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OZET: MAS'!n gelistirilmesi ve arpa islahinda uygulanmasi geri melezleme ve pedigri 1slah
yontemlerindeki etkinligini artirmada biiylik yarar saglamaktadir. Dahasi, basit ve karmagik bir ¢ok
ozelliklerin genetik kontrollerindeki bilgilerimizi gelistirmektedir. Bu bilgi birikimi, gelecekte arpa
1slahimi kolaylastirmak igin gerekli olan daha 6zenle planlanan melezleme ve se¢im stratejilerine
doniistiiriilmelidir.

Ek 1: Avustralya Arpa Islah Programlarinda Ulusal Arpa Molekiiler [saretleyici Programmnin Bir Parcast
Olarak Molekiiler Isaretleyici Destekli Seleksiyonda Kullamlan Ozelliklerin Sinirlari

MARKER ASSISTED SELECTION iN THEORY AND PRACTICE

SUMMARY: Molecular marker assisted selection (MAS) was first discussed at the 6™ IBGS in 1991
when RFLP markers were readily accessible. At the 7" IBGS in Saskatoon in 1996, there were six
invited papers and 35 contributed papers dealing with mapping and markers. Marker development had
reached the point where a large number of traits were potentially amenable to MAS, namely,

1. 30 major genes for resistance to 11 diseases plus 20 QTLfor 6 diseases (Graner et al, 1996)
2. 84 genomic locations for 11 quality traits (Henry et al., 1996)
3. 3 major genes for disease and pest resistance (Langridge et al., 1996)

Just as significantly, authors discussed some of the key opportunities and limitations of this
technology. Powell et al. (1996) showed the potential for reducing the number of backcrosses by using
random genomic markers to select individuals with a lower percentage of donor parent alleles than
predicted from expected segregation ratios. Hayes et al. (1997) guestioned the transferability of QTL
derived in one cross to wider breeding populations. However, they reported initial promising results of
attempts to use MAS based on QTL identified in the original Steptoe*Morex mapping population to
select superior recombinants from intercrosses among progeny.

So what has changed since 19967 Due to the growing gap (in phenotypic performance)
between elite cultivars and the ancestral genepool (Rasmusson and Phillips, 1997), there exists an
urgent need to develop new strategies for the introgression of novel alleles from exotic donors in to
barley breeders' current germplasm. The advanced backcross QTL analysis espoused by Tanksley and
Nelson (1996) stimulated interest in this area of research. Some authors, such as Young (1999), have
guestioned the impact of MAS on practical breeding outcomes. He claims few, if any, of the 400 papers
he surveyed (published between 1995 and 1999) describing the use of MAS actually led to new
commercial cultivars. Young presents a challenge to those involved in barley genetics and breeding, to
demonstrate MAS is a useful tool in practical plant improvement. in this paper, progress with MAS
since 1996 is reviewed by comparing published reports, both theoretical and applied, with experience
in MAS in two breeding programs in southern Australia.
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GiRiS

Arpada Molekiiler Isaretleyici Destekli Seleksiyon (MAS) ilk olarak 1991 yilinda 6. uluslararast
arpa genetik sempozyumunda (UAGS) tartisilmistir. RFLP isaretleyicilerine kolayca ulasilabilinen 7.
UAGS'unda (Kanada, 1996) haritalama ve molekiiler isaretleyiciler ile ilgili olarak alt1 tanesi ¢agrili
olmak {tizere toplam 41 bildiri sunulmustur. Molekiiler isaretleyici gelistirme Oyle bir noktaya
ulasmustir ki ¢ok sayida karakterde potansiyel olarak MAS kullanilabilmektedir. Bunlar;

1) 11 hastalik dayaniklilig1 i¢in 30 anagen ve 6 hastalik i¢in 20 QTL kantitatif 6zellik lokusu (QTL)
(Graner ve ark., 1996),

2) 11 kalite 6zelligi i¢in 84 genomik bolge (Henry ve ark., 1996),

3) Hastalik ve bocek dayanikliligt i¢in 3 ana gen (Landridge ve ark., 1996).

Aragtiricilar tamamen bu teknolojinin bazi dnemli firsat ve sinirlayici yonlerini tartigmiglardir.
Powel ve ark. (1996) beklenen agilma oranlarinda tahmin edilenden ¢ok daha diisiik bir oranda verici
anag allelleriyle bireyleri se¢mek icin rastgele genomik isaretleyicilerin kullanimryla geri melezleme
sayisindaki azalma potansiyelini ortaya koymuslardir. Hayes ve ark. (1997) bir melezden elde edilen
QTL'Terin daha genis 1slah populasyonlarina aktarilmasini sorgulamislardir. Bununla birlikte Stepto x
Morex haritalama populasyonlarda belirlenen QTL esas alinarak, déller arasinda iistiin rekombinatlart
secmek amactyla MAS" kullanma girisiminin ilk umutvar sonuglarini belgelemislerdir.

Oyleyse 1996'dan bu yana ne degisti ? Elit cesitler ile atasal gen havuzlan arasinda dzellikle
fenotipik performansta gozlenen asin farklilasma (Rasmusson ve Philips, 1997) yiiziinden arpa
1slahgilarinin mevcut genetik materyale yabanil akrabalardan yeni aileleri aktarabilmek i¢in acil olarak
yeni stratejiler gelistirme ihtiyaci duyulmaktadir. Tanksley ve Nelson (1996) tarafindan gelistirilen ileri
diizeydeki geri melez QTL analizi, bu alandaki arastirmalar ilgi uyandirmistir Young (1999). Bazi
arastiricilar ornegin Young (1999) MAS'!n uygulamali 1slaha etkilerini sorgulamistir. Young (1999),
1995-99 yillar1 arasinda MAS kullanimini tanimlayan 400 yayini gbézden gegirdigini ¢ok azinin yeni
ticari ¢esitlerin gelismesine neden oldugunu iddia etmistir. Young, uygulamali bitki 1slahinda MAS'1n
etkili bir ara¢ oldugunun gosterilmesi igin, arpa islaticilar1 ve genetikcilerine de bir ¢agrida
bulunmustur. Bu bildiride, Giiney Avusturalya'daki iki 1slah programin MAS deneyimleriyle birlikte
hem teorik ve hem de uygulamali olarak yayinlanmig raporlar ile bugiine dek MAS'daki ilerlemeleri
konu alan aragtirmalari karsilagtirilmaktadir.

Molekiiler isaretleyicilerin Gelistirilmesi

Molekiiler isaretleyicilerin gelistirilmesinde 9 adet 6nemli asama vardir (Tablo 1). Bu tabloda,
tamamiyla haritalama populasyonlarindan (populasyon basina 5 lokus MAS'a uygun oldugu
varsayilarak) gelistirilen isaretleyiciler birlestirilmis agilma analizleri (BSA) (populasyon basina bir
lokus varsayilarak)'nden gelistirilenlerle karsilastirilmaktadir. Isaretleyici  gelistirme; harita
olusturulmasi, fenotiplendirme ve dogrulamayi da igine alan asir1 kaynak gerektiren kesinlikle pahali bir
bilimdir. Arpada BSA kokenli isaretleyicilerin maliyeti tamamiyla haritalama populasyonlarindan
gelistirilenlere oranla ii¢ kat1 daha azdir. Bununla birlikte BSA'larin giicli sinirlidir. Cogu kez bir veya
iki ana genle kontrol edilen 6zellikler i¢in gelistirilirler. Su anda 18 adet isaretleyicinin Avustralya 1slah
programlarinda kullanildig1 unutulmamalidir (Eki).

MAS'In Geri Melezleme Programlarinda Kullanim
Avustralya'da yogun geri melezleme programlariyla ¢cok az sayida arpa cesidi gelistirilmistir.

Fakat bugdayda son 30 yilda gelistirilen yeni c¢esitlerin biiyiik ¢ogunlugu ¢ok basarilt olunan geri
melezlemelerden elde edilmistir. Bu basarisizligin nedenleri;
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* Geleneksel pedigri veya dol yontemleri yoluyla daha hizli genetik ilerleme

saglanmasi,

*  Aktarilacak dnemli 6zellik olmayist,
»  Tek bitkileri tanimlamaya uygun fenotip seleksiyonun olmayisi,
+  Ogzellik gelistirilmesi veya "hasar azaltmay1" garanti edecek elit cesitlerin olmayist,
*  Uzun gelistirme stireci
* Bir ozellikten fazla eszamanl gelistirme sansinin az olusu sayilabilir. (?7?)

Acikcasi, arpa 1slahgilart bu sorunlar1 ¢ézememistir. Giiniimiizde en azindan malthik gesit

gelistirmek i¢in geri melezlemenin kullanimi hakkinda ikna edici tartismalar devam etmektedir.

Tablo 1. Avustralya Ulusal Arpa Molekiiler Isaretleyici Programinda Kullanilan iki Alternatif

Yéntemle Molekiiler Isaretleyici Gelistirmenin Asamalari ve Maliyeti

Strateji 1; Haritalama populasyonlan Strateji 2; Toptan acilma analizi

yoluyla tam harita olusturylmasi (BSA)

Asamalar Tam harita bagina Asamalar BSA bagina maliyet ve
maliyeti ($A) ve toplamdaki ytizdesi

toplamdaki ylizdesi

Tlgilenilen &zelligi
tanimla; karmasik
ozellik (veya birgok
tek gen Ozelligi)

Ilgilenilen 6zelligi tanimla;
tek genli 6zellikler

Anaglari seg. Stratejiyi
belirle ve esgiidiimii
sagla

20.000 (4 %)

Anaglar1 se¢

2.000 (6.7 %)

Genis bir populasyon
olustur (> 180 tek bitki)

7.400 (1,5%)

Populasyonlan olustur, 50
civarinda tek bitki

1.860(6.2%)

Tohumu ¢ogalt

5.400(1%)

Tohum ¢ogalt

1.040 (% 3.5)

Harita yapimi

201.100(41%)

Harita populasyonunu
fenotiplendir

15.000 (agronomik
ozellikler) 50.000
(Hastalik) 85.000 (Kalite)
(31 %)

Tek bitkileri fenotiplendir

14.560 (% 49)

Istatistiksel analizler dahil
toptan analizlerin

1.000 (% 3)

olusturulmasi
QTL analizi, istatistiksel |10.000(2%) Toptan bireyleri 1.000 (% 3)
analiz dahil genotiplendir
Olasi isaretleyicilerin 1.000 (% 3)
belirlenmesi
Olasi igaretleyicilerin 75.000(15%) Ilgili pedigrilerin 7.500 (% 25)
dogrulanmasi dogrulanmasi

Toplam maliyet

484.000

Toplam maliyet

29.960

Isaretleyici basina
maliyet

96.800 (populasyon bagina
5 lokus belirlendigi
varsayilarak)

Isaretleyici basina maliyet

29.960 (populasyon
bagina bir lokus
varsayilarak)

1. Tek Dominant Genlerin Aktarilmasi

Cogu 1slahgi tarafindan iizerinde caligilan muhtemelen en basit MAS uygulamasi budur. Bekman
ve Soller (1986) geri melezleme siiresince MAS uygulandiginda arzulanan allel frekansinin 6nemli
bicimde arttigin1 gostermislerdir. Giiney Avustralya Arpa Islahi Programi 'nda (GAAIP) tahil kist
nematoduna (CCN) dayaniklilik geninin (Ha2) Chabec ¢esidinden maltlik Sloop ¢esidine aktarilmasina
1994 yilinda baslatilmistir (Kretschmer ve ark., 1997). MAS'da RFLP Xawbma21 isaretleyicisi geri
melezlemenin 3 dongiisiinde kullanildi. Doubled haploid bitkiler BC;F1'den iiretilmis ve elde edilen

bitkilerin % 66's
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CNN’na dayanikli bulunmustur.Bu sonug beklenen oranit agsmisg, (Ha2’den 3¢cM uzakliktaki
bir isaretleyici i¢in; % 48), gortinen o ki; doku kiiltiiriindeki artigla iliskili bir bolge ayni1 zamanda
Chebee ¢esidinden gelen H2 geniyle de ilintilidir. CCN dayanikli Shoop ¢esidi tipindeki BC3'den
saglanan bu bitkiler, 2000 yilinda 80 ha alanda yetistirilmistir. 2001 yilinda bu hatlarin ticari
gelecekleri, ticari malt denemeleri ile belirlenecektir. Fenotipik seleksiyonla karsilastirildiginda,
MAS'in en az 2 y1l kazandirdig1 tahmin edilmektedir.

GAAIP'den verilecek iki giizel 6rnek, Arpa sari ciicelik viriisiine (BYDV) toleransi saglayan
Yd2 geninin Franklin den Shoop ¢esidine YLM adli bir PCR isaretleyicisiyle MAS yoluyla basarili
aktarilmasidir (Paltridge ve ark., 1998). MAS geri melezlemenin iki dongiisiinde kullanilmis ve
BCaF1'den saglanan hatlar viruliferous afitleriyle bulastirilarak parsellerde tarla testine tabi tutulmustur.
Yd2 geni BC2 hatlarina basariyla aktarilmis ve BYDV'den kaynaklanan kayiplar ani bir sekilde
azaltilmistir (Tablo 2).

Tablo 2.1998 Yilinda Giiney Avustralya'da (Strathalbyn) F,'den saglanan BYDV ile Bulasik BC,
hatlarinda elek iistti (% > 2,5 mm) ve dane verimine YLM varyantlarinin etkileri.

R YLM - Afitler + Afitler Afitlerin % si Onemliligin
varyantlari farki(P)
Dane verimi SlOOp 1023 a 316a 29 <0.0001
(g/parsel) Franklin 1257b 1096 b 87 <0.05
Tombul dane Sloop 63a 29a 34 <0.0001
(% >2.5 mm) Franklin 72a 69b 97 N/S

2. Tek Resesif Genlerin Aktarilmasi

Bir es-baskin (co-dominant) isaretleyicinin (RFLP veya SSR gibi) var olmasi durumunda,
geleneksel geri melezleme programinda fenotipik seleksiyon dongiileri arasinda ihtiya¢c duyulan
kendileme agamalarini kisaltmak miimkiindiir. Bu ana genlerden ¢ok az bir farklilikla, bir resesif genin
kavramsal ve uygulamali olarak aktarilmasini saglamaktadir. Arpada, resesif 6zelliklerin baglantili
oldugu isaretleyicilere 6rnek olarak mlo (klonlanmis geninden saglanan isaretleyici, Buschges ve ark.,
1997) ve ant 28 (RAPD isaretleyicisi p324; Garvin ve ark., 1998) verilebilir.

3. Bir¢ok Genin Eszamanh Sec¢imi

Geri melezlemelerde MAS'in en garpici uygulamalarindan birisi ¢ok genli 6zelliklerin aktarilma
potansiyelidir. Uygulamali geri melez stratejisinde fenotipik seleksiyonla iki ozelligi aktarmay1
kavramak ve idare etmek zordur, kald1 ki daha fazlasimi diisiinmek ¢ok daha zordur. Tersine, MAS
uygulamasinda, her lokusta heterozigot olan istenen sayist da bireylerin ortaya c¢ikmasinit garanti
edecek bir uygun BCx F] populasyonun idare edilmesi tek sinirlayici unsurdur. Hasar azaltici strateji
cergevesinde GAAIP, CCN (Ha2 veya Ha4), BYDV (Yd2) ag benekliligin nokta formu (Rpt4) ve Mn
etkinligi (Mel 1) genlerini Shoop c¢esidine paralel akis ¢izgisi cergevesinde aktarilmistir. 1996'da
baslayan bu bagimsiz akis ¢izelgesi ileriki diizeyde birlestirildi. Sloop tipi bu 6zellikleri tagiyan hatlar
2000 yilinda tarla denemelerine alinmustir.

Bu yaklagimda karsilasilan zorluklar;

»  Verici anaglarin artan sayisina paralel polimorfik isaretleyicilerin var olusu, bu zorluk her bir
kanaldan gelen hatlar aras1 melez yapilmadan kendileme veya doubled haploid iiretimiyle her
geri melez akis ¢izgisinde genlerin sabitlenmesiyle asilabilmektedir.

»  Uygun biiyiikliikteki populasyonlarin idare edilmesi.
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4. QTL'lerin Aktarilmasi

Su anda bircok QTL'lerin geri melezlemeyle aktarilmasi ornegi vardir. Bunlar; kantitatif
kalitiml1 sar1 pas dayanikliligi (Toojinda ve ark., 1999), distilasyon kalitesi (Powel, kisisel goriisme),
malt kalitesi (Thomas ve ark., 1996; Han ve ark., 2000). GAAIP malt kalite 6zelliklerinin genetik
kontroliiniin analizini 6yle bir noktaya kadar gelistirdi ki, malt ekstrakti, diastetik giic ve mayse
vizkositesinde MAS'u kullanmak artik miimkiindiir.

En basit sekliyle, ana genlerle karsilastirildiginda, geri melezlemeyle bir QTL aktarilmasi igin
cok az bir farklilk vardir. Ilk olarak, QTL'in yeri hakkinda bir siiphe vardir ki bu QTL'leri
cerceveleyen isaretleyicileri zorunlu kilmaktadir. Ilgilenilen bolge iyice haritalanmamissa, bu
cogunlukla aktarilacak parcacigin uzunlugunu artirir. Son olarak, en Onemli konu QTL'lerin
dogrulanmasidir. Bu siire¢ bir haritalama populasyounundan elde edilen 6zel kromozom bdlgesinin
fenotipik etkisini belirli sinirlar i¢inde ilk olarak yakin olandan baslayip daha sonra daha az yakin olana
dogru giderek sinamay1 igerir. Collins ve ark., (1999) ve Coventry ve ark., (1999) bu arastirmayi
sirastyla malt ekstrakti ve diastetik giigte iistlendiler ve QTL'lerin MAS ile aktarilmaya uygun
oldugunu onerdiler. Simdi karmagsik kalite 6zelliklerini geri melezlemede MAS ile uyarlama firsati
artik olanaklidir. Bu fenotipik se¢imle programlarinda dol testi dongiilerinde zaman kaybetmeksizin
geleneksel geri melezleme onceleri miimkiin degildi. QTL'lerin aktarilmasi ile ilgili dnemli bir diger
konu ise se¢imin kesin olusudur. Yapilan iki ¢alisma (Lande ve Thampson, 1990; Zhang ve Smith,
1992) gostermistir ki MAS diisiik kalitim derecesine sahip 6zelliklerin se¢cimindeki zorunlulugu énemli
oranda artirmaktadir.

5. Verici Anaclarin Se¢imi

Birgok arastirict ya kendi 1slah programlarindan veya kendi cografik bolgelerinden arpa genetik
kaynaklarmin filogramlarin1 yaymlamislardir (6rnegin arpa i¢in Melchinger ve ark., 1994; Russel ve
ark., 1997). Molekiiler isaretleyici verilerine dayali benzerlik indeksinden yararlanarak istenen 6zellik
icin olas1 bir ¢ok anag icerisinden bazi bireyler secilebilirdi, ideal olan1 da segilecek genotipin
tekrarlanacak anagtan en az genetik mesafeye sahip olmasidir. Bu tekrarlanacak anag¢ fenotipini
yeniden yakalamak icin teorik olarak geri melez dongii sayisim azaltacaktir. Ornegin, CCN
dayanikliligi konusunda, Chebec (Ha2 tastyicist) tekrarlanacak anag¢ olan Shoop'a, Barque (Ha4
tastyicisi)'ndan genetik olarak daha yakindir. BCI'den saglanan hatlarda, verici anag¢ olarak Borque
degilde Chebec kullanildiginda, Shoop ¢esidinin malt kalite dzelliklerinin (diisiik mayse vizkositesi,
yiiksek serbest amino asit azotu (FAAN), diastatik gii¢c (DP) ve alfa ve beta amilaz) yeniden kazanildig1
kolaylikla dogrulanmistir (Tablo, 3).

Tablo 3. Bazi Basit ve Geri Melezlemelerde Anag ve Déllerin Ortalama Sicak Su Ekstrakti (HWE, %
kuru agirlik), vizkozite, FAAN, DP, Alfa ve Beta Amilaz Aktiveleri

Melez- Verici Hat Sicak su Vizkozite | Serbest amino | Diastatik | Alfa Beta
leme anag sayisi ekstrakti asit Azotu giic amilaz amilaz
sekli
Basit Chebec 55 78,0 a 1,62 a 124 a 133 371 a 109 a 260 a
BC, BC, | Chebec 13 77,7 a 1,60 ac ac 112b 412a 375 116a97 294 a
BGC; Barque 18 774 a 1,69 b 143 ¢ a494b b 116a 276 a
Chebec 77,9 a 1,56 ¢ 368 b
Kontrol | Sloop 77,9 1,55 147 453 101 352
Chebec - 77,8 1,62 123 378 103 94 273
Barque 75,9 1,73 100 389 295
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6. Tekrarlanan Anag¢ Genotipinin Yeniden Kazanilmasi

Arpada Powel ve ark. (1996) beklenen oranla (% 25) karsilastirildiginda, BCr'de verici anag
isaretleyicilerinin oranlarinin % 8-60 arasi bir sinirda degistigini; Jefferies ve ark., (yayinlanmamais),
BQ ve BC; déllerinde verici anag allellerinin oranlarinin bir genis bir sinirda oldugunu da gosterdiler.
Onlar, Powel ve ark. (1996) 6nermeleriyle ayn1 goriisteler ki MAS'in asil genotip i¢in kullanilmasiyla
1-2 geri melezlemeden tasarruf saglanmasinin miimkiin olduguna inanmaktadir. Jefferies ayrica tekli
melez, BQ ve BC; dollerini fenotiplendirdi ve goriildii ki bazi kantitatif 6zelliklerin fenotipleri
molekiiler isaretleyici kullanilarak yapilan tahminlerdeki gibi verici anaglarin allellerinin oranlartyla
iliskiliydi (Sekil 1).

Hospital ve ark. (1992) ve Openshaw ve ark. (1994) misirda farkli geri melezleme semalarini
takip ederek tekrarlanan anacin geri kazanilmasini karsilagtirmak amaciyla modellemeler yapmislardir.
Bu ¢aligmalar geri melezlemenin optimize edilmesini biiytlik dlclide agikliga kavusturmustur. Stam ve
Zevens (1981), 100 cM'lik bir kromozomda ii¢ geri melezlemeden sonra verici anacin tipik pargacik
uzunlugunun tutulan DNA'sinin 51 ¢M oldugunu tahmin etti. Frigsh ve ark. (1999) misirda simule
edilen bir sistemde olduk¢a siki baglantili ¢ergevelenen isaretleyiciler boyunca, BCi'de asir1 bir
seleksiyonun verici anacin segmentlerinin azaltmasi i¢in kacinilmaz oldugunu gostermistir. Frisch ve
ark. (1999) ve Hospital ve ark. (1992) verici anacin hizli kazanimi i¢in genomun geri kalan kismina
serpistirilmis her 100 cM'da 2-3 isaretleyici olmasi1 gerektigini onermislerdir. Frisch ve ark. (1999) bir
6 geri melezlemelik stratejide 2-4 geri melezleme azaltilmasi gerektigi konusunda goriis birligine
varmislardir.

GAAIP AFLP'leri bu amagla test etmis bu isaretleyicilerin hemen kullanilacagini fakat uygun
bir lisansin maliyetini g6z dniine aldiklarinda, 1slah programlarinda uygulamak amaciyla SSR esasli bir
protokol gelistireceklerdir.

7. MAS'Im Gerimelezleme Islahinda Kullaniminin Ozeti

Yukarida aciklanan 6 stratejiyi kullanarak geri melezleme etkinliginde ¢ok fazla kazanimlar
miimkiindiir ancak bunlar heniiz bircok uygulamali arpa 1slah programlar1 tarafindan
gerceklestirilememistir. Bu gelecek icin bir firsat sunmaktadir.

MAS'1In Pedigri veya Dél Islahinda Kullamim

GAAIP'Inda geri melezleme toplam genetik materyalin % 10-15'ini kapsar. Geri melezleme
etkinligindeki gelismeler 6nemlidir. Fakat MAS'm ¢ogu programlarda en biiyiik potansiyel etkisi
pedigri veya dol 1slahi sistemine uzanir. GAAIP'inda bir F5-dol sistemi uygulanmaktadir.

1. Gen Havuzunun Tanimlanmasi

Birgok 1slah programinda molekiiler isaretleyicilerin ilk kullanim girisimi kendi gen
havuzlarindaki ¢esitliligin tanimlanmasidir. Melchinger ve ark. (1994) ve Russel ve ark. (1997)
sirastyla Avrupa ve Kuzey Amerika materyallerini tanimlamiglardir. Avustralya materyali diger 6nemli
gen havuzlaryla karsilastirilmis (Chalmers ve ark., basimda) ve bu calisma Kuzey ve Giiney
Avustralya kosullarina adaptasyonun anlasilmasini saglamistir.

Kuzey Avustralya i¢in segilip adapte olan materyal biiyiik oranda Avrupa materyaliyle ortiisiirken,
Giiney Avustralya materyali iki farkli gruba ayrildi. Bu bilgiler;

» Daha 6nce tanimlandig gibi tekrarlanan anaca yakin verici anacin geri melezlemede
se¢ilmesinde,
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e [lgilenilen 6zellikte transgressif agilma firsatlarini en iist diizeye ¢ikarmak igin daha genis bir
¢esitlilik iceren anaglarin se¢iminde,

e  Farster ve ark. (1997) H.spontaneum materyali arasinda tuz toleransi agisindan gosterdigi
AFLP iligkileri ve Paull ve ark. (1998)nin Sr22 i¢in bugdayda gosterdikleri gibi isaretleyici
benzerlikleri ve pedigri esas aliarak 6zelliklerin haritalanmasinda kullanilabilir.
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Sekil 1. Alfa ve Beta Amilaz arasindaki iliski ve Sloop (tekrarlanan) ve Chebec (verici) geri melez ve
melezlerinde verici ana¢ genomunun orani. Alfa amilaz agisindan bir iligki bulunmazken, Beta
amilaz agisindan anlamli bir olumsuz iligki saptanmistir. Basit melez, BC1 ve BC3 elde edilen doller
sirastyla [] ¢ m seklinde gosterilmistir.

2. Baglanti Blok Analizi ve Secim

Islahgilar seleksiyon siirecinde yiiksek oranda korunan belli kromozom bdélgelerinden ki bunlar
genlerin anahtar gruplarmi tagimaktadir (baglantt bloklarini tanimlamak icin sik sik "Ulusal Parklar"
terimini kullanilir). Kuzey Amerika Arpa Genom Haritalama Projesi (KAAGHP) bir dizi malt kalite
ozelligiyle iliskili olan IH ve SH kromozomlarindaki bu bélgeleri tammlamaktadir. Baum ve ark.
(kisisel goriisme), Suriye'de karsilasilan stress kosullar altinda yiiksek performans i¢in mutlaka gerekli
olan QTL'lerin 5H kromozomu iizerinde bir bolgede oldugunu bildirmektedir. Waite Kampiiste
yiiriitillen bir dgrenci projesinin ilk bulgulart (Atmodjo, basilmamis); Giiney Avustralya kosullarina
adaptasyon i¢in gerekli olan ve dnemli bir ana¢ hat, CI 3575'tan gelen genomun korunmus bdlgelerinin
4-5 melezleme ve se¢me dongiisii icersinde su anki 1slah materyalinde biriktirildigini gostermistir. Cok
az 1slah¢1 kendi 1slah materyalinde baglant1 bloklarini tanimlamaya calismis ancak ¢ogu bu bilgiyi elde
edebilecek araglara sahip degildirler. Macaulay ve ark. (baskida) bir genotipik veri tabani olusturmak
icin kullanilan 48'lik bir SSR setini tanimlamaktadir. Elde edilen bilgiler Excel ortaminda bir grafiksel
genotipler olusturmak i¢in kullanilmug bu bir set 1slahg¢i
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hatlarinda korunmus bolgelerin gorsellestirilmesi i¢in kolay bir yontem olmustur. Birgok program
ornegin "GGT" (Berlo, 1999) piyasada su anda kullanima hazir iken son zamanlarda "grafiksel
genotipler” igin en gelismis yazilim 6zel sektdrde yerini almaktadir.

3. Temel Rekombinasyon Olaylari

Molekiiler isaretleyici gelistirme programlarindan gelen en biiyiik katkilardan birisi de arpa
genomu hakkinda artan bilgi birikimi ve 6nemli 6zelliklerin genetik kontroliidiir. Bu alandaki ilk on
yillik arastirmalara gore; arpa 1slaticilar1 bir 6zelligi bir anagtan digerine aktarirken veya gercekten
kantitatif o6zellikleri gelistirirken, diizenleyecekleri uygun bir strateji konusunda kendilerini daha
giivende hissedebilirler. Sekil 2'de arpada malt ekstraktinin belirlenmesi ile iliskili sekiz farkli
haritalama populasyondan saglanan 16 QTL' u gosterilmektedir. Bu bilgiyle eslestirildiginde, bir ¢cok
onemli agronomik 6zelligin yeri de bilinmektedir. Giiney Avustralya i¢in maltlik arpa 1slah1 s6z konusu
oldugunda, niye malt ekstraktinin gelistirmenin CCN'e dayaniklilikla, ister Ha2 (2H) olsun isterse H4
lokusu (5H), birlikte segmenin zor oldugu simdi daha agik goriilmektedir. Ha2/Ha4 dayanikliligini
tagiyan bir ana¢ hattin Amerika veya Kanada' nin yiiksek malt ekstraktinin QTL'lere sahip cesitlerine
karsilik kullanilmasi durumunda CCN'e dayaniklilikla yiiksek malt ekstraktl lokuslarmm (QTL)
rekombinasyonu Avustralya arpa gen havuzunda ¢ok az rastlanan bir olay olarak goriinmektedir.

4. Fr'lerin Dogrulanmasi

Cogu 1slaticinin bir sorun olarak gormemeyi tercih etmesine ragmen uygulamali 1slah
programlarinda yapilan melezlemelerin % 5'e kadarlik bir kismi ger¢ek melez olmayabilir. Yani bunlar
kendilenebilmekte veya yanlis anaglart icermektedirler. GAAIP yanlis melezleri elemek ve tanimlamak
i¢in molekiiler isaretleyiciler bulmustur ki bunlar haritalama populasyonlarmin iiretilmesinde, genetik
calismalar ve doubled haploid iiretimini hedefleyen melezlemelerde kesinlikle mutlaka elzemdir.

5. Karmasik Filerinin Gelistirilmesi

Uc veya dortlii melezler potansiyel olarak ¢ok fazla oranda arzulanan &zelliklerin elit dollere
birlikte aktarilmasina izin vermelerinden &tiirii ¢ekicidirler. Bununla birlikte, uygulamada birgok
1slahgt elit dollerin frekanslarinin diisiik oldugunu bulmaktadirlar. Bu yilizden, onlar basit melez
yapmanin uzun yolunu tercih ederler yani 6nce arzulanan allelleri sabitlerler daha sonra her bir basit
melezlerden segtikleri hatlarla melezleme yaparlar. Ceyregine bir anacin katkida bulundugu her bir
lokustaki arzulanan allel frekansini artirmak i¢in MAS bir segenek olarak kullanilir ki déllerin % 25 ile
% 50'si Fl'lerin iist melezlerle (top cross) veya 4'lii melezle taranmasiyla ortaya cikarilmaktadir. Bu,
GAAIP programinda en basit MAS kullanimimin bir belgesidir ve toplam isaretleyici uygulama
kaynaklarinin % 60'na karsilik gelir.

Karmasik melezlerde su anda izlenen &zellikler; CCN dayanikliligi, bor teleransi, ag
benekliligin nokta formu, Mn etkinligi, BYDV toleransi ve malt kalitesidir. Bu strateji ile ilgili sorun
sudur ki, molekiiler isaretleme teknolojisi karmagik melezleri ¢ok basitlestirmis fakat ileri diizey
karmagiklik ve MAS'un 6niindeki simdiki engel kullanilan anaglar arasinda polimorfizmin olmayisidir.

6. Erken Kusaklarda Sec¢im

MAS" erken kusaklarda uygulamak icin gerekli olan teori diger seleksiyon sekilleriyle
benzerdir. Kald1 ki MAS eszamanli seleksiyona daha yakindir. Halbuki fenotipe dayali erken dénem
seleksiyon daha ¢ok birbirini takip eden diziler halindedir. Genel olarak, 1slaticilar yiiksek kalitim
derecesine sahip o6zellikleri gorsel olarak erken kusaklarda secerler ¢linkii verim veya diger
karmagik 6zellikleri siralar veya kiiciik parsellerde etkili bir bigimde
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secmek imkansizdir. Populasyon genislikleri yeterli ve kalitim derecesi diisiikse, MAS'in fenotipik
seleksiyondan daha etkin oldugunu bilgisayar modellemeleri gostermistir (Whittaker ve ark., 1997
Lande ve Thompson, 1990). Bu, slahgilar ve genetikgileri erken kusaklarda etkin karmagik 6zellikleri
secmek i¢in uygulamak ve MAS yontemlerini diizenleme ve galistirmak i¢in bir firsat sunmaktadir.

Boylece erken kusaklarda MAS ile hatlarin sabitlenmesi GAAIP'in birincil hedefidir. Her yil,
15.000 iizerinde yeni Fj'ten saglanan hatlar siralar halinde bir yerde ekilir. Amag, oldukga genis
Olcekteki bu ozellikleri (ve baglanti bloklarini) izlemektir ki bu hat basina 20 adet isaretleyici
gerektirir. Su anda, bu kamu 1slahcilart icin fantazidir. Cok sayida sinirlayici etmenler, MAS'in
yalnizca erken kusaklarda tim programin bir kiiciik kismimi kapsayan c¢ok Onemli materyalin
taranmasinda kullanilabilecegini zorunlu kilmaktadir. Onemli kisitlar; DNA ekstraksiyonun maliyeti,
uygun isaretleyicilerin varligi, 6rnekleme ve verilerin islemesinde kullanilacak eleman kaynaklari ve
yiiksek yatirim gerektiren sistemlerin maliyetidir.

2H 3H 4H 5H 6H 7H
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Hayesl ot 1997) 2 unpublished)
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Sekil 2. Arpa haritalama calismalarinda malt 6ziitl ve temel tarimsal 6zelliklerle iligkili kromozom
bolgeleri. Tarimsal 6zellikler tahil kist nematoduna (Ha2 ve Ha4) dayaniklilik, Manganez etkinligi
(Mel 1) ve Ag benekliligin nokta formuna (Rpt 4) dayanikliliktir.

7. Ozellikleri Alt Unsurlarina Ayirma

Ozellikleri alt unsurlarma ayrrmak ig¢in QTL analizinin giigli bir ara¢c oldugu
dogrulanmaktadir. Hayes ve ark. (1999) saji pasa dayanikliligin kantitatif unsurlarini arastirdi ve
QTL'"leri etmenlerine ayirdi ki bunlar farkli patojen gruplar tarafindan etkilenmektedir. Collins ve ark.
gosterdiler ki Gallean x Harunanijo haritalama populasyonda tanimlanan bir malt ekstraktt QTL'in
kavuz kalinlig1 ve arpanin gimlenmesinin belirlemesine de dahil olmaktadirlar. Ozelliklerine ayirma
farkli 6zellikler i¢in saglanan QTL'lerin iist iiste ¢calismasina baglidir ve karmasik 6zelliklerin analizi
i¢in gelistirilen EST yaklasimi kadar gii¢lii bir arag olamaz. Bununla birlikte ¢ogu arpa programlarinda
kullanilabilirligi ve yararli olusu dogrulanmaktadir.

ilkel Genetik Materyalin Degerlendirilmesinde MAS"in Kullanimi
Ozel kalite dgelerini gelistirmek i¢in uygulanan yiiksek seleksiyon baskisi yiiziinden maltlik
arpa cesitlerindeki genetik ¢esitlilik hizla azaltilmaktadir. Bu sonu¢ olarak arpa islahgilarinin yeni

hastalik baskilanna karsi koyabilmeleri i¢in kapasitelerin azalmasina ve arpa islah¢ilarinin kalite ve
verimde 6nemli gelismeler yapma smirlamasina yol agacaktir. Su

13



Taner AKAR

andaki maltik arpa gen havuzlarina disaridan materyalin aktarilmasi mutlaka gereklidir. Agronomik ve
kalite ozellikleri i¢in QTL'ler su anda belirlenmistir. Biiyiilk oranda elit 1slah hatlar1 ve gesitlerden
gelmektedir. Halbuki bu elit (ve dar) gen havuzu disindaki materyal i¢in su anda ¢ok az bir yatirimla
QTL'ler belirlenmistir. Bu alana yapilan ¢ok az arastirma yatirimina karsin, tuz dayanikliligi (Ellis ve
ark., 1997), yaprak lekesi dayaniklilig1 (Abbott ve ark., 1996), kiilleme dayanikliligi (Moseman, 1983)
ve daha fazla sicak kararliligi olan B glukanoz (Eglington ve ark., 1998) i¢in H. spontaneumdan alleller
tamimlanmistir. Diger bitkilerden saglanan deneyimler (Tanksley ve Nelson, 1996) kantitatif
ozelliklerde asil ilerleme yabanil akrabalarin degerlendirilmesi yoluyla oldugunu isaret etmektedir.
Dahasi "Gelistirilmis gerimelez ve QTL" yontemi (Tanksley ve Nelson, 1996) yabani akrabalardan
ailelerin girisini sunmaktadir ki es zamanli olarak baglantilari ¢ekmeyi idare eden bir ydntem
saglamaktadir (molekiiler igaretleyicilerin kullanilmadig1 yabanilerden gen aktarma programlarinda
karsilagilan devamli bir sorundur). H. spontaneum, kiiltlirii yapilan arpanin hem agronomik &zellikler
ve hem de kalitesini 6nemli diizeyde gelistirecek bir potansiyel sunmaktadir ki, bununda &tesinde
mevcut elit ¢esitler arasinda QTL'lerin molekiiler maniplasyonuna bagli olarak ta bu
gerceklestirilebilir.

MAS'In Gelecegi

Gelecek birkag yilda isaretleyici teknolojilerinde bir ¢ok gelisme olacagi beklenmektedir.
Hatlar arasindaki DNA varyasyonu belirleyen yontemler daha ucuzlayacak ve su anda miimkiin
olandan daha fazla sonu¢ almnmasma izin verecektir. Ornek basina maliyet asag1 ¢ekilirken, robotlu
sistemler, ileri varyasyon belirleme ve DNA analizleri i¢in duyulan ihtiyactan otiirii gelismis bir
laboratuarda isletme maliyetlerini arttiracaktir. Belli bir diizeyde diisiis olmasina ragmen, DNA
izolasyonu dnemli bir kisitlayict etmen olmaya devam edecektir. Su andakinden daha fazla 6nemli
ozelliklerin molekiiler isaretleyicilerle belirlenmesine giivenle bakilmaktadir. Islah ve se¢im
programlarinca izlenecek birgok gen (veya lokuslar)'in sayis1 genetik mithendisligi yontemlerinin arpa
1slahina uygulanmasiyla hayli artacaktir. Bu egilim 1slaticilar1 hatlarina daha detayli molekiiler analizler
yiiriitmeye tesvik edecek ve her bir hat i¢in uygun olan bilgi miktarmi genisletecektir. Bu noktalar1
akilda tutarak, asagidaki konularin MAS'm uygulama ve gelismesini etkin hale getirilecegine
inanilmaktadir.

1. Polimorfik Isaretleyiciler

GAAIP laboratuarlarinda, MAS uygulamalarini kisitlayan en dnemli etmen kullanilan anaglar
arasinda polimorfizmin olmayisidir ki bu tip melezlemeler ve dortlii melezlerin izlemesinden daha
belirgindir. Cok fazla sayida SSR isaretleyicileri RFLP/AFLP esasli Avustralya haritalamalarina
eklenmektedir.

Iskog¢ Bitki Arastirma Enstitiisiin (SCRI)'den saglanan isaretleyiciler oldukga iimitvar fakat
tamamiyla uygulamaya konulamadi. Avustralya haritalama populasyonlarinda, anaglar arasindaki
polimorfizmin SSR icin yaklasik % 25-30 iken bu rakam RFLP (bes enzim) icin % 70'dir. Diger
haritalama populasyonlar1 bu rakamu % 23-38 arasinda bildirmektedir. Polimorfizm oranlan 1slah
populasyonlarinda daha diisiik olabilir. Ozellikle gen havuzunda oldugu maltlik programlarda
Macaulay ve ark. (baskida) secilmis bir 48'lik SSR seti i¢in PIC degerini (polimorfik bilgi icerigi) =
0,64 olarak bildirmektedir. MAS amacina bagli olarak su an mevcut olandan daha ¢ok isaretleyiciye
gereksinim duyulacaktir. Ornegin PIC degerini 0.25, genom biiyiikliigiinii 1200 ¢cM ve her 10 cM'un
kapsanacagim varsayarsak, 480 SSR'a ihtiya¢ duyulacaktir. Eger belli bir lokus MAS ile
hedeflenecekse, ¢ogu ana¢ kombinasyonlarini karsilayacak sekilde uygulamalarda 10 civarinda
SSR'a'ihtiyag duyulacaktir.
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2. lsaretleyicilerin Dogrulanmasi

MAS'la ugrasan ¢ogu gruplar haritalama populasyonlarinda ilgilenilen olasi bolgelerin ilk
tanimlanmasinin ardindan ihtiya¢ duyulan dogrulama siirecinin maliyetini diisiik goriirler. Cogu kez bir
haritalama populasyonunda baglantili bir isaretleyicinin bulunmas:t nisbeten dogrusal gittigi
belgelenmektedir, halbuki uygulamali 1slah programlarinda durum boyle degildir. Dogrulama siiresi;
orijinal haritalama populasyonundan 6te bir allelin etkisinin farkli genetik tabanlarda sinanmasini,
anaglarin  tliim kombinasyonlarinda bir dizi aday isaretleyiciler kullanilarak polimorfizmin
belirlenmesini  ve se¢ilmis enzim-igaretleyici/isaretleyici-protokol dizilerinin temel testlerini
icermektedir. GAAIP'Inda; MAS'in % 15-25 biitgesi bu siire¢ i¢in harcanir hatta bazi arastiricilar bunun
diisiik tutulduguna inanir (Tablo 1). Dogrulamayla ilgili masraflarin azaltilmasi durumlarda MAS'a
daha fazla ilgi duyulacaktir. SNP gibi teshis isaretleyicileri bu masraflar1 azaltmanin olasi bir yolu
olabilir.

3. lsaretleyici Maliyeti

Isaretleyici maliyetinin kisitlayici etkileri erken kusakta materyal taranmasi konusunda kisaca
tartigildi. Asil kisitlar;

* DNA ekstraksiyonunun zaman ve maliyeti: Hizli DNA izolasyon yontemleri mevcut ve bunlar
maliyeti diisiirebilir fakat bu MAS'da ana maliyet olmaya devam etmektedir.

» Siki baglant: i¢inde olan isaretleyicileirn var olmasi : Arpa genomunda, kamu ve 6zel sektor
caligmalar1 mevcut isaretleyicilere ek olarak yeterli SSR isaretleyicileri saglayabilir bdylece bu
sorun asgilabilir. Bazi islah¢ilar yanlizca bazi anaglar ve ozellikleri igin polimorfik oldugu
dogrulanan isaretleyiciler kullanimiyla yapilan MAS'in gen havuzunun daraltilmasina yol
acacagi seklinde bir endiseyi tasimaktadirlar.

« Bitki, DNA ve allel verilerini idare edecek uzmanlar : Birgok 1slah programi MAS ile ilgili ilk
caligmalarint 6zel projelerden karsiladilar fakat birka¢ yil once 6zel sektor islahgilannda
oldugu kamu islahgilart iginde zaman hizla yaklasiyor ki MAS'in daha ileri ¢aligmalari igin
1slah grubuna yeni insan kaynaklarinin dahil edilmesi gerekmektedir.

*+  Yeni, robotik sistemler : Giinde 10*-10° lokusu analiz etme kapasitesinden otiirii biiyiik bir
firsat fakat sadece ¢ok biiyiik islah programlart i¢in.

* Robotlu sistemler, taq polimeraz, jel esasli olmayan ayirici sistemlerin maliyeti v.s. gercekten
yiksek maliyetlerdir : Bazi sistemlerin hedeflenen sayida yonetilmesi potansiyeline ragmen
bunlar su anda ¢ogu arpa islah1 programin biitgelerinden Gtesinde goriinmektedir. Bununla
birlikte SNP isaretleyicilerinin ciplerde analiz edilebilir veya yogun spectrofotometric
yontemler kullanilabilir olmas1 maliyeti biiyiik dl¢iide azaltabilir.

4. MAS'Im Kullanmasimin Risk ve Kisitlar1

En sik giindeme getirilen risk, genetik cesitliligin daralmasina yol agabilecek yalnizca
isaretleyici ve/veya polimorfik isaretleyicilerin belirlendigi anaglarin kullanilmasidir. Bu 6zellikle daha
iyi rapor edilmis kaynaklar1 kullanmak yerine birka¢ tane ¢ok iyi tanimlanmig hastalik dayaniklilik
genlerine yogunlagma seklinde olabilir.

Bu risk 1slahgilar tarafindan programin bir kismimi yeni karakterize edilmemis materyale
ayrilarak en aza indirebilir. Bu sorun, isaretleyici teknolojisi nasil gen havuzunuzu genisletebilir diye
diisiiniiliirse daha faydali olabilir, nitekim Tansksley ve Nelson (1996) "ileri gerimelez QTL" analizi
yontemleriyle bir ¢6ziim dnermektedirler. Birgok arpa genetik grubu bu alanda ¢aligmalar baglatmistir
fakat ¢cok az yaymlanmis bilgi mevcuttur.
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Isaretleyici teknolojisi 1slahgilara kullandiklari genlerin kesin olarak yerlerini bilmeleri
konusunda yardimci olabilir. Ornegin, hastaliklilara dayaniklilik programi konusunda, bir 1slahg1 farkli
dayanmiklilik kaynaklarimi kullandigini gen piramidinin miimkiin ve riskin dagitildigini sanabilir.
GAAIP'nda farkli genleri tasidigina inanildig1 arpa yaprak lekesi dayaniklilik kaynaklarimin gercekte
ayn1 genleri ait oldugu veya en iyi olasilikla ayni lokuslardaki farkli alleller oldugu bu giin artik
aciklikla bilinmektedir.

Isaretleyici teknolojisi iizerinde fazla durulmasmin belli ¢evreler igin ¢ok uygun olacak bir
stratejiden ¢ok 1slah stratejilerinin bu teknolojiye odaklanacag seklinde bir endise mevcuttur. Ornegin,
geri melezleme MAS i¢in oldukga kullanilabilir fakat bu strateji yapisi geregi 1slah programlarinda
birincil dncelikli olmamalidir. Tekrar bu konu da agiklanabilir, eger 1slah¢ilar potansiyel sorunlarinin
farkindaysa, kendi programlarina bir¢ok yontemi dahil edebilirler.

Bir bagka kisitta QTL ayirimlarinin giicii ile ilgilidir (Melchinger ve ark., 1998). Haritalama
populasyonlarinda gosterilen ¢ogu QTL dogrulama populasyonlarda kaybolur. Bu QTL'ler melez 6zel
olabilir bunlar c¢esitxgevre etkilesimine konu olmaktadirlar. Chebec x Harrington haritalama
populasyonundan elde edilen ve IH kromozomu iizerinde bulunan malt ekstrakti QTL, sadece bazi
gevrelerde belirirken, SH kromozomundaki QTL ¢ogu ¢evrede ortaya ¢ikmaktadir. Bu ger¢ek olmayan
QTL'er kiigiikk haritalama populasyonlarindaki yanlisliklardan, fenotiplendirme denemelerindeki
hatalardan veya QTL analiz yontemine iligkin temel kisitlayici faktorleri yansitiyor olabilir.

5. Teshis Isaretleyicileri

Teshis icin kullanilan isaretleyicilerin c¢ekiciligi (bu isaretleyiciler gercek fonsiyonel gen
dizinin elde edilirler veya hedef genle bir rekombinasyon gostermezken) 6zellikle SNP gibi basit analiz
yontemlerle birlestirildiginde ¢ok baskin durumdadir. Fazla zaman gerektiren dogrulama ve anaglardaki
polimorfizm asamalarim1 sifirlamak (en azindan fazlasiyla azaltmak) miimkiin oldugu gibi
isaretleyiciler, izlemenin kesinligini de artirirlar. Boylesi isaretleyicileri gelistirmenin maliyeti insan
genom projeleri i¢in her hangi bir kisit icermezken, arpa igin ¢ok daha kisitlayici olabilir. Bazi misir
islaticilarinin agikga kullanmalarina ragmen, bitkilerde SNP uygulamalarinda herhangi bir yayin
yoktur. Bunlarin arpa 1slahinda olasi etkilerini tahmin etmek i¢in zaman ¢ok erkendir.

6. Degisik Harita Yapma Yontemleri

Baglant1 esitsizligine gore haritalama ydntemleriyle isaretleyici tanimlama, toptan agilan analiz
(BSA) ve haritalama populasyonlarinin gelistirilmesi esasina dayali mevcut stratejiye segenek olarak
tartisilmaktadir (Elsner ve ark., 1995). Bu teknik 6zellikle insan ve hayvanlarin haritalamasinda yaygin
olarak kullanilmaktadir. Boylesi bir yaklagim isaretleyici gelistirmenin maliyetini degistirecek mi?
Islah populasyonlarin analiz i¢in hatlar1 saglamasindan o&tiirii, fenotiplendirme, tohum hazirlama ve
populasyonlarin olusturulmasiyla iliskili masraflar azalacaktir. Bununla birlikte ¢ok fazla hattin
genotiplendirilmesine ihtiya¢ duyulacaktir (1000 civarinda) ve bir populasyonun toplam maliyeti,
Tablo 1'de tanimlandig1 gibi bir haritalama populasyonunki kadar olabilir. Daha sonra sorulacak soru,
ayirim iglemi bir haritalama populasyonu veya ozelliklerin sayisindan daha mu iyi olacak ? Bizim
bilgilerimize gore bitkilere genis 6lgiide bu teknigin uygulandigina dair herhangi bir rapor yoktur.
Bununla birlikte, bugdayinda dahil oldugu bircok tiirde isaretleyicilerin 6zellik iliskilerini belirlemek
igin kullanilmaktadir (Pavell ve ark., 1998). Insan haritalamadan edilen deneyimler gostermektedir ki,
bu teknik karmagik ozellikleri kiigiik etkileri olan birgok faktore ayirabilir. Daha ileri diizeyde ilginin
nedeni seleksiyon kusaklan boyunca islah populasyonlar1 gelistirilirken haritalama sonuglar1 da es
zamanli olarak elde edilebilir. Tersine, haritalama populasyonlanndan ilgili materyalin seleksiyon
sistemi boyunca ilerlemesinin ilk asamasindan sonra sonuglar alinmaktadir.
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7. EST Veritabanlanna Erisim

Gelecek iki yildan itibaren 150.000 civarinda arpa EST'sinin genel kullanima hazir olacag
tahmin edilmektedir (Kamusal Bugday ve Arpa Genomlar1 Programi, Dundee Caligtayi, Mayis
2000). Bundan 1000 tane yeni SSR saglanacagi beklenmektedir ve ayrica arpa igin SNP
isaretleyicilerinin gelistirilmesine yardimci olacaktir. Bu c¢aligmanin etkisi haritalar iizerindeki
isaretleyicilerin yogunlugunu arttiracak ve isaretleyici-esasli taramanin maliyetini de asag1 ¢cekmeye
yardimci olacaktir. Ayrica haritalanma esasli klonlamanin arpa islah¢ilart i¢in daha erisilebilir
olacagi tahmin edilmektedir, boylece teshis isaretleyicilerinin gelistirilmesi veya arpanin genetik
doniisiimiine uygulanabilecek oldukg¢a genis oranda genlerin yalitimini gérecegimizi bekleyebiliriz.

8. Transgenlerin Islah Programlarina Biitiinlestirilmesi

MAS, transgenik bitkilerin gelistirilmesinden sonra transgenlerin segilmesi ve izlenmesinde
hayli énemli olmaktadir. Maltlik arpa s6z konusu oldugunda, bira endiistrisinin transgenik ¢esitleri
kabul etmekteki endiseleri bu teknolojinin uygulanmasini sinirlayacaktir. Bununla birlikte, bir 1slah
programinin dongiisii siiresince, gelecek on ve yirmi yilda kamu egiliminde bir degisiklik
olabilecegini tahmin etmek zordur. Boylece, 1slah yontemlerinin planlanmasinda genetik doniisiimiin
dahil edilmesi onemlidir. Beklenti, bircok genin genetik miihendisligi yoluyla doniistiiriilmesinin
yapilabilecegi seklindedir. Islah programlari boyunca transgenlerin hizli aktarimi ve yasal
zorunluluklarin karsilamasi igin, onlarin siki bir sekilde izlenmesi gerekecektir. Bu izlenmesi
gereken fazla sayida lokus iizerine etki yapacak ve 1slah stratejilerini zorunlu kilacak ki boylece 1slah
hedefleri ve MAS'in diger konulart ilgili transgen izlemesi etkili bir sekilde biitiinlestirilecektir.
Genetik miihendisligin yemlik arpa gelistirilmesine uygulanmasi muhtemelen toplum tarafindan
daha kolay kabul edilebilir, fakat bu yontemin 1slah programlarina etkili bir sekilde uygulamasini
etkileyen unsurlar aynidir.

Ozellikler Lokuslar |Kromo- |Isaretleyici |Problar Kaynaklar
zomdaki |tipleri
yerleri

Malt Sziitii QTL SH RFLP ABG463 NBMMP

Fermente olabilme |Bmyl 4H Isozyme Eglington, J.K. ve ark. (1998) J.
Cereal Science 28:301

Proantosiyanidin  |Ant28 3HL RAPD p324 Garvin, D.F. ve ark. (1998) Crop
Science 38:1250

Boy Denso 3HL RFLP PSR170 Laurie ve ark. (1993) Plant
Breeding 111:198

Bor toleransi QTL 2H RFLP CDO370 Jefferies S P. (1999) TAG 98:1293

WG996

Bor toleransi QTL 3H RFLP WG405 Jefferies S.P. (1999) TAG 98:1293

Bor toleransi QTL 4H RFLP WGI114 Jefferies S.P. (1999) TAG 98:1293

Bor toleransi QTL 6H Jefferies S.P. (1999) TAG 98:1293

Manganez etkinligi |Mell 4HS RFLP ABG714 -

Tahil kist nematod |Ha2 2H RFLP AWBMA21 |Kretschmer J. V. ve ark. (1997)

davanikliligi TAG 94:1060

Tahil kist nematod |Ha4 SH RFLP Xyl Barr A., ve ark. (1998) Plant

dayanmikliligi Breeding 117:185

Yaprak lekesi Rrsl4 3H AFLP NBMMP basilmamis

Ag beneklilik Rpt4 7H RFLP Xpsr-117(D) | Williams ve ark. (1999) TAG

nokta formu Xcdo673 99:323

Kiilleme Mlo 4H PCR NBMMP basilmamis

Arpa ciicelik viriisti |Ryd2 3H PCR YLM Paltridge N.G. ve ark. TAG
96:1170

Bugday Rus afidi H PCR Hor2 Neito-Lopez ve Blake, (1994) Crop
Science 34:655-659

Bugday Rus afidi 2H PCR ABGS8 Neito-Lopez ve Blake, (1994) Crop
Science 34:655-659

Kahverengi pas RphQ SHS RAPD Poulsen ve ark. (1995) TAG
91:270
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