ISSN: 2148-0036

Y1l /Year: 2015
Cilt(Say1)/Vol.(Issue): 2(1)
Sayfa/Page: 49-59
Derleme

Review

Gelis Tarihi (date of arrival): 11.05.2014
Kabul Tarihi (date of acceptance): 01.12.2014

Molekiiler Markorlerin Meyve Islahinda Kullanim
Alanlan

Mehmet AKSU!, Mehtap SAHIN-CEVIK2

* Meyvecilik Aragtirma istasyonu Miidiirligi, Egirdir, ISPARTA
2Siileyman Demirel Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii ISPARTA
mehmetaksu_43@hotmail.com (Sorumlu yazar)

Ozet

1990 yillardan itibaren gelistirilen molekiiler markorler, glinimiizde tarimsal Uretimde 1slah
calismalarinda énemli bir yer almaktadir. Bugiine kadar molekiiler markérler konusunda yapilan
calismalar sayesinde, bir¢ok canl tiirlinde oldugu gibi ekonomik éneme sahip bitki tiirlerinin
genetik ozellikleri ve kalitimi hakkinda 6nemli bilgilere kisa zaman iginde ulasilabilme imkanina
sahip olunmustur. Bu bilgiler, &zellikle 1slahin uzun zaman gerektirdigi meyve tirlerinde, 1slah
stirelerinin kisaltiimasina ve dolayisiyla da alan ve is giicinden tasarruf saglanmasina neden
olmustur. Ayni zamanda, meyvecilikte molekiiler markoérler kullanilarak Uretilen bilgilerin meyve
yetistiriciligi ve 1slahi hakkinda calisma yapan arastirmacilar tarafindan kullaniimasiyla meyveci-
likte daha Kaliteli ve verimli cesitlerin gelistirilmesi saglanacaktir. Bu derlemede, molekiiler mar-
kor tekniklerinin meyvecilikte kullanimlariyla tretilen bilgiler 6zetlenmektedir.

Anahtar Kelimler: Molekiiler markoérler, i1slah, meyve yetistiriciligi

Use of Moleculer Markers in Fruit Breeding
Abstract

Molecular markers have been developed since 1990's and they currently have an important place
in breeding studies in agricultural production. As in many other organisms, studies related with
molecular markers provide valuable and reliable information about genetics and inheritance of
many economically important traits in various plant species in a short time. This information has
become especially useful for fruit crops requiring much longer time for breeding by shortening
of breeding period and saving space and labor. At the same time, use of information generated
using molecular markers by researchers in fruit production and breeding will contribute signifi-
cantly to the development of higher quality and higher yielding fruit varieties. In this review,
information generated by the use of molecular markers techniques in fruit breeding was summa-
rized.

Key Words: Molecular markers, breeding, fruit growing

1. Girig

saltilmasi gerekmektedir. iste molekiiler markor-
ler tam burada devreye girmekte ve uzun olan

Meyveler glinimiize ulasincaya kadar insanlar
tarafindan bilingli veya bilingsiz olarak segilmis,
boylece kalitesi, verimi ve tliketimi ytksek olan
meyvelerin  korunmast saglanmustir.  Insanlik
tarihi kadar eski olan bu seleksiyon belli bir nok-
tada durmamis ve yeni meyve tiir ve ¢esitlerini
gelistirme ve koruma c¢alismalart stirekli olarak
devam etmistir. Halen diinyanin bir¢ok yerinde
yeni meyve tlrlerinin gelistirilmesi, korunmasi
ve siniflandirilmasi gibi bir¢cok konuda ¢alismalar
yurttulmektedir. Meyvecilikte 1slah zor ve uzun
soluklu calisma istemektedir. Bir meyve cesidin-
de 1slah suiresi 20-25 yil gibi uzun bir sireyi
gerektirmektedir. Bu da meyvecilikte yeni gesit-
lerin gelistirilmelerinin 6éntnd tikayan biytk bir
sorundur. Bu stirenin c¢esitli uygulamalar ile ki-

bu 1slah stiresini kisaltmaya yonelik bir¢ok yollar
sunmaktadir. Molekiiler markérler yardimiyla
yapilan seleksiyonla zamanin yaninda, alan ve is
gliciinden de tasarruf edilmektedir. Gen kaynak-
larinin tam ve daha saglikli olarak tespit edilmesi
ve korunmasinda giivenilir bir yol olarak da yine
molekiiler markérlerden yararlanilmaktadir. Ul-
kemiz bircok bitkide oldugu gibi bazi meyvele-
rin de anavatani konumundadir. Bu zenginligin
yeterli dizeyde kayit altina alinmasinda diger
yontemlerin  yaninda molekiler markorlerde
kullanilmaktadir. Son yillarda tilkemizde bu ko-
nularda bir¢cok ¢alisma yapilmustir.

Molekiler markorlerin - gelistirilmesinde, 1953
tarihinde James D. Watson ve Francis Crick
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tarafindan DNA'nin ¢ift sarmalli yapisinin kesfi
(Watson and Crick, 1953) ve daha sonrasinda
polimeraz zincir reaksiyonunun (Polymerase
Chain Reaction, PCR) icadi (Mullis, 1992) cok
onemli adimlar olarak gbéze carpmaktadir. Son
yillarda ise genomu tamamlanan organizmalar
arasina bir¢ok bitki tiirt de dahil olmustur. Buna
paralel olarak molektler markor bilgileri de art-
mis ve meyve islahinda kullanimlarinin daha da
¢ok yayginlasmasi beklenmektedir. Bu derleme-
de molekuler markérlerin meyvecilikte kullanim
alanlart hakkinda bilgi ve 6rneklere yer verilmis-
tir.

2. Molekuler Markor Teknikleri

Bir popilasyonu olusturan bireylerin genetik
materyalini olusturan DNA’larinin baz dizilimin-
deki farkliliklari degisik yollarla ortaya koyan
markorlere molekiler markorler denir. Moleka-
ler markorlerin gelistirilmesiyle birlikte morfolo-
jik ve biyokimyasal markorlerden daha Ustln,
¢abuk sonug¢ alinabilinen ve zaman sinirlamasi
olmayan g¢alismalar yapilmaya baslanmistir
(Yildirim ve Kandemir, 2001). Diger organizma-
larda oldugu gibi bitkilerde de yaygin olarak
kullanilan molekiiler markorlerin bitki 1slahi ile
buttnlestirilmesi sayesinde bir¢cok yenilik ortaya
cikarilmistir (Agarwal et al., 2008). istenen gen-
lerin ¢esit ve turler arasindaki hareketinin hizlan-
diridmasi, akraba olan yabani tirlerden yeni gen-
lerin aktarilmasina olanak verilmesi, birden fazla
gen tarafindan kontrol edilen karmasik karakter-
lerin genetik analizlerinin yapilmasina olanak
saglamasi, melezleme c¢alismalarinda birbiriyle
caprazlanma imkani bulunmayan bitkiler arasin-
daki genetik iliskilerin ortaya c¢ikarilmasi, gen
klonlamasinin kolaylastirilmasi ve hizlandirilmasi
bu yenilik ve avantajlar1 arasinda bulunmaktadir
(Vardar-Kanlitepe vd., 2010; Yildinnm ve Kande-
mir, 2001). Ideal bir molekiiler markoriin; {ire-
tim ve uygulama maliyetinin diistik olmasi, teh-
likeli kimyasallarla c¢alismay1 gerektirmemesi,
otomasyona uygun olmasi, yiiksek polimorfizm
gostermesi, bircok bilgi icermesi, sonuglarinin
tekrarlanabilir olmasi, analizinin kolay ve basit
olmasi ve uygulama ve sonug¢ alma stireglerinin
kisa olmasi gibi 6zelliklere sahip olmas: isten-
mektedir (Joshi et al., 1999; Kesawat and Das,
2009). Bitkilerde kullanilan molekiiler markorler
nasil tretildiklerine goére polimeraz zincir reaksi-
yonuna dayali olmayanlar (RFLP) ve olanlar
(RAPD, AFLP, SSR vb.) olmak tizere iki gruba
ayrilmaktadirlar (Staub et al., 1996; Ridout and
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Donini, 1999). Ayrica molekuler markorler skor-
lanabilirlik ve kalitimlarina goére de dominant
markorler ve kodominant markérler seklinde de
siniflandirdmaktadirlar (Devran, 2003). Bugline
kadar gelistirilen bir¢cok molekiler markor bu-
lunmakta ve her gecen gilin sayilarinda artiglar
gozlenmektedir (Cizelge 1).

Cizelge 1. Molekiiler markor teknikleri
Table 1. Molecular markers techniques

Kisaadi Tam adi

RFLP Restriction Fragment Lenght Polymorp-
hisms

RAPD Random-Amplified Polymorphic DNA

SSR Simple Sequence Repeats

AFLP Amplified Fragment Length Polimorphism

SCAR Sequence Characterized Amplified Regi-
ons

CAPS Cleaved Amplified Polymorphic Sequence

SRAP S@quence Relatad Amplified Polimorp-
hism

SNPs Single Nucleotide Polymorphism

STS Sequence Tagged Sites

SSCP Single strand conformation polymorphism

DGGE Denaturing Gradient Gel Electrophoresis

ASAP Allel Spesific Associated Primers

SPAR Single Primer Amplification Reaction

RAMP Randqmly amplified microsatellite poly-
morphisms

TRAP Tgrget Region Amplification Polymorp-
hism

SSLP Simple Sequence Legth Polymorphism

VNTR Variable Number of Tandem Repeats

ALP Amplicon Length Polymorphism

AP-PCR Arbitrarily Primed PCR - Rastgele Primerli
-PCR

AS-PCR  Allele-specific PCR

DAF DNA Amplification Fingerprinting

ISSR Inter-SSR Amplification

SAP Specific Amplicon Polymorphism




Meyve Bilimi/Fruit Science

3. Meyvecilikte Molekiiler Markdrlerin Kullanimi

Molekiler markérler, kaynagini kendilerinin
uretildigi  bitkilerin  hticrelerinde  bulunan
DNA’larindan almaktadir. Canlilarin  yapisini
belirleyen sifre de DNA zincirlerinde oldugun-
dan molekiler markoérler, bitki poptilasyonunda-
ki cesitlilik veya o poptlasyon icgindeki bitki
genotipleri arasindaki iliskileri %100’e yakin gu-
venirlilikle tespit etmektedirler. Son yillarda
meydana gelen teknolojik gelismeler ile molekii-
ler markorler meyveciligin gelistirilmesi ve ko-
runmast amactyla bircok ¢alismada kullanilmak-
tadir. Gunimizde molekiler markoérler diger
bitkilerle benzer sekilde meyvelerde; (i) genoti-
pik tanimlama, sistematik ve karakterizasyon, (ii)
genetik ve QTL (Quantitative Trait Loci) harita-
lamasi, (iii) markor yardimiyla seleksiyon ve (iv)
genetik kaynaklarinin belirlenmesi ve korunmasi
gibi konularda kullanilmaktadir (Andersen and
Libberstedt; 2003; Aka Kacar, 2004; Vardar-
Kanlitepe vd., 2010).

3.1. Genotipik Tanimlama, Sistematik ve Karak-
terizasyon

Biyokimyasal ve molekiiler markorlerin kesfin-
den 6nce ¢ok uzun yillar morfolojik markorler,
analizlerinin kolay olmasi nedeniyle genotipik
tanimlama amaciyla biittin bitki ttrlerinde oldu-
gu gibi meyvecilikte de kullanilmistir. Fakat son
yillarda ¢evresel faktorlerden etkilenebilme ve
mutasyonla olusma ihtimallerinin bulunmasi
nedeniyle kullanimlar1 yok denecek kadar azdir.
Morfolojik markoérlerdeki bu olumsuzluk ve ye-
tersizlikler genotipik tanimlamada molekdler
markorlerin kullanilmasinin 6nlint agmis ve ge-
rekli kilmistir (Karp, 1997; Caliskan, 2005). Mo-
lekiler markorler ile tirler, cinsler ve familyalar
arasi genetik farkliliklarin diizeyi daha etkin ola-
rak belirlenmektedir (Federici et al., 1998). Din-
yada ve ulkemizde genotipik tanimlama, siste-
matik ve karakterizasyon ile ilgili arastirmalara
baktigimizda birgok ¢alismanin yurataldagu
gorilmektedir.

Demirtas vd. (2009) tarafindan yapilan bir arastir-
mada, kiraz yetistirilen bolgelerde 0900 Ziraat,
Napolyon, Salihli Napolyonu, Uluborlu Napolyo-
nu, Dalbasti gibi isimlerle adlandirilan kirazlar 6
yil boyunca ayni lokasyonda gozlemlenmistir.
Arazi ve pomolojik c¢alismalarin yaninda, ele
alman bu tipler arasinda genetik farklihk olup
olmadigini anlamak igin AFLP markorleri ile
DNA parmak izi ¢alismasi yapimistir. Arastirma-

nin sonucunda biitiin genotiplerin farkli oldugu
tespit edilmistir. Orneklerin bazilarmin yakin,
bazilarinin uzak akraba genotipler oldugu, igle-
rinden birinin (3503 nolu tipin) ise digerlerinden
tamamen farkli genetik yapida oldugu belirlen-
mistir. Turet-Sayar vd. (2012) Turkiye'’nin en
onemli kiraz ¢esidi olan 0900 Ziraat'in, benzerle-
ri ve diger ticari kiraz cesitleri ile arasindaki ge-
netik iligkileri incelemek amaciyla baska bir ¢alig-
ma yuritmislerdir. Ulkemizin farkli boélgelerin-
den ‘0900 Ziraat’ ve 6 tane 0900 Ziraat benzeri
gesit/tipi ile diinyada kiraz yetistiriciliinde yay-
gin olarak kullanilmakta olan 8 kiraz cesidinden
olusan 15 kiraz cesit ve tipi, 23 SSR markori
kullanilarak molekiiler karakterizasyonu gergek-
lestirilmistir. Calisma sonucunda incelenen kiraz
cesit ve tiplerinin 2 ana grupta kiimelendikleri
gortlmustir. Kullanilan markoérlerle yapilan ana-
lizler sonucunda, ‘0900 Ziraat’ ve benzeri 2 ge-
notip olan ‘YLVO90OH’ ile ‘Alara900’ arasinda
fark tespit edilememistir. Ayrica ‘0900 Ziraat’ ile
‘Kazancioglu’ arasindaki benzerlik oraninin yuik-
sek (%97) oldugu goriilmiistiir. Ulkemizin birgok
bolgesinde 0900 Ziraat cesidine benzer birgok
tip bulunmaktadir. incelenen materyal icerisinde
‘0900 Ziraat’ ¢esidine Kazancioglu tipinin %97
gibi cok ytiksek bir oranda benzerlik gosterdigi
ortaya konmustur. Yine Aksu vd. (2012) tarafin-
dan yapilan bir arastirmada, kiraz ve visne ttrle-
rinde anag olarak kullanilmak tizere selekte edi-
len yabani visne tipleri RAPD yo6ntemi ile tanim-
lanmistir. Farkli bolgelerden selekte edilen 38
yabani visne tipi 16 RAPD primeri kullanilarak
genetik benzerlikleri incelenmistir. Calismada
kullanilan tipler arasinda iki sinonim grup oldugu
tespit edilmistir. En distk genetik benzerlik Si-
mav-1 ile diger 37 tip (%89) arasinda bulunmus-
tur. En yuksek genetik benzerlik %99 ile Yenisar-
bademli-6 ve Yenisarbademli-7, Sultandagi-7,
Sultandagi-1 tiplerinden olusan sinonim grup
arasinda tespit edilmistir. Ulkemizde yapilan bir
karakterizasyon calismasi ile Coruh vadisinden
selekte edilen 18 yabani kirazin karakterizasyo-
nu 10 SSR primeri kullanilarak gergeklestirilmis-
tir. Gergeklestirilen calisma sonucunda yabani
kirazlar arasindaki genetik c¢esitlilik oraninin
yiksek oldugu tespit edilmistir. Belirlenen yuk-
sek genetik c¢esitlilikten faydalanilarak g¢alismada
kullanilan tiplerin, gelecekte kiraz islah program-
larinda yer almalarinin yararl olacag: belirtilmis-
tir (Ercisli vd., 2011). Abedian et al. (2012), kiraz
gesitleri (Prunus avium L.) ve Kirazda anag¢ ola-
rak kullanilan idris anaglart (Prunus mahaleb L.)
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arasindaki genetik benzerligi SRAP markor tek-
nigini kullanarak arastirmiglardir. Calismada 6
kiraz cesidi, 47 idris anacindan olusan popiilas-
yon 13 SRAP primer kombinasyonu ile incelen-
mistir. Calisma sonucunda idris anaglarinin bir
grubu, Kiraz cesitlerinin ise diger grubu olustur-
mastyla 2 ana grup elde edilmistir. En ytksek
genetik benzerlik %93 ile T109 ile T136 idris
genotipleri arasinda oldugu belirlenmistir. ki
ana grubun birbirine benzerlik orani olan %16
en duslik benzerlik degeri olarak tespit edilmis-
tir.

Trabzon hurmasmin 18 ayrn ¢esidinin RAPD
analizi ile genetik akrabaliklarini arastiran Guneri
(2005), PCR asamasinda 10 adet primer kullan-
mis ve primerlerin hepsi polimorfizm gosterdigi-
ni belirtmistir. Arastirmada 13 ve 5 numaral
bireylerin (Karakose Koyl ve Yayladagi merkez-
den alinan bireyler) en diisik oranda benzerlik
gosterdigi, yine 15 ve 4 numaral bireylerin de
(Hisarcik Koyl ve Glineysogit Koyi'nden alinan
bireyler) diisiik oranda benzerlik gosterdigi belir-
lenmistir. 2 ve 3 numarali bireyler ise (Kocaman
Koyl ve Yayladagi merkezinden alinan bireyler)
en yiiksek diizeyde benzerlik gdstermistir.

Gokirmak vd. (2004), findikta SSR primerlerini
kullanarak genetik benzerlik ¢alismasi yapmuslar-
dir. Calismada C. avellana tirtine ait 274 genotip
10 SSR primeri kullanilarak incelenmistir. Arasti-
rilan genotiplerden 84'iniin ayni klonlar olabile-
cegi yapilan ¢alismalar sonucunda bildirilmistir.
Boylece bu popitlasyonda yirittlecek bir islah
veya yetistiricilik calismasinda secilecek genotip-
ler hakkinda 6nemli bilgiler saglanmustir. Ozellik-
le ayni klon olduklar1 distiniilen genotiplerden
birinin ¢alismalara dahil edilmesinin yeterli olabi-
lecegi ortaya konmustur. Sert kabuklu meyve
turlerinin 6nemli Gyesi olan cevizle ilgili de tilke-
mizde karakterizasyon calismasi yiratilmastur.
Turkiye'nin ¢esitli bolgelerinden selekte edilen
ve diinyada kullanilan énemli ¢esitlerden olusan
59 ceviz genotipi 66 molekiler markor (25
RAPD, 25 ISSR, 16 SSR) yardimiyla analiz edil-
mistir. Calisma sonucunda elde edilen dendog-
ramda 59 genotipin 3 ana grupta kiimelendigi
gortlmustir. Kahramanmaras ve Yalova illerin-
den toplanan genotipler birinci grupta; Kirsehir,
Tokat ve Corum’dan selekte edilen genotipler
ikinci grupta; Amerika ve Fransa'ya ait cesitler
ise son grupta yer aldig: tespit edilmistir. Geno-
tipler arasindaki benzerlik oraninin %58-91 ara-
sinda degistigi  gorilmustir. ‘KR-2' ve
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‘Karabodur’ genotipleri arasindaki benzerlik orani
%58 ile en disuk, ‘Akc¢a-2’ ve ‘Back’ genotipleri
arasindaki benzerlik orant %91 ile en ytksek
olarak belirlenmistir (Dogan vd., 2014).

Cin'in 'Xinjiang Uygur Ozerk Boélgesi' Ily Vadi-
sindeki kayisi popilasyonlarinin genetik yapisi
SSR markorleri kullanilarak arastirilmistir. Calis-
mada 3 farkli lokasyonda bulunan 81 yabani
kayisi tipi 8 SSR markoriyle incelenmistir. Po-
pulasyonlar arasindaki genetik farkliligin cografi
bolgelerinin  birbirlerine uzakliklartyla 6nemli
derecede iliskili oldugu ortaya cikmuistir. Elde
edilen dendogramda tiplerin 3 alt grupta toplan-
diklart ve alt gruplarin genellikle ayni bolgedeki
tipler tarafindan olusturulduklart gézlemlenmis-
tir. Ayrica Ily Vadisinde yabani kayisi tiplerinin
yuksek cesitliliginin korundugu tespit edilmistir
(Tian-Ming et al., 2007). Pinar vd. (2013) tarafin-
dan tlkemizde kayisi ile ilgili yuratilen bir calis-
mada, Akdeniz Boélgesinde yer alan Sakit Vadi-
sinde dogal olarak yetisen, erken olgunlasma
ozelligine sahip 57 kayist genotipinin molekiiler
karakterizasyonlari 19 SRAP markort kullanila-
rak gergeklestirilmistir. Calisma sonucunda elde
edilen dendogramda 57 genotipin 3 ana grupta
kiimelendigi belirlenmistir. Genotipler arasinda-
ki benzerlik oraninin %73-94 arasinda degisken-
lik gosterdigi tespit edilmistir.

Bazi turunggil turlerinin RAPD teknigi ile karak-
terizasyonunun yapilabilirliginin  arastirilmast
amaciyla, 4 farkl tir 16 RAPD markora kullani-
larak analiz edilmistir.  Aractirma sonucunda
elde edilen polimorfik bantlarin tekrarlanabilir
oldugu, Citrus ve Ponsirus cinslerine ait tlirlerde
RAPD tekniginin uygulanabilir oldugu bildiril-
mistir. Benzerlik oraninin %21 - 56 arasinda ger-
ceklestigi, en diisik benzerlik oraninin %21 ile
‘Pixie’ mandarin ¢esidi ve Poncirus cinsine ait
‘Flying Dragon’ anaci arasinda oldugu, en yik-
sek benzerlik oraninin ise %56 ile ‘Pixie’ manda-
rin cesidi ile ‘Navelina’ portakal cesidi arasinda
oldugu belirlenmistir (Go¢men vd., 2014).

Gir ve Seker, (2012) tarafindan 2 beyaz nektarin
tipinin diger Prunus tirleri (seftali, nektarin, ki-
raz, kayisi, badem ve erik) ile olan genetik ben-
zerliklerini incelemek amaciyla 6 AFLP markori
yardimiyla molekiler karakterizasyon calismast
yuratilmastir. Yapilan calisma sonucunda, en
yuksek benzerlik oraninin %87'i ile her iki beyaz
nektarin arasinda oldugu, en dusiik benzerlik
oraninin %58 ile BN1 (beyaz nektarin) tipi ile
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Premier Giant (kiraz) arasinda oldugu tespit edil-
mistir. AFLP markorleriyle yapilan bu karakteri-
zasyon calismasiyla beyaz nektarin tiplerinin
diger seftali ve nektarin turleriyle aralarinda fark-
I genetiksel oOzelliklere sahip oldugu belirlen-
mistir.

3.2. Genetik ve Nicel Ozellik Lokusu
(Quantitative Trait Loci, QTL) Haritalamalar

Canlilarin sahip oldugu genetik bilgilerin tama-
mina genom denir. Gen haritalamalariyla da bir
genin genom veya kromozom Uzerindeki 6zglin
yeri Dbelirlenebilmektedir. Genetik haritalama,
genomdaki yeri aranan gen ile bilinen bir gene-
tik markoriin kusaklar arasinda birlikte kalitimi-
nin test edilmesi esasina dayanmaktadir (S6zen
vd., 2007). Genetik baglant1 haritalar1, molekiler
markorlerin - kaliimi  temeline dayanmaktadir.
Amag, ilgilenilen bitkisel Ozellikten daha etkili
tespit edilebilen markor genlerini gelistirmek ve
bu haritalara dayali olarak, énemli bitkisel karak-
terleri  kontrol eden genleri klonlamaktir
(Rafalski and Tingey, 1993).

QTL terimi ilk olarak Geldermann (1975) tara-
findan ileri strilmustir. QTL belirleme konusu
ise yaklasik 80 yil 6nce yapilan calismalarin ar-
dindan gelistirilmistir. Son yillarda DNA markor-
lerinin gelistirilip 1slahta kullanilmasi ile gtgla
biyometrik metodlarin varligi, bitkilerde QTL
haritalamada 6nemli gelismelere yol acmustir.
Markor genlerin agilimi ve birey veya hatlarin
fenotipik degerlerinin analiziyle, nicel 6zellikleri
etkileyen lokuslarin yerini saptamak ve tanimla-
mak mimkindir. QTL'lerin belirlenmesi, kesin
fenotipik acilimlarin olmayist ve kompleks bir
karakter ile ilgili her bir genin fenotipe olan etki-
sinin kii¢iik olmasi nedeniyle zordur. QTL anali-
zi, bir ya da daha fazla kalitatif karakter agisin-
dan farkli ebeveynlerin segilmesi ve melezlen-
mesi ile aciim gosteren dollerin analiz edilip,
bilinen DNA molekiilleri ile nicel 6zellik lokusu
arasinda bir baglantinin kurulmasiyla yapilmak-
tadir. Islahgi bu bilgiyi, 6rnegin dolayl seleksi-
yonu kullanarak, kendi avantajina kullanabilir.
QTL analizinin en belirgin uygulamalari 1slah ve
islah 6ncesi ¢alismalarda markorler araciligryla
seleksiyonun yapilmasidir. QTL analizinin temel
amact, QTL’i dar kromozomal bolgelerine yer-
lestirmektir. Bu amacgla deneme seklinin, agilim
poptlasyonu tipinin, buayutkligintn, kullanilan
DNA markorlerinin  bilgi saglama diizeyinin,
baglant1 haritasinin kurulmasi ve QTL analizinin

yapilmasi i¢in istatistiksel metodolojilerin hepsi-
nin birlikte degerlendirilmesi gerekmektedir
(Asins, 2002).

Olmstead et al. (2008), Prunus referans harita-
sindan yararlanarak Kkirazda ttre has genetik
harita ve gen analizi yapimu ile ilgili bir ¢alisma
yapmuislardir. Calismada toplam 190 melez birey
ve 197 farkli primer (102 SSR, 61 AFLP, 7
SRAP ve 27 gene spesifik) kullanimistir. Calig-
ma sonucunda Prunus tlrleri icin gelistirilen
markorlerden yararlanilarak kiraz tlirine has 2
yeni genetik harita olusturulmustur. Zhang et al.
(2010), kirazda QTL gelistirmek amaciyla yabani
ve yetistiriciligi yapilan formlarinin melezlenme-
si ile elde edilen 190 melez birey tizerinde ¢alis-
ma yapmislardir. 3 yil siiren arazi gozlemleri ve
molekiler calismalar sonucunda meyve agirlig
ile ilgili QTL’lerin EF (Emperor Francis) haritasi-
nin (EF2) 2. LG (Linkage Group; Baglanti Gru-
bu) Gizerinde oldugu bildirilmistir. Kirazda yapi-
lan bir baska genetik haritalama calismasinda
‘Black Tartarian’ x ‘Kordia’ ve ‘Regina’ x ‘Lapins’
kombinasyonlarindan elde edilen 210 bitki, top-
lamda 5.696 SNP markort kullanilarak incelen-
mistir. Yapilan analizler sonucunda ‘Black Tarta-
rian’ x ‘Kordia’ melezlerinde 723, ‘Regina’ x
‘Lapins’ melezlerinde 687 markor, 8 baglanti
grubu (LG) tGizerinde haritalanmistir. Elde edilen
haritalarda markorler arast mesafenin oldukga
yakin olduklar belirlenmistir. ‘Black Tartarian’ x
‘Kordia’ kombinasyonunda markérler arasinda
ortalama 1.1 santimorgan (cM) mesafe bulun-
makta ve gelistirilen harita ile toplamda 752.9
cM'lik bir bolgeyi kapsamaktadir. ‘Regina’ x
‘Lapins’ kombinasyonundan gelistirilen haritada
ise markorler arasinda ortalama 0.9 cM mesafe
bulundugu ve haritanin 639.9 cM'lik bir bolgeyi
kapsadigi belirlenmistir (Klagges et al., 2013).

Seftalide (Prunus persica L.) depolama esnasin-
da soguk zararina dayanikliligr artiran geni tespit
etmek amaciyla soguk zararina dayanikl ‘Oded’
ve soguga karsi hassas olan ‘Hermoza’ cesitleri-
nin melezlenmesiyle elde edilen 51 Pop-DG
melez bitkileri ¢alismada kullanilmistir. Pop-DG
poptlasyonu daha 6nce belirlenen aday genlere
spesifik olan SSR ve SNP primerleri kullanilarak
incelenmistir. Calisma sonucunda soguk zarari
toleransinda gorev almasi muhtemel 12 genin
26 SNP ve 8 SSR markorleriyle birlikte Pop-DG
popilasyonuna haritalanmasi  saglanmistir
(Dhanapal et al., 2012). Farkli arastirmacilarin
isbirligi ile seftalide SNP markoérleri kullanilarak
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birlestirilmis baglanti haritas: yapilmistir. Elde
edilen genetik haritada, molekiler markorler
arasinda ortalama 0.81 cM mesafe bulunmakta
olup gelistirilen 588 SNPs markortd toplamda
454 cM’lik bir alani kaplamakta ve 8 baglanti
grubunda yer almaktadir. Calismada 4. baglanti
grubunda unlulasma ve meyve eti kirmizilasma-
s1, 5. baglanti grubunda ise meyve eti kararmasi
ile ilgisi olan 6énemli QTL'lerin var oldugu tespit
edilmistir (Martinez-Garcia et al., 2013). Seftali-
de yapilan bir baska calismada ise, bitkilerin
bocek zararma dayanimini artiran ve meyve
aromasinda 6nemli etkileri olan organik ugucu
bilesiklerin tretiminde rol alan QTL'lerin tespiti
amaclanmistir. Aroma o6zellikleri farklilik goste-
ren ‘Bolero’ ve ‘OroA’ ¢esitlerinin melezlenme-
siyle olusturulan 126 F; bitkisi ile yapilan bir
calismada, SNP ve SSR markoérleri kullanilarak
QTL haritas: gelistirilmistir. Calismada 23 orga-
nik ugucu bilesigin Gretiminde rol alan 72 QTL
tanimlanmustir (Eduardo et al., 2013).

‘Bayuehong’ ve ‘Dangshansuli’ armut c¢esitleri-
nin melezlemelerinden elde edilen 97 F, bitkile-
ri izerinde yapilan bir calismada ise AFLP, SSR,
SRAP markorleri ve kendine verimliligi kontrol
eden S lokusu markort birlikte kullanilarak ebe-
veynlere ait 2 baglanti haritast olusturulmustur.
Bayuehong’ c¢esidine ait harita, toplamda
1.352,7 ¢cM uzunlugunda ve 17 baglanti grubu-
na ayrilmakta olup toplamda 214 markor (143
AFLPs, 64 SRAPs, 6 SSRs, ve S) icermektedir.
‘Dangshansuli’ ¢esidine ait gelistirilen harita ise
toplam olarak 122 markdr (83 AFLPs, 37
SRAPs, 1 SSR, ve S) icermekte ve 17 baglanti
grubuna ayrilan harita 1.044.3 cM uzunlugunda-
dir. Gelistirilen bu harita tzerinde 2 yillik goz-
lemler sonucu elde edilen veriler kullanilarak
meyve agirligl, meyve eni, meyve uzunlugu,
suda ¢Ozinebilir kuru madde, meyve sekil in-
deksi ve olgunlasma tarihi ile ilgili olarak toplam
19 QTL belirlenmistir (Zhang et al., 2013).

Sahin-Cevik and Moore (2012), turunggillerde
Citrus ve Poncirus cinslerine ait tiirlerin ¢apraz-
lanmast ile olusturulan poptlasyonu ve RAPD
markorlerini kullanarak gelistirdikleri harita tize-
rinde morfolojik karakterlerle ilgili QTL'ler belir-
lemislerdir. Toplam olarak 98 melez bitki kulla-
nilarak gelistirilen harita 9 baglant1 grubu tizerin-
de 69 RAPD markort icermektedir. Popiilasyon
2 yil boyunca 6 agag, 2 yaprak, 6 cicek ve 3
meyve Ozellikleriyle ilgili olarak toplam 17 farkli
ozellik acgisindan degerlendirilmistir. Yapilan
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analizler sonucunda gozlemlenen bu o6zellikler
ile ilgili olarak toplam 18 QTL belirlenmistir.
Tespit edilen bu QTL'lerin farkli baglanti grupla-
rna dagildigi ve benzer ozellikler ile iligkili
QTL'lerin ayni ya da yakin baglanti gruplarinda
olduklari goralmustiir.

3.3. Markor Yardimiyla Seleksiyon

Markor yardimiyla seleksiyon, énemli agrono-
mik karakterleri kontrol eden genlerin bu genler
ile siki bir baglanma durumunda olan ve kolay-
Iikla tanimlanabilen molekiler markorler yardi-
miyla tanimlanmasi esasina dayanmaktadir. Mar-
kor yardimiyla seleksiyon uygulanan bitki 1slahi
calismalari, klasik 1slah ¢alismalarindaki seleksi-
yon hizini ve etkinligini artirma yéniinde 6nemli
ilerlemeler saglamaktadir (Tan vd., 2009). Bir-
cok bitki tirtinde gen ve QTL haritalart olustu-
rulmus ve markdr yardimiyla seleksiyon islah
¢alismalarindaki yerini almistir. Islah calismala-
rinda 6nemli yetistiricilik 6zelliklerinin fenotipik
olarak seleksiyonu uzun zaman gerektirmektedir.
Morfolojik markérler yardimiyla seleksiyonda;
markorlerin azligi, pleiotropik ve epistatik etkile-
rin bulunmasi ve c¢evre kosullarinin degisken
olmasi gibi sorunlarla karsilasilmaktadir. Moleki-
ler markorler yardimiyla seleksiyon, bu ttr so-
runlarin  ¢6zUimi  igin iyi bir potansiyeldir
(Melchinger, 1990). Ozellikle hastalik ve zararli-
lara dayaniklilik, pomolojik 6zellikler ve fenolo-
jik gozlemlerin belirlenmesi gibi uzun zaman
gerektiren verilere molekiler markorler sayesin-
de c¢ok erken ulasilmaktadir. Elma kabuk ve
meyve eti renginin genetik kontroliinii anlamak
amactyla gesitli calismalar yapilmistir. Cheng et
al. (1996), RAPD markorleri ile yaptiklart galig-
mada, daha 6nce yapilan ¢alismalarda belirtilen
elma meyve kabugunda antosiyanin kirmiziligi-
nin tek bir dominant gen tarafindan kontrol edil-
digi hipotezine kuvvetli bir destek saglamistir ve
elma kabugundaki farkli renklenmelerle iligkili
olarak RAPD markérleri gelistirmislerdir. Waka-
sa et al. (2003), Cheng et al. (1996), buldugu
RAPD  markorlerini kullanarak  ‘Jonathan’,
‘Narihokoh’ ve ‘Golden Delicious’ cesitlerini
sirastyla Aj(kirmizi), a(sari), ax(sar1) olarak ta-
nimlamiglardir. Yapilan bir baska ¢alismada
MaMYB1 geni Takos et al. (2006), tarafindan
kirmizi kabuklu ‘Cripps Pink’ elma cesidinden
izole edilmistir. Sekans analizleri sonucunda bu
genin farkli allellerinin oldugu tespit edilmistir.
MaMYB1-1 allelinin yalnizca kirmizi renkli mey-
velerde bulundugu go6rilmistir. Sonra
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MaMYBI1-1 allelinin promotdr bolgesinde bir
tek niikletiod polymorphizmi (SNP) bulunmus-
tur. Bu SNPin belirlenmesine yonelik olarak
kesilip ¢ogaltilmis polimorfik diziler (dCAPS)
markori dizayn edilmistir. Bu gene spesifik pri-
merler dizayn edilerek kirmizi renkli olanlarin,
kirmizi meyve kabuguna sahip olmayan meyve-
lerden ayirt edilmesi saglanmustir. Chagne et al.
(2007), kirmizi yaprak ve meyve etli elmalarda
renklenmeyi saglayan MdMYBI10 genini tespit
etmiglerdir. Kirmizi yaprak, kirmizi meyve kabu-
gu ve kirmizi etli elmalarda MadMYB10 genine
spesifik markorlerin varligi tespit edilmistir. Bu
markor kullanilarak kirmizi meyve etli elmalar
ayirt edilmistir. Elmada renklenme ile ilgili mo-
lekiler markor galismalarina devam edilmekte
ve 1slah programlarinda kullanilmaktadir.

Molekiler markorler hastaliklara dayaniklilik
genlerinin belirlenmesinde de siklikla kullanil-
maktadir. Bu tir calismalar islah ¢alismalarinin
baslatilmasinda veya c¢alisma esnasinda materyal
ve zaman tasarrufu saglamasi bakimindan énem
arz etmektedirler. Kaymak vd. (2009), elma ge-
netik kaynaklarinda V¥ karaleke (Venturia
inaequalis (Cke.) Wint.) dayaniklilik geninin tes-
pitine yonelik yapilan bir calismada, bu gene
spesifik SCAR markorleri kullanilarak 50 ¢esit
ve tipin bu markdr bakimindan durumlar ince-
lenmistir. Arastirma sonunda 28 cesit ve tipte V£
karaleke dayaniklilik geninin oldugu bildirilmis-
tir. Bu calismaya benzer baska bir ¢alisma bir
1slah programi kapsaminda yurttilmustiir. Kara-
lekeye dayanikli elma c¢esitlerinin gelistirilmesi
amaciyla yuritialen bir calismada, 200 melez
bitki 3 SCAR markort kullanilarak incelenmistir.
Calisma sonucunda Golden Delicious x Wil-
liam’s Pride kombinasyonu melez bitkilerinin %
46's1, Golden Delicious x Priscilla kombinasyo-
nu melez bitkilerinin ise %44'intn V7 karaleke
dayanikliik genini tasidiklari tespit edilmistir
(Kaymak vd., 2013). Karalekeye dayanikli olma-
yan tipler 1slah programindan ¢ikarilarak is giicd,
zaman ve mekan tasarrufu saglanmustir. Sharka
hastaligi, bazi sert ¢ekirdekli meyve turlerinde
onemli hasarlara sebep olmaktadir. Bu hastaligin
etkiledigi ttrlerden birisi olan kayisida yapilan
bir calismada dayaniklilik saglayan genin tespiti
amaciyla 'ssrPaCITA5' olarak adlandirilan bir
SSR markora gelistirilmistir. Bu markor yardi-
miyla hastaliga dayanikli melez bitkiler ve gene-
tik kaynak popilasyonlarinda dayanikli tiplerin
secilebildigi géralmustiir (Soriano et al., 2008).

3.4. Genetik Kaynaklarinin Belirlenmesi ve Ko-
runmast

Molekdiler markorler sayesinde gen kaynaklarinin
tim genetik kokenleri ile ilgili oldukca faydal
bilgiler elde edilmektedir. Bu bilgiler islahcilar
yapacaklart ¢alismalarda o6zellikle nadir
bulunan genleri igeren gen kaynaklariimn kulla-
nilip kullanidmayacagina karar vermede onemli-
dir (Caliskan, 2005). Degisen ekoloji ve pazar
talepleri, kultturt yapilmakta olan ticari ¢esitlerin
gelistirilmesini zorunlu kilmaktadir. Yeni c¢esit-
lerde degisik bir meyve rengi veya herhangi bir
hastaliga dayaniklilk gibi 6zellikler istenebilir.
Gerektiginde bir karakter, koleksiyonda bulunan
bir bitkiden melezleme yoluyla piyasada kabul
gorecek cesitlere aktarilabilir. iste bu durumda,
genetik cesitliligin  korunmasi ve gerektiginde
kullanilmasi amaciyla genetik kaynaklarin ko-
runmast ve gen kaynaklarinda yer alan genlerin
belirlenmesi gerekmektedir. Molektler markor-
lerden faydalanarak farkli genetik yapidaki bitki-
ler tespit edilerek koruma altina alinabilmekte-
dir. Cok hizli polimorfik markor treten RAPD,
SSR ve AFLP gibi markorler dogal poptlasyon-
daki varyasyonu yaklasik olarak temsil edecek
genetik kaynaklarin olusturulmasinda etkili rol
oynamaktadir (Baird et al., 1996; Roose, 1998).

igin,

Ulkemizde bulunan elma, armut ve incir gen
kaynaklarinin karakterizasyonu amaciyla ¢alisma
baslatilmistir. Arastirmada her tire ait 4’er, top-
lamda 12 SSR primer cifti kullanilmustir. ilk so-
nuglarda 44 elma, 51 armut ve 90 incir genoti-
pinde, tirlerde az sayida SSR lokuslar1 kullanil-
dig1 halde genel olarak genotipik farkliliklar orta-
ya konmustur (Burak vd., 2007). Oz vd. (2007),
yaptiklar1 c¢alismada Erzincan Bahge Kulttrleri
Arastirma Enstitisti gen kaynaklarinda yer alan
18 erik (Prunus domestica L.) ve 17 Kiraz
(Prunus avium L.) genotipinin kimlik tanilar
SSR diizeyinde 6 primer kombinasyonu kullani-
larak gergeklestirilmistir ve arastiricilar bu konu-
daki calismalarina devam etmektedirler. Isvec'te
kaltird yapilan bitkilerin korunmasi amacini
tastyan bir ulusal ¢alismada 68 yerel elma cesit
ve tipi 10 SSR primer cifti kullanilarak incelen-
mis ve yerel cesit ve tiplerin tanimlamalar1 yapi-
larak  genetik  benzerlikleri  goOsterilmistir
(Garkava-Gustavsson et al., 2008). Zhebentya-
yeva et al. (2003), kayist gen kaynaklarinda bu-
lunan genetik c¢esitliligi seftali icin gelistirilen
SSR markorlerini kullanarak belirlemeye calis-
mislardir. Gen kaynaginda yer alan Avrupa,
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fran, Cin ve Orta Asya menseli 74 farkli tip ve
gesit 30 SSR primer ciftiyle analiz edilerek mo-
lektler karakterizasyon gerceklestirilmistir.

Cantini et al. (2001), yaptiklar1 ¢calismada, Ame-
rika Tarim Arastirma Servisi (USDA/ARS) Gene-
va, NY, koleksiyon parselinde bulunan visne (P.
cerasus L.), P. fruticosa Pall. ve bunlarin hibritle-
rinin de bulundugu 75 bireyi tam ve dogru ola-
rak tanimlamalarini yapip genetik kaynaklarin
korunmasi ve kullanilmasint amaclamislardir.
Kiraz, visne ve seftali genomlarindan elde edil-
mis 10 adet SSR primer cifti ile ytiksek oranda
polimorfizm saglanmistir. Arastiricilar SSR veri-
lerine dayanarak koleksiyonda yer alan tim bi-
reylerin DNA parmak izlerini ¢ikararak tanimla-
muglardir.

Orjini diinyanin c¢esitli bolgeleri olan erik tip ve
gesitleri, 1 kayisi ¢esidi ve erik x kayist hibritleri-
nin bulundugu 104 bitkiden olusan popitlasyo-
nun genetik benzerlikleri ISSR markoéra kullani-
larak arastirilmistir. Poptilasyon 42 ISSR prime-
rinden secilen 12 primer kullanilarak incelen-
mistir. Calismadan elde edilen dendogramin 3
ana gruba ayrildig1 goridlmustir. 1. Grupta kayisi
("Yinxiangbai’) ve erik x kayist hibritleri, 2. Grup-
ta Asya orjinli diploid erik tipleri ve 3. Grupta
Avrupa orijinli diploid tipler ve Cin'de bulunan
yabani Avrupa grubu erik turlerinin yer aldigi
belirlenmistir (Liu et al., 2007). Ulkemizde yapi-
lan bir calismada, Malatya ilinde bulunan kayisi
genetik kaynaklarindan 95 kayist ¢esit ve tipi ile
1 kayisi erigi (Plumcot) polimorfik ve tekrarlana-
bilir bantlara sahip 56 molekiiler markor (20
ISSR, 20 RAPD, 16 ISSR) kullanilarak analiz
edilmistir. Arastirmanin sonucunda kayisi geno-
tipleri arasindaki benzerlik oraninin %49-94 ara-
sinda degistigi gorulmusttr. Elde edilen dendog-
ramda 95 genotipin 2 ana grupta kiimelendigi,
kontrol amaciyla kullanilan kayist eriginin bu
kiimelerin disinda yer aldigi belirlenmistir. En
yiiksek benzerlik oran1 %94 ile ‘Sekerpare Igdir’
ile ‘Sekerpare Benzeri’ cesitleri arasinda oldugu
gorulmustir. Akdeniz bolgesine ait genotipler
grubun birinde, diger bolgelere ve Malatya’ya ait
genotiplerin ise diger grupta kumelendikleri
tespit edilmistir (Yilmaz vd., 2012).

Isparta ili Egirdir ilgesinde bulunan Meyvecilik
Arastirma Istasyonu genetik kaynaklari koleksi-
yonunda yer alan 15 ticari ayva g¢esidi 8 SSR
markort kullanilarak analiz edilmistir. Bitki ma-
teryaline ayrica 3 armut, 2 elma c¢esidi referans
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olarak eklenmistir. Calisma sonucunda genotip-
ler arasindaki ytuiksek farkliliklar oldugu, benzer-
lik oraninin %18 - 87 arasinda degistigi tespit
edilmistir. En distk benzerlik oraninin (%18)
‘Esme’ ve ‘Bardakcik’ cesitleri arasinda oldugu
belirlenmistir (Yiksel vd., 2013). Beyazit vd.
(2011) ayva ile ilgili yaptiklari baska bir ¢alisma-
da Anadolu’dan selekte edilen ¢esit ve tiplerde
molekiiler karakterizasyon calismasi gercekles-
tirmiglerdir. Turkiye’nin farkli bolgelerinden top-
lanan 13 ayva gesit/tipi 16 RAPD markort yar-
dimryla analiz edilmistir. Sonugta elde edilen
dendogramda 2 ana grupta kiimelenmenin mey-
dana geldigi, benzerlik oraninin %48 - 93 arasin-
da degistigi belirlenmistir.

4. Sonug

Molekiler markorler diger islah calismalarinda
oldugu gibi meyve islahinda da yeni bir déne-
min agilmasini saglamustir. Molektiler markorle-
rin kullanimi sayesinde uzun sliren meyve 1slah
calismalarini kisa siireye indirmek mimkiin ola-
bilmektedir. Gen kaynaklarimizin korunmasi,
belirlenmesi ve kayit altina alinmasinda moleki-
ler markorler kullanilmaktadir. Gelismis tlkeler-
de oldugu gibi tilkemizde de meyvecilikte mole-
kiler markor ile ilgili arastirmalarin sayisinin
artmasi, desteklenmesi, Universiteler ile 6zel-
kamu arastirma kuruluslarinin ortak c¢alismalar
yapiumasiyla ileride meyve 1slahinda olumlu
gelismeler gozlenebilinecektir. Molekiler mar-
kor calismalart ile 1slah calismalarinin birlikte
yapumasi, ¢alismalardan daha cabuk ve etkili
sonuclar alinabilmesi a¢isindan oldukg¢a énemli-
dir.
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