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Oz

Bitki genetik kaynaklarimin elden ¢ikmasi ¢ok kolay ancak geri kazanimlari neredeyse imkansiz olmaktadir. Genetik
materyallerin toplanmasi ve muhafaza altina alinmasi gelecekte yapilacak olan 1slah programlari i¢in biiyiik 6nem arz
etmektedir. Molekiiler markdrler kullamlarak, genotiplerin seleksiyonu, ¢ogaltilmasi, karakterizasyonu ve muhafazasi
miimkiindiir. DNA markdr sistemleri farkli ekolojilerdeki genetik materyallerin karakterize edilmesini saglamaktadir.
Bu calismanin amaci, Yozgat’in Aydincik ilgesinde yetistiriciligi yapilan essiz tat ve aromaya sahip Bagribiitiin
kavununun SSR (Basit Dizi Tekrarlar1) molekiiler markor teknigi ile DNA parmak izi ¢ikarilarak cografi isaretlemeye
katki saglamaktir. 4 adet yerel Bagribiitin kavunu genotipinin 24 adet polimorfik SSR primeri ile genetik
karakterizasyonu ortaya konulmustur. DNA parmak izinin ¢ikarilmasinda kullanilan polimorfik SSR primerlerinden
CMSSR12254, CMSSR10506, CMSSR07989 ve CMSSR08902 primerleri yiiksek oranda polimorfizm gostermistir. Bu
SSR primleri ile kavun genetik kaynaklarmin genetik iligklileri daha kisa siirede ve daha giivenilir sonuglarla
belirlenebilecektir.

Anahtar kelimeler: Cucumis melo L., DNA Parmak izi, 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 Bagributun 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.
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1. Giris

Kavun (Cucumis melo L.); karpuz, hiyar, siis
kabagi, su kabaklari, bal kabag1 gibi birgok ticari
bitkinin icinde oldugu, Cucurbitaceae
familyasinin ~ bir  {iyesidir. Farkli  cografik
orijinlerden tanimlanmis yabani ve kiiltiire alinan
bircok kavun tipi vardir (Pitrat vd., 2000).
Ulkemiz cografi yapisi ve ekolojik kosullari
nedeniyle kavun yetistiriciliginde 6nemli bir yere
sahiptir. Pek c¢ok bitkinin gen merkezidir ve gen
kaynaklarina sahiptir (Giinay, 1993). Bu agidan
tilkemizin siirdiiriilebilir tarmmi  i¢in  mevcut
genetik kaynaklarimizin yok olmadan muhafaza
altina almmas1 gerekmektedir (Ozgen vd., 2000;
Inal, 2002). Ciftilerin siiregelen yetistiricilik
dénemleri boyunca begenileri dogrultusunda
seleksiyonla 1slah ettikleri ve bulunduklar1 yoreye
uyum saglamis olan bir kiltiir bitkisine ait
genotipler, yerel ¢esit ya da kdy cesidi olarak
adlandirilir (Tan, 2009). Yerel ¢esitler; ¢ogunlukla
kalite Ozellikleri yiiksek, bolgeye adapte olmus
bireylerin segilmesi ve birbirini izleyen nesillerde
seleksiyona devam edilip, segilen bireylerle
yetistiriciligin ~ siirdiirilmesiyle ~ ve  dogal
seleksiyonun etkisi ile ortaya cikmistir (Kaska,
2019). Yerel cesitlerin, yetistirildikleri farkli
ekolojilere adaptasyon yetenekleri yiiksektir. Bu
nedenle, ait olduklar tiirlin evrim potansiyelinin
baski faktorlerine karsi korunmasi saglanmalidir
(Kutlu, 2017). Yerel ¢esitlerin degerlendirilmesi,
dogrudan bu ¢esitlerin yetistiriciliginin  ve
tilketiminin tesvik edilmesi ya da dolayli olarak
bu cesitlerin yeni c¢esitler gelistirmek {izere
yuriitiilen 1slah  c¢alismalarinda  kullanilmasi
yoluyla gerceklestirilebilir (Ozcagiran, 2004).
Yerel cesitler igerdikleri zengin genetik ¢esitlilik
ile son yillarda hizla ilerleyen biyoteknolojik
imkanlar kullanilarak stiin nitelikli cesitlerin
gelistirilmesi  i¢in  gerekli ham  madde
niteligindedir (Eser vd., 2005). Ticari gesitlerin
yaygin kullanimi yerel gesitlerin daha az tercih
edilmelerine ve zamanla yok olmalarina neden
olmaktadir. Yerel cesitlere gereken Onemin
verilmesi ve en azindan kayit altina alinmalar
gerekmektedir. Bu tiir ¢aligmalar yapilmadiginda

iireticilerin ~ {iretimden  vazgecmeleri halinde
genetik kaynaklar zamanla yok olacaktir (Kaska,
2019). Bu sebeple genetik  kaynaklarin

tanimlanmasi, DNA parmak izlerinin ¢ikartilmasi
ve muhafaza altina alimmalar 1slah galigmalar
icin dnem arz etmektedir (Caliskan, 2005; Giilsen
ve Mutlu, 2005; Sensoy vd., 2007). Molekiiler
markorler bitki sistematiginde, bitki 1slahinda ve
genetik kaynaklarinin degerlendirilmesinde etkin
olarak kullanilmaktadir (Kafkas vd., 2008). RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA-Rastgele
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Cogaltilmis Polimorfik DNA), ISSR (Inter Simple
Sequence Repeat—Basit Tekrarli Diziler Arasi
Polimorfizm), SSR (Simple Sequence Repeat—
Basit Dizi Tekrarlar1), SNP (Single Nucleotide
Polymorphism-Tek Niikleotid Polimorfizmi) gibi

DNA  esasli markdrler  bitki  ¢esitlerinin
tanimlanmast, karakterizasyonu, genetik
haritalama, markére dayali seleksiyon gibi

caligmalarda kullanilmiglardir (Yiiksel vd., 2013;
Ahsyee vd., 2014; Kafkas vd., 2015; Kalkisim
vd., 2016; Caliskan vd., 2017; Dervishi vd., 2018;
Garcia-Gomez vd., 2019). Molekiiler markérler
igerisinde tekrarlanabilir olmasi, otomasyona
uygun olmasi, genomda ¢ok siklikla bulunmasi ve
kodominant 6zelligi nedeniyle SSR teknigi onde
gelen bir tekniktir (Zaloglu vd., 2015; Gliney vd.,
2018, 2019).

Tiirkiye’nin baz1 bolgelerinde yetisen ve ¢ok fazla
taninmayan Yozgat iline bagli Aydincik il¢esinde
yetistiriciligi yapilan yerel Bagribiitiin kavunu da
sahip oldugu essiz tat ve aromasi ile piyasada soz
sahibi olabilecek 6nemli bir genetik kaynaktir. Bu
calismada, Yozgat Aydincik Belediyesi tarafindan
cografi isaretlemesi yapilacak olan Aydincik
Bagribiitiin  kavununun SSR  teknigi ile DNA
parmak izinin ¢ikarilmasi ger¢eklestirilmistir.

2. Yontem
2.1. Materyal

Yozgat ili Aydincik Belediyesi tarafindan tahsis
edilen uygulama  bahgesinde  arastirmada
kullanilacak Bagnbiitiin kavunu tohumlarinin
ekimi yapilmigtir (Sekil 1). Deneme parselinde
yetistirilen Bagribiitiin kavunu bitkilerinden alinan
yaprak ornekleri molekiiler analizlerde
kullanilmustir.

2.2. Metot
2.2.1. DNA Izolasyonu

Doyle ve Doyle (1987)’nin gelistirdigi ve Kafkas
vd., (2006) tarafindan modifiye edilen CTAB
yontemi kullanilarak DNA izolasyonu yapilmistir.
Bagnbiitin kavununa ait DNA’lar -80°C’de, 300
pl TE (10 mM Tris, 0.1 mM EDTA, pH 7.4)
igerisinde muhafaza edilmistir.

2.2.2. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi

DNA miktarlar1 Qubit Fluorometre (Invitrogen)
cihazt ve kiti kullanilarak belirlenmistir. Daha
sonra ise DNA’lar SSR analizleri i¢in 10 ng/pl
konsantrasyonuna ayarlanmistir.
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Sekil 1. Arastirmanin yiiriitiildiigii parselden bir

goriinim (TC Tapu ve Kadastro Genel
Mudirliigii, Parsel Sorgulama uygulamasi
goriintiisii).

2.2.3. SSR Primer Ciftlerinin Bagribiitiin
Kavununda Allel Biiyiikliiklerinin Belirlenmesi

SSR analizlerinde Ritschel vd., (2004), Gonzalo
vd., (2005) ve Zhu vd., (2016) tarafindan
gelistirilen 24 adet SSR primer c¢ifti 6ncelikle

polimorfizm bakimindan taranmugtir (Tablo 1).

Tablo 1. SSR primer ¢iftleri ve sekanslari

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
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Tablo 1. devami

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 CMCTNG65F TTAGGTGTATTTGATCTC
CMCTNG5R AATTTTATGGCTCAAGGTTC

SSR primerlerinin DNA’ya baglanma sicakliklar
-58°C’de, SSR-PCR dongii  kosullar1 ise
aragtiricilarin kullandigi  kosullarma  gore
yapilmistir. Polimorfik olan 24 adet SSR primer
cifti de Bagribiitiin kavun DNA’lariin parmak izi
analizinde kullanilmistir.

Bagnbiitiin kavun 6rnekleri i¢in SSR-PCR islemi
tamamlandiktan sonra, PCR  iriinlerinin
elektroferezi ABI 3130xI| otomatik baz dizileme
initesinde yapilmistir. SSR analizleri sonucu elde
edilen bantlarin biiyiikliikleri birbirlerine ¢ok
yakin oldugu i¢in %1.5’1ik agaroz jelde ayirmak
miimkiin olmadigindan, elektroforez islemi ABI
3130xI kapiler elektroforez ile gergeklestirilmistir.
SSR analizlerinin  ABI  3130xlI’de  kapiler
elektroforez yapilabilmesi icin primerlerin 5’
uclarina M13 iiniversal (5°-
TGTAAAACGACGGCCAGT-3") baz dizisi
eklenerek Schuelke (2000) ve SSR analizlerinde
M13 primerinin 5’ ucu 4 farkli (Applied
Biosystems tarafindan tescilli 6-FAM, VIC, NED,
PET) boya ile etiketlenerek kullanilmistir.
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Analizler sonunda olusan elektroferogram
goriintiileri Genmap 4.0 (Applied Biosystems
Inc.) paket programi kullanilarak Bagribiitiin
kavununa ait DNA bantlar1 pikler halinde
degerlendirilerek primerlerin allelleri ve allel
biiyiikliikleri belirlenmistir.

3. Bulgular ve Tartisma
Yozgat’in Aydincik ilgesinde yetisen, kendine

Ozgii hos kokusu ve aromasi olan cografi
isaretlemesi yapilacak olan yerel Bagrbiitiin

& Samples Plot
o

kavununun DNA parmak izi bu ¢aligma ile ortaya
cikarilmistir. Arastirmada deneme parselinden
se¢ilmis 4 adet genotipin 24 adet polimorfik SSR
primeri ile genetik karakterizasyonu yapilmistir.
Bagrbiitiin - kavununun DNA parmak izinin
¢ikarilmasinda kullanilan CMSSR 12254,
CMSSR10506, CMSSR07989 ve CMSSR08902
primerleri yiiksek oranda polimorfik oldugu i¢in
bu markérler Bagribiitin  kavununun genetik
karakterizasyonunda etkili bir sekilde
kullanilabilecegi belirlenmistir (Sekil 2).

Sekil 2. Bagribiitiin kavununa ait elektroferogram goriintiisii

Molekiiler markor teknikleri (ISSR, AFLP, SSR,
vb.) kavun bitkisinde genetik iliskilerin
belirlenmesinde yaygin olarak kullanilmaktadir.
Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii Ulusal Gen
Bankasinda yer alan toplamda 350 civarindaki
kavun genotiplerinin fakli morfolojik 6zellik ve
genetik  karakterizasyon (SSR ve AFLP)
analizlerinde elde edilen dendogram sonuglari
benzerlik gostermistir (Frary vd., 2009). italya’nin
gilineyindeki farkli cografik orijinli 13 inodorus
kavunu 100 ISSR markori ile genetik iligkileri
belirlenmistir. Kavunlardaki genetik akrabalik
analizleri ile morfolojik gozlem ve Ol¢limlerin
arasinda  iyi  bir  korelasyon  oldugunu
saptamiglardir (Sestili vd., 2011). Hindistan’in
giineyinde 3 tarim bolgesinden toplanan 50 yerel
cesidin  morfolojik ozellikleri ve 17 SSR
markorleri ile varyasyonunu degerlendirdirildigi
diger bir ¢alismada ise genetik kaynaklar
arasindaki ¢esitlilik SSR analizleri ile ortaya
cikarmiglardir (Fergany vd., 2011). Tirkiye nin
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farkli bolgelerinde yetistiriciligi yapilan yerel ve
yabanci 81 kavun genotipinin SSR markdrleri ile
aralarindaki akrabalik diizeyleri belirlemislerdir.
Soyagacinda genotipler arasinda genetik iliskinin
yuksek oldugunu saptamiglardir (Kagar wvd.,
2012). Cin’de yapilan bir ¢calismada ise, Xingjiang
yerel kavun cesitleri ile yabanci kavunlar arasinda
genetik  baglantilarin  disiik  oldugu  SSR
markorleri ile saptamigtir (Ning vd., 2014). Sonug
olarak, literatiirde yer alan c¢aligmalarda ve bu
calismada, SSR markorleri ile yerel ve yabanci
kavun  genetik = kaynaklarin  varyasyonu,
karakterizasyonu  ve  akrabalilk  diizeyinin
belirlenmesi basarali bir sekilde gerceklesmek-
tedir.

4. Sonuclar
Bu arastirma da 24 adet polimorfik SSR

primerinden 4 adedi ile Bagnbiitiin kavunun DNA
parmak izleri ¢ikarilmistir. Bu SSR primleri ile



Giiney vd. | GUFBED 10(2) (2020) 474-479

kavun genetik kaynaklarmin genetik iligklileri
daha kisa siirede ve daha gilivenilir sonuglarla
belirlenebilecektir. Biyolojik cesitliligin
korunmasi ve biyolojik kaynaklarin siirdiiriilebilir
bir bigimde kullanilmasi c¢abalarina katkida
bulunmasi agisindan bu proje énem tagimaktadir.
Bu proje ile Yozgat -ckolojisinde yetigen,
kendisine has aromasi ve tadi olan, molekiiler
olarak tamimlanan, yerel Bagnbiitin kavunu
genetik kaynak olarak da muhafaza altina
alinmigtir. DNA parmak izlerinin belirlenmis
olmasi, genetik kaynagin  yok olmasini
Onlenmenin yani sira 1slah ¢aligmalarina da yeni
bir 151k tutacaktir. Islah ¢aligmalarinda 1slahgilarin
elinde ne kadar ¢ok cesitlilik bulunursa, yeni ve
Ustiin  Ozelliklere sahip ¢esitlerin elde edilme
basarisini o kadar artiracaktir.
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