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Öz 

Bitki genetik kaynaklarının elden çıkması çok kolay ancak geri kazanımları neredeyse imkânsız olmaktadır. Genetik 

materyallerin toplanması ve muhafaza altına alınması gelecekte yapılacak olan ıslah programları için büyük önem arz 

etmektedir. Moleküler markörler kullanılarak, genotiplerin seleksiyonu, çoğaltılması, karakterizasyonu ve muhafazası 

mümkündür. DNA markör sistemleri farklı ekolojilerdeki genetik materyallerin karakterize edilmesini sağlamaktadır. 

Bu çalışmanın amacı, Yozgat’ın Aydıncık ilçesinde yetiştiriciliği yapılan eşsiz tat ve aromaya sahip Bağrıbütün 

kavununun SSR (Basit Dizi Tekrarları) moleküler markör tekniği ile DNA parmak izi çıkarılarak coğrafi işaretlemeye 

katkı sağlamaktır. 4 adet yerel Bağrıbütün kavunu genotipinin 24 adet polimorfik SSR primeri ile genetik 

karakterizasyonu ortaya konulmuştur. DNA parmak izinin çıkarılmasında kullanılan polimorfik SSR primerlerinden 

CMSSR12254, CMSSR10506, CMSSR07989 ve CMSSR08902 primerleri yüksek oranda polimorfizm göstermiştir. Bu 
SSR primleri ile kavun genetik kaynaklarının genetik ilişklileri daha kısa sürede ve daha güvenilir sonuçlarla 

belirlenebilecektir. 

 

Anahtar kelimeler: Cucumis melo L., DNA Parmak İzi, Kavun, SSR 

 

 

Abstract 

Plant genetic resources are easy to dispose of, but their recovery is almost impossible. The collection and preservation 

of genetic materials are of great importance for future breeding programs. The selection, amplification, 

characterization, and maintenance of genotypes are possible using molecular markers. DNA marker systems are used 

to characterize genetic materials of different ecologies. The aim of this study is to contribute to the geographic marking 
region-specific Bagrıbutun melon with unique taste and aroma which is cultivated intensively in Aydincik district by 

extracting DNA fingerprints using SSR (Simple Sequence Repeats) molecular marker technique. Genetic 

characterization of 4 local melon genotypes was determined using 24 polymorphic SSR primers. Among all 4 primers 

(CMSSR12254, CMSSR10506, CMSSR07989, and CMSSR0890) showed high polymorphism and were used for DNA 

fingerprinting. Using these SSR primers, genetic relations of melon genetic resources can be determined in a shorter 

time and with more reliable results. 

 

Keywords: Cucumis melo L., DNA Fingerprint, Melon, SSR 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Güney vd. / GUFBED 10(2) (2020) 474-479 

475 

1. Giriş 

 
Kavun (Cucumis melo L.); karpuz, hıyar, süs 

kabağı, su kabakları, bal kabağı gibi birçok ticari 

bitkinin içinde olduğu, Cucurbitaceae 
familyasının bir üyesidir. Farklı coğrafik 

orijinlerden tanımlanmış yabani ve kültüre alınan 

birçok kavun tipi vardır (Pitrat vd., 2000). 

Ülkemiz coğrafi yapısı ve ekolojik koşulları 
nedeniyle kavun yetiştiriciliğinde önemli bir yere 

sahiptir. Pek çok bitkinin gen merkezidir ve gen 

kaynaklarına sahiptir (Günay, 1993). Bu açıdan 
ülkemizin sürdürülebilir tarımı için mevcut 

genetik kaynaklarımızın yok olmadan muhafaza 

altına alınması gerekmektedir (Özgen vd., 2000; 

İnal, 2002). Çiftçilerin süregelen yetiştiricilik 
dönemleri boyunca beğenileri doğrultusunda 

seleksiyonla ıslah ettikleri ve bulundukları yöreye 

uyum sağlamış olan bir kültür bitkisine ait 
genotipler, yerel çeşit ya da köy çeşidi olarak 

adlandırılır (Tan, 2009). Yerel çeşitler; çoğunlukla 

kalite özellikleri yüksek, bölgeye adapte olmuş 
bireylerin seçilmesi ve birbirini izleyen nesillerde 

seleksiyona devam edilip, seçilen bireylerle 

yetiştiriciliğin sürdürülmesiyle ve doğal 

seleksiyonun etkisi ile ortaya çıkmıştır (Kaşka, 
2019). Yerel çeşitlerin, yetiştirildikleri farklı 

ekolojilere adaptasyon yetenekleri yüksektir. Bu 

nedenle, ait oldukları türün evrim potansiyelinin 
baskı faktörlerine karşı korunması sağlanmalıdır 

(Kutlu, 2017). Yerel çeşitlerin değerlendirilmesi, 

doğrudan bu çeşitlerin yetiştiriciliğinin ve 
tüketiminin teşvik edilmesi ya da dolaylı olarak 

bu çeşitlerin yeni çeşitler geliştirmek üzere 

yürütülen ıslah çalışmalarında kullanılması 

yoluyla gerçekleştirilebilir (Özçağıran, 2004). 
Yerel çeşitler içerdikleri zengin genetik çeşitlilik 

ile son yıllarda hızla ilerleyen biyoteknolojik 

imkânlar kullanılarak üstün nitelikli çeşitlerin 
geliştirilmesi için gerekli ham madde 

niteliğindedir (Eser vd., 2005). Ticari çeşitlerin 

yaygın kullanımı yerel çeşitlerin daha az tercih 

edilmelerine ve zamanla yok olmalarına neden 
olmaktadır. Yerel çeşitlere gereken önemin 

verilmesi ve en azından kayıt altına alınmaları 

gerekmektedir. Bu tür çalışmalar yapılmadığında 
üreticilerin üretimden vazgeçmeleri halinde 

genetik kaynaklar zamanla yok olacaktır (Kaşka, 

2019). Bu sebeple genetik kaynakların 
tanımlanması, DNA parmak izlerinin çıkartılması 

ve muhafaza altına alınmaları ıslah çalışmaları 

için önem arz etmektedir (Çalışkan, 2005; Gülşen 

ve Mutlu, 2005; Şensoy vd., 2007). Moleküler 
markörler bitki sistematiğinde, bitki ıslahında ve 

genetik kaynaklarının değerlendirilmesinde etkin 

olarak kullanılmaktadır (Kafkas vd., 2008). RAPD 
(Random Amplified Polymorphic DNA–Rastgele 

Çoğaltılmış Polimorfik DNA), ISSR (Inter Simple 

Sequence Repeat–Basit Tekrarlı Diziler Arası 
Polimorfizm), SSR (Simple Sequence Repeat–

Basit Dizi Tekrarları), SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism–Tek Nükleotid Polimorfizmi) gibi 
DNA esaslı markörler bitki çeşitlerinin 

tanımlanması, karakterizasyonu, genetik 

haritalama, marköre dayalı seleksiyon gibi 

çalışmalarda kullanılmışlardır (Yüksel vd., 2013; 
Ahsyee vd., 2014; Kafkas vd., 2015; Kalkışım 

vd., 2016; Çalışkan vd., 2017; Dervishi vd., 2018; 

Garcia-Gomez vd., 2019). Moleküler markörler 
içerisinde tekrarlanabilir olması, otomasyona 

uygun olması, genomda çok sıklıkla bulunması ve 

kodominant özelliği nedeniyle SSR tekniği önde 

gelen bir tekniktir (Zaloğlu vd., 2015; Güney vd., 
2018, 2019).  

 

Türkiye’nin bazı bölgelerinde yetişen ve çok fazla 
tanınmayan Yozgat iline bağlı Aydıncık ilçesinde 

yetiştiriciliği yapılan yerel Bağrıbütün kavunu da 

sahip olduğu eşsiz tat ve aroması ile piyasada söz 
sahibi olabilecek önemli bir genetik kaynaktır. Bu 

çalışmada, Yozgat Aydıncık Belediyesi tarafından 

coğrafi işaretlemesi yapılacak olan Aydıncık 

Bağrıbütün kavununun SSR tekniği ile DNA 
parmak izinin çıkarılması gerçekleştirilmiştir. 

 

2. Yöntem 

 

2.1. Materyal 

 
Yozgat ili Aydıncık Belediyesi tarafından tahsis 

edilen uygulama bahçesinde araştırmada 

kullanılacak Bağrıbütün kavunu tohumlarının 

ekimi yapılmıştır (Şekil 1). Deneme parselinde 
yetiştirilen Bağrıbütün kavunu bitkilerinden alınan 

yaprak örnekleri moleküler analizlerde 

kullanılmıştır. 
 

2.2. Metot 

 

2.2.1. DNA İzolasyonu 

 

Doyle ve Doyle (1987)’nin geliştirdiği ve Kafkas 

vd., (2006) tarafından modifiye edilen CTAB 
yöntemi kullanılarak DNA izolasyonu yapılmıştır. 

Bağrıbütün kavununa ait DNA’lar -80oC’de, 300 

µl TE (10 mM Tris, 0.1 mM EDTA, pH 7.4) 
içerisinde muhafaza edilmiştir.  

 

2.2.2. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi 

 

DNA miktarları Qubit Fluorometre (Invitrogen) 

cihazı ve kiti kullanılarak belirlenmiştir. Daha 

sonra ise DNA’lar SSR analizleri için 10 ng/µl 
konsantrasyonuna ayarlanmıştır. 
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Şekil 1. Araştırmanın yürütüldüğü parselden bir 

görünüm (TC Tapu ve Kadastro Genel 
Müdürlüğü, Parsel Sorgulama uygulaması 

görüntüsü). 

 
2.2.3. SSR Primer Çiftlerinin Bağrıbütün 

Kavununda Allel Büyüklüklerinin Belirlenmesi 

 

SSR analizlerinde Ritschel vd., (2004), Gonzalo 

vd., (2005) ve Zhu vd., (2016) tarafından 

geliştirilen 24 adet SSR primer çifti öncelikle 

polimorfizm bakımından taranmıştır (Tablo 1). 
 

Tablo 1. SSR primer çiftleri ve sekansları 

 

No. SSR Loci Primer Sekans (5’-3’) 

1 CMSSR07989F TGCGTGTCAAAATACGATGT 

  CMSSR07989R TAATTGGGTGAGGTGCCTTC 

2 CMSSR08902F TTAATCTTGCGGTGGAAAGG 

  CMSSR08902R TTAGGGAAGGCAATCAATCG 

3 CMSSR16305F TTTCTTGTGGTGGGTTGTTG 

  CMSSR16305R ACCATCCATTCCAATTTCCA 

4 CMSSR09938F GAAGGGGTTGAGGATAACGA 

  CMSSR09938R TAATGGGTGGGAGGCAATAA 

5 CMSSR06492F TGCGTTGTTCCTAAATCAGACA 

  CMSSR06492R TCTCTTATCCAACTCCTAAGCCA 

6 CMSSR24136F CGTGGGTTACTGACCAAAAA 

  CMSSR24136R GGACCATTCTACCCTAGCCA 

7 CMSSR04895F GCGCAAATCAAGGGATTTTA 

  CMSSR04895R ATGATTGGAAGCCACCAAAG 

8 CMSSR10506F GGTGAGGAATCCGATGAAGA 

  CMSSR10506R TGAAGAACAAAGAGGGCTTGA 

9 CMSSR12254F ATGATTCCCGTAAGAATGCG 

  CMSSR12254R ATTGAAGAGCGACCTGAAGC 

10 CMSSR09316F CCACGTGGTAGGAATTAATGTG 

  CMSSR09316R CGTGAACTTTACTACGTAACGGC 

11 CMSSR06905F TCCATAAACATTTCCCCGTT 

  CMSSR06905R GTGCAAATGCAAGATCGAAG 

Tablo 1. devamı 

 

12 CMSSR24606F TGTGTGGTATTGAGGGCAAA 

  CMSSR24606R ATGAGTGGCATTGGAGACAA 

13 CMSSR04535F AGGGGTTGGATTATTTTGGG 

  CMSSR04535R TCTTTAAACCCCACGCAAAC 

14 CMSSR03646F ACCCGAAAAGAAGTGGGAGT 

  CMSSR03646R AATGGACCCTTCTCCTCTCC 

15 CMSSR27560F AAACCGAAAACCAAGATGGA 

  CMSSR27560R AATGGGGGTTTGTGTGAAAA 

16 CMSSR23360F ATGTCAATGCCTTGTGAAGC 

  CMSSR23360R GAACAATGCAAGAAAATGGGA 

17 CMSSR26616F AGAGTCTCATTCCTCTCGACG 

  CMSSR26616R TGTGTATGGAGGGCTTTTCC 

18 CMSSR18058F TACTCAATTCCCCATCCCTC 

  CMSSR18058R TTTCCCAGCTTTTGTGGTTT 

19 CMSSR05736F CCTTCATCATTTCCAAGGGA 

  CMSSR05736R GCCCTCCCAAAAATTTCAGT 

20 CMSSR11104F CAAAACTCCGATCAACACCA 

  CMSSR11104R GTGGCAGAGTTCCGTTTTGT 

21 CMBR107F TATGAAGCGCGCATAAACAG 

  CMBR107R GAATGTGAAATCTCTTCTCCC 

22 CMBR40F CGACAATCACGGGAGAGTTT 

  CMBR40R TTGTTGCATCAAACTAACACAATC 

23 CMCTN35F CCAATAATGTAATCGTCTTGG 

  CMCTN35R GTTCCAAACTTTCTACCAATCA 

24 CMCTN65F TTAGGTGTATTTGATCTC 

  CMCTN65R AATTTTATGGCTCAAGGTTC 

 

 
SSR primerlerinin DNA’ya bağlanma sıcaklıkları 

-58oC’de, SSR-PCR döngü koşulları ise 

araştırıcıların kullandığı koşullarına göre 
yapılmıştır. Polimorfik olan 24 adet SSR primer 

çifti de Bağrıbütün kavun DNA’larının parmak izi 

analizinde kullanılmıştır. 

 
Bağrıbütün kavun örnekleri için SSR-PCR işlemi 

tamamlandıktan sonra, PCR ürünlerinin 

elektroferezi ABI 3130xl otomatik baz dizileme 
ünitesinde yapılmıştır. SSR analizleri sonucu elde 

edilen bantların büyüklükleri birbirlerine çok 

yakın olduğu için %1.5’lik agaroz jelde ayırmak 

mümkün olmadığından, elektroforez işlemi ABI 
3130xl kapiler elektroforez ile gerçekleştirilmiştir. 

SSR analizlerinin ABI 3130xl’de kapiler 

elektroforez yapılabilmesi için primerlerin 5’ 
uçlarına M13 üniversal (5`-

TGTAAAACGACGGCCAGT–3`) baz dizisi 

eklenerek Schuelke (2000) ve SSR analizlerinde 
M13 primerinin 5’ ucu 4 farklı (Applied 

Biosystems tarafından tescilli 6-FAM, VIC, NED, 

PET) boya ile etiketlenerek kullanılmıştır.  
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Analizler sonunda oluşan elektroferogram 

görüntüleri Genmap 4.0 (Applied Biosystems 
Inc.) paket programı kullanılarak Bağrıbütün 

kavununa ait DNA bantları pikler halinde 

değerlendirilerek primerlerin allelleri ve allel 
büyüklükleri belirlenmiştir. 

 

3. Bulgular ve Tartışma 

 
Yozgat’ın Aydıncık ilçesinde yetişen, kendine 

özgü hoş kokusu ve aroması olan coğrafi 

işaretlemesi yapılacak olan yerel Bağrıbütün 

kavununun DNA parmak izi bu çalışma ile ortaya 

çıkarılmıştır. Araştırmada deneme parselinden 
seçilmiş 4 adet genotipin 24 adet polimorfik SSR 

primeri ile genetik karakterizasyonu yapılmıştır. 

Bağrıbütün kavununun DNA parmak izinin 
çıkarılmasında kullanılan CMSSR12254, 

CMSSR10506, CMSSR07989 ve CMSSR08902 

primerleri yüksek oranda polimorfik olduğu için 

bu markörler Bağrıbütün kavununun genetik 
karakterizasyonunda etkili bir şekilde 

kullanılabileceği belirlenmiştir (Şekil 2). 

 

 

 

Şekil 2. Bağrıbütün kavununa ait elektroferogram görüntüsü 

 

 

Moleküler markör teknikleri (ISSR, AFLP, SSR, 
vb.) kavun bitkisinde genetik ilişkilerin 

belirlenmesinde yaygın olarak kullanılmaktadır. 

Ege Tarımsal Araştırma Enstitüsü Ulusal Gen 
Bankasında yer alan toplamda 350 civarındaki 

kavun genotiplerinin faklı morfolojik özellik ve 

genetik karakterizasyon (SSR ve AFLP) 

analizlerinde elde edilen dendogram sonuçları 
benzerlik göstermiştir (Frary vd., 2009). İtalya’nın 

güneyindeki farklı coğrafik orijinli 13 inodorus 

kavunu 100 ISSR markörü ile genetik ilişkileri 
belirlenmiştir. Kavunlardaki genetik akrabalık 

analizleri ile morfolojik gözlem ve ölçümlerin 

arasında iyi bir korelasyon olduğunu 
saptamışlardır (Sestili vd., 2011). Hindistan’ın 

güneyinde 3 tarım bölgesinden toplanan 50 yerel 

çeşidin morfolojik özellikleri ve 17 SSR 

markörleri ile varyasyonunu değerlendirdirildiği 
diğer bir çalışmada ise genetik kaynaklar 

arasındaki çeşitlilik SSR analizleri ile ortaya 

çıkarmışlardır (Fergany vd., 2011). Türkiye’nin 

farklı bölgelerinde yetiştiriciliği yapılan yerel ve 
yabancı 81 kavun genotipinin SSR markörleri ile 

aralarındaki akrabalık düzeyleri belirlemişlerdir. 

Soyağacında genotipler arasında genetik ilişkinin 
yüksek olduğunu saptamışlardır (Kaçar vd., 

2012). Çin’de yapılan bir çalışmada ise, Xingjiang 

yerel kavun çeşitleri ile yabancı kavunlar arasında 

genetik bağlantıların düşük olduğu SSR 
markörleri ile saptamıştır (Ning vd., 2014). Sonuç 

olarak, literatürde yer alan çalışmalarda ve bu 

çalışmada, SSR markörleri ile yerel ve yabancı 
kavun genetik kaynakların varyasyonu, 

karakterizasyonu ve akrabalık düzeyinin 

belirlenmesi başaralı bir şekilde gerçekleşmek-
tedir. 

 

4. Sonuçlar 

 

Bu araştırma da 24 adet polimorfik SSR 

primerinden 4 adedi ile Bağrıbütün kavunun DNA 

parmak izleri çıkarılmıştır. Bu SSR primleri ile 
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kavun genetik kaynaklarının genetik ilişklileri 

daha kısa sürede ve daha güvenilir sonuçlarla 
belirlenebilecektir. Biyolojik çeşitliliğin 

korunması ve biyolojik kaynakların sürdürülebilir 

bir biçimde kullanılması çabalarına katkıda 
bulunması açısından bu proje önem taşımaktadır. 

Bu proje ile Yozgat ekolojisinde yetişen, 

kendisine has aroması ve tadı olan, moleküler 

olarak tanımlanan, yerel Bağrıbütün kavunu 
genetik kaynak olarak da muhafaza altına 

alınmıştır. DNA parmak izlerinin belirlenmiş 

olması, genetik kaynağın yok olmasını 
önlenmenin yanı sıra ıslah çalışmalarına da yeni 

bir ışık tutacaktır. Islah çalışmalarında ıslahçıların 

elinde ne kadar çok çeşitlilik bulunursa, yeni ve 

üstün özelliklere sahip çeşitlerin elde edilme 
başarısını o kadar artıracaktır. 
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