunlar kullanilmaya baslanmistir.

Son yillarda bagcihkta kullanilan DNA
markérler (RFLP, RAPD, AFLP, SSR ve ISSR vb.)
degisik amaclara yonelik yogun kullanimlari ile
birlikte gerek bagcilikta gerek diger alanlardaki islah
calismalarinda bir ¢igir agmistir. Bagcilikta F1 tanisi
basta olmak Uzere farkli amacglara (gesit tanimlama,
klonlarin siniflandirilmasi, turler arasi melezleme,
gen aktarma, cinsiyet belirlenmesi, erken
seleksiyon, genom  haritalama, hastaliklara
dayanim, hastalik ve zararllarin teshisi vb.) yonelik
olarak DNA markoler tek basina kombine bir sekilde
arastirmalarda kullanilmaktadir (Ergil 2000).

Bu calismada Ulkemizde yiksek kaliteli yerli
Gzim cesitlerinden olan Karadimrit ve Bogazkere
Uzlim gesitleri ile kuraga ve kirece dayanikl olan 140
Ru ve 1103 P Amerikan asma anaglan
kombinasyonu melezlerinin; asma g¢ekirdeklerinin
¢imlenmesi, bitkiye donisiim oranlari, elde edilen
F1 genotiplerinin kuraklik, tuz ve polietilen glikol

(PEG) uygulamalarina karsl dayanikhliklari
arastiriimistir. Ayrica, s6z konusu
kombinasyonlardan elde edilmis olan F1

genotiplerinin SSR markorler yardimiyla “Melez
Ebeveyn Tanisi” yapilmistir.

Materyal ve Yontem
Materyal

Bu arastirma, 2007-2010 vyillari arasinda
Tekirdag Bagcilik Arastirma Enstitisi, Antalya Aksu
Perge Tarim Uriinleri San. ve Tic. Ltd. Sti. isletmesi,
fide Gretim tesisi, Ankara Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Bahge Bitkileri B6limii ve Toprak Bilimi ve
Bitki Besleme Bolimu lretim ve arastirma seralari

ve Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisi
Laboratuvari’nda ytrttilmustdr.
Bitkisel ~materyal olarak; melezleme

calismalarinda Karadimrit ve Bogazkere (izim
cesitleriile tozlayici olarak kullanilan 140 Ru ve 1103
P Amerikan asma anaglarina ait bitkiler, Gida Tarim
ve Hayvancilik Bakanhgi Tekirdag Bagcilik Arastirma
Enstitisi Mudurlugli’ndeki koleksiyon parsellerinde
temin edilmistir. 2007 ve 2008 vejetasyon
dénemlerinde yapilan kastrasyon ve melezleme
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calismalari sonucu elde edilen meyvelerden alinan
tohumlar Anatalya’da 6zel fide lretim tesislerinde
bitkiye dontistirilmustdr.

Melezleme sonucu elde edilmis F1
genotipleri, Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi
Bahge Bitkileri Bolumia lretim ve arastirma
seralarinda perlit:torf:cocopeat (1:1:1) karisimindan
hazirlanmis 11 x 22 cm ebatinda polietlen torbalara
sasirtilarak gelisimleri saglanmistir.

Denemeye alinmis genotipler daha sonra
ebeveyn tayini igcin SSR reaksiyonlarina tabii
tutulmuslardir.

Denemede ebeveyn olarak kullanilan
cesitlere ait bazi 6zellikler asagidaki gibidir.

Bogazkere iiziim gesidi

Ulkemizde Elazig, Diyarbakir ve Malatya
yorelerinde yaygin olarak yetistirilen Bogazkere Giziim
cesidinin salkim sekli, kanath konik olup orta
biydklikte ve sik yapilidir. Taneler mor-siyah renkte
olup yuvarlak sekillidir. Orta buyuklikte (3-4 gr.) olan
tanelerdeki ¢ekirdek sayilari 2-3 adettir. Yiksek
tanenli bir tada sahip olan Bogazkere, orta mevsimde
olgunlagsmaktadir. Budama olarak yari-uzun budama
istemektedir (Anonim 1990b, Celik 2006).

Karadimrit iiziim ¢esidi

Ulkemizde i¢ Anadolu bélgesinde yaygin
olarak yetistirilen Dimrit (Sinonim: Dirmit) Gzim
cesidi, genelde siralik (pekmez) ve saraplik olarak
yetistirilen bir gesittir. Karadimrit izim gesidi ayni
zamanda  kurutmallk  olarak da  kismen
degerlendiriimektedir (Anonim 1990b, Agaoglu
1999, Anonim 2007).

Karadimrit Gztim ¢esidi, kirmizimsi mor, hafif
oval, kiiglk, 1-2 adet ¢ekirdek iceren tanelere sahip
olan bu g¢esit, salkimlari kanath silindirik formda
olup, orta buyuklikte ve oldukga sik salkimhdir. Orta
mevsimde olgunlasir ve kisa budama istemektedir.
Karadimrit  GzUm  ¢esidi  kurutmalik  olarak
degerlendirilen GzUm ¢esitleri icerisinde yer
almaktadir (Aras 2006).

Elde edilen F1 genotip ebeveyn tayini
¢alismasinda ana ebeveyn olarak kullanilan gesit,
kurutmalik olarak da kullanilabilen Karadimrit Gzim
cesididir.

1103 P Amerikan asma anaci

11103 P Amerikan asma
berlandieri x Vitis rupestris melezidir.

Surgin ve slirglin ucu o6rimcek ag gibi
tuylidir. Geng yapraklar tiiystiz bronz rengindedir.
Olgun vyapraklar bobrek sekilli olup sap cebi U
seklindedir. Kuvvetli gelisen bu anag aktif kirece %
17-18 oraninda dayanir. 0.6 g/kg tuza dayanikhdir.
Asi tutma ve koklenme orani oldukca yiksektir
(Adams 1979, Celik 1998, Celik 2006).

anaci, Vitis
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140 Ru Amerikan asma anaci

140 Ru Amerikan asma
berlandieri x Vitis rupestris melezidir.

Surgiin ucu o6rimcek ag gibi tuyli ve
kenarlari agik kirmizi renklidir. Geng yapraklar
donuk, yesil ve parlaktir. Olgun yapraklar kiiglik ve
bobrek sekillidir. Sap cebi agik U sekillidir. Strgtinler
cizgili, hafif tlyludir. Kuvvetli bir anag olan 140 Ru,
kurak ve kiregli topraklarda basarih bir sekilde
kullanilimaktadir. Topraktaki aktif kirece dayanimi %
20 civarinda olup, filokseraya dayanimi iyidir.
Celikleri zor koklenir. Asi tutma orani dusuktar.
Bagdaki asilamalarda asi tutma orani yiksektir
(Adams 1979, Celik 1998, Celik 2006).

anaci, Vitis

Yéntem

2007-2011 yillari arasinda ydritilen galisma
sonucunda elde edilmis F1 genotiplerine ait tiplerde
SSR reaksiyonlari gerceklestirilmistir.

SSR

Mikrosatellitler araciligiyla hibritlere ait
melezleme kombinasyonunun SSR markérlerle
tanimlanmasi temelde dort asamadan
olusmaktadir. Guvenilir ve saghkli datanin
olusturulabilmesi acisindan her asama lzerinde
blyik bir 6zen ile durulmasi gerekmektedir. Saghkl
data analizinde dikkat edilmesi gereken asamalar
sekilde siralanabilir;

a) DNA izolasyonu.

b) SSR allel golgelerinin PCR araciligiyla
cogaltilmasi.

c) PCR drtnlerinin kapillar elektroforezi ve
allel verilerinin goriintilenmesi.

d) Genetik analizler.

DNA izolasyonu

Lefort vd. (1998) metoduna goére DNA
izolasyonu slirglin ucu ve geng yapraklardan elde
edilmistir. Her bir genotip 6rnegine ait 3 DNA
Olcimi  gergeklestirilirken, DNA  saflik ve
miktarlarini tespit etmek amaci ile %1’lik agaroz jel
ve Nanodrop ND-1000  spektrofotometre
kullanilmistir. Calismada kullanilan uygun DNA
izolasyon yontemi asagidaki gibi gergeklestirilmistir.

Fl'lere ait slirglin ucu ve geng yapraklar
havana konulup sivi azotla iyice ezilmistir. Sivi azotta
iyice ezilmis olan genotiplere ait 6rneklerden 100 mg
alinarak 2 ul ependorf tlpe aktariimistir. Ependorf
tiplere aktariimis o6rnekler Gzerine, 1 ml DNA
ekstrasiyon sollisyonu (6rnek basina 10 pl 2-
Merkaptoethanol igerir) eklenmis ve homojen hale
gelinceye kadar karismasi saglanmistir. Karisimlari
saglanmis ornekler, icerisinde bulundugu tipler,
sicak su banyosunda (65°C) 15 dakika bekletilmistir.
ilgili ependorf tiiplere 0.5 ml kloroform/isoamil alkol
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(24:1) kanisimi eklenerek iyice karismasi saglandiktan
sonra 30 dakika buz Uzerinde bekletilmistir. S6z
konusu ornekler 14.000 rpm hizinda 5 dakika
santriflj edilmistir. Santriflij isleminden sonra
ependorf tlplerin Ust kismindaki sivilar yeni tiiplere
aktanilmistir. Tapler igerisinde kalan kisimlarin
Uzerine 0.8 ml soguk isopropanal eklenmistir.
isoproppanal eklenmis érnekler bir gece -20°C’de
bekletildikten sonra 1 dakika 14.000 rpm hizinda
santriftj edilmistir. Satrifiij isleminden sonra tlplerin
icinde bulunan Gst kissimdaki sivi uzaklastirilarak, alt
kati (pellet) %70'lik ethanol ile yikanmistir. DNA, 50-
100 pl H20’da (nuclease free) ¢ozllerek Uzerine, her
100 pl soliisyon icin 1 pl RNase-A eklenerek, 37°C'de
15 dakika bekletilmistir.

SSR allel bélgelerinin PCR araciligiyla ¢ogaltiimasi

PVR optimizasyon galismalari yapilarak, DNA
¢ogaltimi  icin Biometra ve MJ Research
Thermocycler cihazi kullanilmistir. PCR’da kullanilan
reaktifler; 15-200 ng DNA, 5 pmol ileri (forward)
primer, 5 pmol floresan isaretlenmis ters (revers)
primer, 0,5 mM toplam dNTP, 0.5 unit Go Taqg DNA
Polymerase (Promega) (1.5 mM MgClz igermekte), 1
pl buffer 10 x buffer olacak sekilde toplam 10 pl PCR
karisimi hazirlanmustir.

Cizelge 1. Kullanilan primerlere ait bilgiler.

DNA cogaltimi icin kullanilan PCR programi;
ilkénce 94°C de 3 dk. (1 déngii),daha sonra
94°C de 1 dakika uygulama gerceklestirilmistir. 48-
66°C de 1 dakika (Primerin baglanma derecesine
bagh olarak degismektedir). Bekletilen 6rnekler
dnce 72°C de 2 dakika, sonrasinda da 72°C de 10
dakika (1 déngl) bekletilmistir. 4°C de sabit
tutulmus o©rneklere en son olarak 2. ve 4.
basamaklar toplamda 35 dongi olacak sekilde
uygulanarak PCR programi tamamlanmistir.

Arastirmada kullanilmig SSR primerleri

Arastirmada, Avrupa  Birligi  Arastirma
Projesince (GENRES 081), asma gesit koleksiyonlari
icin kullanilan ve artik tim diinya tarafindan minimum
standart set (core set) olarak kabul géren VVMD27,
VIZAG79, VrZAG62. VVMD5, VVS2, ve VVMD7
mikrosatelik lokuslari olmak Uzere toplam 6 SSR
primeri kullanilmistir. Her lokusa ait ileri (forward)
primer D4 (mavi), D3 (yesil) ve D2 (siyah) renklerde
floresan isaretlenmis olup primerlere ait baz dizileri,
kullanilan floresan boya ve Tm (°C) degerleri Cizelge
1’de verilmistir (Thomas ve Scott, 1993; Bowers vd.,
1996; Lefort vd., 1998; Sefc vd., 1999).

Sira Lokus adi Primer dizileri (5’...3’) isaretleme boyasi Tm
1 VVS2F** cagcccgtaaatgtatccatc D4 (Mavi) 55
VVS2-R aaattcaaaattctaattcaactgg
2 VVMD5F** ctagagctacgccaatccaa D2 (Siyah) 55
VVMD5-R tataccaaaaatcatattccaa
3 VVMD7F** agattgcggagaacaggt D3 (Yesil) 55
VVMD7-R cgaaccttcacacgcttgat
4 VVMD27F** gtaccagatctgaatacatccgtaat D2 (Siyah) 55
VVMD27-R acgggtatagagcaaacggtgt
5 VrZAG62F** ggtgaaatgggcaccgaacacacge D4 (Mavi) 66
VrZAG62-R ccatgtctctcctcagcttctcage
6 VrZAG79F** agattgtggaggagggaacaaaccg D3 (Yesil) 66
VrZAG79-R tgccecattttcaaavtvvvtteeg
Kapiller  elektroforez  ve allel  verilerin CEQ™ 8000 Genetik Analiz Sistemi kullanilmistir.

goriintiilenmesi

SSR allellerinin goriintiilenmesi ve ayriminda
kullanilan kapiller eletroforez yontemi; jellere gére
daha iyi ayirim glicli, zaman ve is giiciinden tasarruf,
az miktar PCR Urini kullanma, ¢ok sayida érnekle
calisabilmeye olanak saglamasi, DNA polimeraz’dan
kaynaklanan ve starter pikler (bant) olarak
adlandirilan PCR amplifikasyonu sirasinda yanlis
baglanimlarin kolaylikla belirlenmesi, otomatik
olarak allel blykliiklerinin tespit edilmesi ve yanlis
okumalarin  ortadan kaldirilmasi gibi 6nemli
avantajlara sahiptir. S6z konusu avantajlara sahip
sistemlerin kullanildigi metot kisminda kapiller
elektroforez amaciyla Beckman CEQ™ 8800 ve
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Lokuslara ait PCR Urlnleri % 2’lik agaroz jelde
kosturulduktan sonra, isaretlemede kullanilan
floresan (Proligo, Wellred isaretli primerler, Fransa)
boyalara gore (D4, D3, D2) ornekler degisik
oranlarda (1:5, 1:10 gibi) 20 ul SLS (Simple Loading
Solution) ile seyreltilmistir. Ornek ve SLS karisimlari
Gzerine 0,4 ul size standart-400 eklendikten sonra
karisim vortekslenerek karistiriimis sonra santrifij
edilerek Uzerine bir damla mineral vyag
damlatiimistir. Daha sonra plate CEQ™ 8000
Genetik Analiz Sistemi’'nde elektroforez edilmistir.
Arastirmada ana ve baba ebeveynler
referans c¢esit olarak kullanilirken, verilerin
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dogrulugundan emin olmak igin reaksiyonlar en az
iki kez tekrar edilmistir.

Elektroforez sonunda her bir lokusa ait
pikler, tipleri ve renkleri gbéz ©6nine alinarak
heterezigot ve homozigot olarak goriintilenmistir.

SSR  kapillar  elektroforez  ydnteminde
uygulama asamalarinin genel goérinumi Sekil 1'de
gosterilmistir.

E- Genetik analizler

C- Kapilleri elektrofofe’

=

L

Sekil 1. SSR kapillar elektroforez yénteminde uygulama agsamalari.

Sonuglarin degerlendirilmesi

Kapiller elektroforez yazilim
programlarindan elde edilen ham verilerden ana,
baba ve Fi bitkilerinde allel buytkltkleri
karsilastiriimistir.

Genetik analizler

Calismada genetik parametreler olarak;
beklenen (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho), allel
frekansi, allel sayisi (n), tahmin edilen sessiz allel
(null) frekansi (r) ve tespit olasiligi (Pl, Probably of
Identity) degerleri belirlenmistir.

Beklenen heterezigotiuk 1-Spi? seklinde
hesaplanmis ve buna gore genetik farklilik tespiti
yapilmistir. Formuldeki pi degeri, ¢alisilan dérnekteki
“i.” allelinin frekansini gostermektedir (Nei 1987).

Gozlenen heterezigotluk ise, heterezigot
genotiplerle analiz edilen toplam genotip arasindaki
orandir. Null allel varliginin tahmini (He-Ho)/(1+He)
seklinde hesaplanmistir (Brookfield 1996). Tespit
olasiligi (P1) (Paetkau vd. 1995) iki rastgele secilmis
bireyin ayni SSR profiline sahip olma olasiligini ifade
etmektedir.

S6z konusu bu deger, Spi* + 53 (2pipj)?
seklinde hesaplanmaktadir. Burada pi ve pj, sirasiyla
“i” ve “j” allellerin frekansini gostermekte olup,
dahasonra benzerlik indeksleri belirlenerek, genetik
iliski dendogrami olusturulmustur.
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Calismada incelenmis parametrelere gore
kullanilan programlari asagidaki sekilde siralamak
mimkindar:

Genetik paramatreler: Her lokusa ait allel
frekansi, allel sayisi, beklenen ve go6zlenen
heterezigotluk orani, sessiz (null) allel frekansi ve
tespit olasiligi (Pl) IDENTITY 1.0 programi ile
(Wegner ve Sefc 1999) tespit edilmistir.

Benzerlik orani indeksi: Microsat programiile
(Minch vd., 1995) yapilmistir.

Dendogram: UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method using Arithmetic means) yontemi
kullanilarak NTSYS (Versiyon 2.02 g, Exeter
Software, Setauket, NY) programi ile belirlenmistir.

Bulgular ve Tartisma

F1 genotiplerin (M1, M2, M3, M4) SSR
lokuslarinda ebeveyne/ebeveynlere ait alleller olup
olmadigi karsilastirilmistir. F1 bireylerinden yapilan
karisimlardaki (M1, M2, M3, M4) SSR lokuslarinda
ebeveyne/ebeveynlere ait alleller bulunmustur
(Cizelge 2).

Ebeveynler ve Fl'ler lokuslar bazinda
incelendiginde, gerek M1 ve M2, gerekse M3 ve M4
genotipleri anne ve babadan ortak allellere sahip
olmakla birlikte, ebeveynlerde bulunmayan allellere
de sahip olduklari gorilmistir. Bu alleller M1
genotipinde VVMD27 lokusunda 179 alleli, M2
genotipinde VVMD5 lokusunda 229 alleli, VVMD7
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lokusunda 252 alleli, VWMD7 lokusunda 185 alleli,
M3 genotipinde ise VVMD27 lokusunda 185 alleli
olarak tespit edilmistir. Allel verileri indelendiginde
VVMD5 ve VVMD27 lokuslarinda hem Bogazkere
hem de 1103 P ebeveyninde diploid allel profili
gosterirken M2 genotipi s6z konusu lokuslarda
triploid allel profili gdstermistir. Yine Karadimrit ve
140 Ru ebeveynleri VVMD27 lokusu diploid allel
profili gosterirken hem M3 genotipi hem de M4
genotipi s6z konusu lokusta triploid allel profili

gOstermistir. 1103 P ebeveyninde ZAG79 lokusunda
gorilen 250 allellin F1 genotiplerinde (M1 ve M2)
gorilmedigi, benzer sekilde 140 Ru ebeveyninde
VVMD27 lokusunda 191 allelinin ve ZAG79
lokusunda 260 allelin F1 genotiplerinde (M3 ve M4)
gorialmedigi tespit edilmistir.

S6z konusu allellerin  sonucunda F1
genotiplerinin  melezleme asamalarinin  dogru
yapildi§i ve ana ve baba ozelliklerini tasidigi
gorilmektedir.

Cizelge 2. F1 genotipleri SSR lokuslarinda ebeveynlere ait allelerin karsilastiriimasi.

No VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD27 ZAG79 ZAG62
. 248 202
Bogazkere 137 147 233 235 232 556 193 207 246 260 192 212
1103P 135 147 233 233 232 254 203 207 250 260 194 212
M1(Bogazkere 248 193 202
X 1103P-2008) 137 147 233 233 232 254 179 507 246 260 192 912
M2(Bogazkere 233 246 193 202
X 1103P-2009) 135 147 229 235 232 252 177 503 246 260 192 912
. 230 238 250 194 202
Karadimrit 137 149 233 237 242 260 189 207 242 262 198 208
140Ru 137 149 233 233 230 260 191 207 250 260 194 208
M3(Dimrit X 230 242 189 250 194 202
140Ru-2008) 137 149 233 237 238 260 185 207 242 262 198 208
M4(Dimrit X1 238 250 194 202
40RU-2009) 137 149 233 237 230 260 189 207 242 262 198 208
Sonug ve Oneriler toleransli olan bitki popilasyonlarinin 6nemi
Arastirmamizda denemeye alinan giderek artmaktadir. Abiyotik strese toleransli
genotipleri DNA izolasyonunda Lodhi vd (1994) bireylerin elde edilebilmesine yo6nelik olarak

metodunun kullanilmasinin  nedeni; asmalarda
yapilan bir¢ok ¢alismada kullanilmasi (Ergul, 2000,
Ergil ve Agaoglu, 2001) ve diger izolasyon
yontemlerine gore daha fazla DNA’nin elde edilmesi
icin genotiplere goére degiskenlik gdstermekle
beraber daha saf DNA’lar elde edilmesidir.

Primerlerin  seciminde, Avrupa  Birligi
Arastirma Projesince (GENRES 081), asma c¢esit
koleksiyonlari icin kullanilan ve artik tim dinya
tarafindan minimum standart set (core set) olarak
kabul géren VWMD27, VrZAG79, VrZAG62. VVMDS5,
VVS2, ve VWMD7 mikrosatelik lokuslari olmak tizere
toplam 6 SSR primeri kullaniimistir.

Ebeveynler ve F1'ler lokuslar bazinda
incelendiginde, gerek M1 ve M2, gerekse M3 ve M4
genotipleri anne ve babadan ortak allellere sahip
olmakla birlikte, ebeveynlerde bulunmayan allellere
de sahip olduklar gérilmustiir.

S6z konusu allellerin  sonucunda F1
genotiplerinin  melezleme asamalarinin  dogru
yapildigi ve ana ve baba oOzelliklerini tasidigi
goriilmektedir.

Kurakhk, kiresel isinma ile birlikte
onlimiizdeki ceyrek ylizyilda etkisini ¢ok daha
belirgin bir sekilde hissettirecektir. Dolayisiyla
kurakhga ve diger abiyotik stres kosullarina
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calismalarin arttirlmasi gerekmektedir. Konu ile
ilgili melezleme programi igin olusturulacak F1
populasyonlari dogru ebeveyn, dogru strateji ve
dogru melezleme uygulamasiile programlanmalidir.
S6z konusu bu unsurlarin dogrulugunun teyit
edilebilmesi klasik melezleme yonteminde uzun

zaman alabilmektedir. SSR analizi ile F1’lerin
ebeveynleri ile olan benzerlikleri kisa slirede
belirlenerek o6n selektif asamasi kisa siirede

sonuglandirilabilmektedir.

Yapilmis olan bu calisma sonucunda elde
edilen veriler 1518inda melezleme c¢alismalari ile
daha Ustlin 6zelliklere sahip yeni genotiplerin elde
edilmesi, gelistirilmesi ve Umitvar tiplerin segilmesi
calismalarina isik tutabilecek niteliktedir.
¥ Bu calisma Atilla Cakirin doktora tezinden
Uretilmistir.
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