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Oz: Tiirkiye, alan ve iiretim potansiyelinin yaninda, zengin bir elma genetik gesitliligine sahiptir. Ancak, farkli
isimlendirmelerden ve g¢esit i¢i varyasyonlardan kaynaklanan c¢esit karmasasi yasanmaktadir. Bu nedenle,
yetistiricilikte kullanilmayan bazi eski elma ¢esitlerinin kaybolma riski goriilmektedir. Ulkemiz bitki gen
kaynaklarinin tanimlanmasi amaciyla; meyve tiirlerindeki tanimlamalarin morfolojik 6zelliklere dayandigi, DNA
diizeyinde yiiriitiilen ¢aligmalar ise sinirli sayida oldugu goriilmektedir. Bu ¢aligmada, s6z edilen olumsuzluklarin
azaltilmasi1 amaciyla, “Atatiirk Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitiisii-Yalova elma koleksiyonundan alinan 35 yerli
ve 2 referans elma genotipi, 17 SSR (Simple Sequence Repeats) markor kullanilarak tanimlanmstir. Elde edilen
verilerde benzer ve sinonim genotiplere rastlanmazken, Tavsanbasi, Tokat, Yaz Elmasi ve Demir gruplarinda
homonim durum tespit edilmistir. CHO1d08 lokusu, tanimlama olasilig1 en yiiksek lokus olarak goze garparken,
genotipler arasi en yiiksek benzerlik oran1 %94 olarak tespit edilmistir. Ulkemiz elma kaynaklarinin SSR diizeyinde
tanimlanmasina yonelik, gergeklestirilen bu caligma bulgulari, ileride yiiriitiilecek diger g¢alismalara On veri
olusturacaktir. Ayn1 zamanda, bitki genetigi (genetik haritalama, gen klonlama vb.), 1slah1 (kombinasyon 1slahinda
kullanilacak olan ebeveynlerin genetik benzerliklerinin belirlenmesi, mevcut gesitlerde ana-baba-hibrid olast
iliskilerinin ortaya cikarilmasi vb.) ve yetistiricilik (bitkilerin tanis1 ve DNA diizeyinde kontrol vb.) alanlarinda
katkilar saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: EIma (Malus domestica), SSR, molekiiler tanimlama, Tiirkiye

Genetic Characterization of Some Apple (Malus x domestica Borkh.) Genotypes
Based on SSRs (Simple Sequence Repeats)

Abstract: Turkey has a rich apple genetic diversity besides its area and production potential. However, there is a
kind of confusion arising from different naming and variety variations. For this reason, some old apple varieties
which are not used in cultivation face the danger of disapperance. However, it seems that characterization of the fruit
species are based on the morphological characteristics and the studies carried out at the DNA level remain limited to
define the plant gene sources in our country. In this study, 35 domestic and 2 reference apple genotypes from the
"Atatiirk Horticultural Research Institute-Yalova" apple collection were identified using 17 SSR (Simple
SequenceRepeats) markers in order to reduce the mentioned negativity. Homologous status was determined in
Tavsanbasi, Tokat, Yaz Elmast and Demir groups while similar and synonymous genotypes were not found in the
obtained data. The CH01d08 locus was found to be the locus with the highest probability of identification, while
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the highest similarity rate between genotypes was found to be 94%. The SSR data obtained from this work will
provide preliminary data for future work of apple germplasm. Moreover, the obtained data will contribute to plant
genetics, plant breeding (identification of genetic similarities of parents to be used in combination breeding, detection
of parent-hybrid possible relationships in existing varieties) and plant growing.

Keywords: Apple (Malus domestica), SSR, molecular characterization, Turkey

1. Giris

Tiirkiye birgok bitki tiiriiniin yetistiriciligi
acisindan, sahip oldugu ekolojik kosullar ile zengin
bir gen potansiyeline sahiptir. Bu tiirlerden en
onemlilerinden biri olan elma (Malus domestica)
yetistirme alanlari, {iretim miktar1 ve ihracattaki
payr ile Onemli bir meyve olarak dikkat
cekmektedir. Rosaceae familyasimn Pomoideae
yer vejetatif
cogaltilmakla birlikte, dogal gen akis1 sonucu
cesitliligi oldukga fazla olan tiirlerden birisidir.

Diinya geneli elma tiretimi 5 428 069 ha’lik
alanda 76.4 milyon tondur. Diinyada en fazla elma
tiretiminin yapildig1 {ilkeler ise; Cin, ABD,
Hindistan,  Tirkiye’dir ~ (Anonim,  2016).
Tiirkiye’nin 2016 yil1 elma tiretimi 2 925 828 ton
ve iretim alan1 108 600 ha’dir. Yumusak
cekirdekli meyve iiretimimizin %83.59’unu elma
olusturmaktadir (Anonim 2016).

Ulkemizde elma iiretiminin cografik dagilimina
bakildiginda, Marmara Bolgesi (Bursa, Balikesir
ve Canakkale illeri); Karadeniz-i¢ Anadolu gegit
bolgesi (Kocaeli, Kastamonu, Amasya, Tokat
illeri); Akdeniz-i¢ Anadolu gegit bdlgesi (Isparta,
Burdur, Denizli illeri) ve kurak ekolojik kosullara
sahip I¢ Anadolu Bolgesi (Karaman, Nigde,
Nevsehir, Konya illeri)

alt familyasinda alan elma,

elma yetistiriciliginin

yogun yapildigt merkezleri olusturmaktadir
(Ozgagiran ve ark. 2004).
Diger  taraftan  koleksiyonlardaki  gen

kaynaklarinin zenginligini korumada veya 1slah
amagl degerlendirmede, morfolojik 6zelliklere
bagl tanimlamalarin son derece yetersiz kaldigi
bilinmektedir. Ancak bilindigi iizere bu tiir
tanimlamalarin yetersiz kaldigi, bu amagcla son
yillarda DNA’ya dayali tanimlamalarin 6n plana
ciktig1 goriilmektedir. Birgok iilkede elma gen
kaynaklarinin molekiiler tanilari, diger bazi
teknikler (RAPD-Random Amplified Polymorphic
DNA, AFLP-Amplified Fragment Lenght
Polymorphism vb.) kullanilmakla birlikte temel

olarak SSR (Simple Sequence Repeats,
mikrosatellit) markorlere  dayali  olarak
stirdiiriilmektedir.

Dogal seleksiyonla, yabani formlardan kiiltiir
bitkilerinin gelisimi ve daha sonraki agamalarda
kiiltiir bitkileri arasindaki yabanci tozlanma ve
melezlenmeler, elma genomuna yiiksek oranda bir
heterozigotluk kazandirmistir  (Ozbek 1978).
Bolgede yer alan ¢esitliligin bir sonucu olarak, ayni
cesidin degisik isimlerle yetistirilmesi yaninda,
farkli baz1 gesitlere ayni ismin verildigi, heniiz
tanimlanmamis ve numaralarla isimlendirilmemis
gesitlerin varlig1, yine ¢esit i¢i varyasyonlardan
dolay1 bir ¢esit karmasasinin  yasandigi
goriilmektedir. Ayrica yetistiricilikte bazi1 elma
cesitlerinin  6n plana c¢ikmasi sonucu, bdlge
kosullarina adapte olmus ve yetistiriciligi yapilan
cesitlerin giderek kaybolma riski bulunmaktadir.
Bu nedenle, elma ¢esitlerinin hizli ve giivenilir bir
sekilde tanimlanmasi elma yetistiriciligi, 1slahi,
endiistrisi, uluslararasi veri paylagimi vb. agisindan
bliylik 6nem tagimaktadir.

Ulkemiz milli elma koleksiyonundaki elma gen
kaynaklarimizin toplu tanimlanmasinin
caligmalarma ek olarak Burak ve ark. (2014)
tarafindan gergeklestirilen arastirmada; 35 yerli ve
2 referans genotipin, 17 SSR (Simple Sequence
Repeat) lokusundaki allel biiyiikliikleri (DNA
kimlik verileri) tespit edilirken, ¢esitler arasi
genetik iliskiler, homonim ve sinonim durumlari
belirlenmistir.

2. Materyal ve Yontem

2.1. Materyal

Arastirmada Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri
Aragtirma Enstitiisti parsellerinde yer alan 35 yerli
elma genotipi ve sonuglarin laboratuvarlar arasi
karsilastirilabilmesi amaciyla da Florina ve Goden
Delicious ¢esitleri referans olarak kullanilmistir
(Cizelge 1). DNA izolasyonu igin siirgiin ucu ve
geng yapraklar kullanilmigtir.

269



AKPINAR ve ark. / JAFAG (2018) 35 (3), 268-277

Cizelge 1. Elma cesitlerinin bazi lokuslardaki allel biiyiikliikleri (bg)
Table 1. Allele sizes of the some loci of apple varieties (bp)

No | Genotip CHO02b03b CHo1f02 CHO01h01 CHO01h10 CHO05e03
1 E-70 99:99 170:204 109:125 98:108 162:162

2 E-42 97:97 170:194 117:117 98:98 172:172

3 E-71 93:109 178:208 107:129 98:100 162:202

4 E-40 99:107 178:182 117:117 92:98 190:190

5 E-45 95:95 178:182 109:117 98:98 162:162

6 Batum 95:99 206:206 115:131 92:98 162:182

7 Demir (2562) 79:99 182:188:208 115:115 96:104 148:180:200
8 Demir (2486) 79:99 182:188:208 115:115 96:104 148:180:200
9 Demir 79:99 182:188 115:115 96:104 148:180:200
10 Demir (2514) 97:97 170:194 115:119 98:102 190:190
11 Susuz Elma 93:99 170:184 111:117 100:100 190:190
12 Tavsanbasi (2531) 95:99 188:188 117:117 98:116 158:172
13 Giiz Tavsanbasi 95:99 170:182 117:117 96:100 158:158
14 Yaz Tavsanbasi 97:97 170:192 115:115 102:102 158:162
15 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbas1) 97:97 172:192 117:117 98:102 158:184
16 | 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 97:101 184:192 117:117 100:100 162:190
17 | Tokat-1 81:99 170:172 109:119 98:98 172:190
18 | Tokat-2 95:95 170:194 115:115 100:100 158:162
19 | Tokat-4 81:99 168:172 109:109 98:98 166:180
20 | Yaz Elmas1 (2384) 79:91:97 180:180 113:117:131 92:98 162:168
21 | Yaz Elmasi (2484) 97:97 170:182 115:115 92:98 160:160
22 | Yaz Elmasi(2563) 79:91:97 180:180 113:131 92:100 162:166
23 | 42-A-1 (Yaz Elmasi) 75:95 188:206 119:119 98:110 188:188
24 372-E 79:95 172:182 111:131 98:98 158:190
25 383-E 99:99 170:182 117:117 98:98 162:188
26 384-E 91:95 172:194 115:115 98:98 168:172
27 385-E 91:97 180:206 119:119 98:98 158:162
28 392-E 81:91:97 180:188:206 117:131 92:98 170:192
29 | 473-E 95:95 182:204 131:131 92:98 162:162
30 | 496-E 81:91:97 180:188:204 119:131 92:98 170:190
31 542-E 97:97 170:182 115:115 92:98 160:160
32 546-E 95:95 188:208 117:117 100:100 162:188
33 Kalkandelen 81:91:97 180:188:206 117:131 92:98 170:192
34 Uzun Yorma 95:95 192:206 115:131 92:98 160:174:182
35 | Yenisehir 95:95 170:172 119:119 98:98 162:190
36 Florina* 95:99 182:206 117:131 92:112 162:188
37 | Golden Delicious* 79:99 168:178 117:117 92:110 176:182

*. Referans ¢esitler

2.2. Yontem

Arastirma DNA izolasyonu ve Ol¢iimleri, PCR
reaksiyonlarnm hazirlanmast ve PCR, Kapiller
elektroforez ve Allel goriintiilerinin alinmas,

Genetik analizler olmak iizere
gergeklestirilmistir.
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4 asamada

2.2.1. DNA izolasyonu ve Olgiimleri

Aragtrmada ¢aligilan 37 elmanmin  DNA
izolasyonlar1 Lefort ve ark. (1998) yontemine gore
yapilirken, DNA kalite ve miktar 6l¢iimleri %1°lik
jel ve Nanodrop ND-1000 spektrofotometre
kullanilarak yapilmustir.
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2.2.2. PCR Reaksiyonlarimin Hazirlanmasi
ve PCR

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol
isaretlenmis ileri (forward) primer, 5 pmol floresan
ters (revers) primer, 0.5 mM toplam dNTP, 0.5
iinite Go Taq DNA Polymerase (Promega) (1.5
mM MgCl; icermekte), 3 pl 5x buffer olmak tizere
toplam 15 pl’de gergeklestirilmistir.
PCR reaksiyonu icin kullanilan PCR programi:
1. 94 °C’ de 3 dk,
2.94°C’ de 1 dk
3.50-64°C’de 1 dk
4.72°C’ de 2 dk
5.72°C* de 10 dk

(2-4) 35 dongii

Cizelge2. SSR lokuslarina ait primerlerin baz dizileri
Table 2. Base sequences of SSR loci.

olacak sekilde uygulanmustir.

PCR sonrasi lokuslara ait PCR firtinleri %2’lik
agaroz  jelde  kontrol  edildikten  sonra,
amplifikasyonu gergeklesmis orneklerde kapiller
elektroforez asamasi gergeklestirilmistir.

SSR lokuslarina ait primerler:
Genetik kimlik tanilar1 amaci ile; toplam 17
SSR lokusu kullanilmistir. ileri primerler D4

(mavi), D3 (yesil) ve D2 (siyah) (Proligo, Fransa)
renklerde floresan isaretlenmis olup primerlere ait
baz dizileri, kullanilan floresan boya degerleri
Cizelge 2°de verilmistir.

Lokus ad1 Primer dizileri(5°...3”) Lokus ad1 Primer dizileri(5...3%)
CHO01d08-F* | CTCCGCCGCTATAACACTTC EEOZCOG_ TGACGAAATCCACTACTAATGCA
CH01d08-R | TACTCTGGAGGGTATGTCAAAG CHO02c06-R | GATTGCGCGCTTTTTAACAT
CHO01el2-F* | AAACTGAAGCCATGAGGGC EEOZdll_ AGCGTCCAGAGCAACAGC
CHO1e12-R | TTCCAATTCACATGAGGCTG CH02d11-R | AACAAAAGCAGATCCGTTGC
CHO01f02-F* | ACCACATTAGAGCAGTTGAGG EEOZdlZ- AACCAGATTTGCTTGCCATC
CHO01f02-R CTGGTTTGTTTTCCTCCAGC CHO02d12-R | GCTGGTGGTAAACGTGGTG
CHO01h01-F* | GAAAGACTTGCAGTGGGAGC EEOZ](OG- CCCTCTTCAGACCTGCATATG
CHO01h01-R | GGAGTGGGTTTGAGAAGGTT CHO02f06-R | ACTGTTTCCAAGCGATCAGG
CHO01h10-F* | TGCAAAGATAGGTAGATATATGCCA EEOSgO% AATAAGCATTCAAAGCAATCCG
CHO01h10-R | AGGAGGGATTGTTTGTGCAC CHO03g07-R | TTTTTCCAAATCGAGTTTCGTT
(F:EOZbOSb_ ATAAGGATACAAAAACCCTACACAG | CHO4e03* TTGAAGATGTTTGGCTGTGC
CH02b03b-
R GACATGTTTGGTTGAAAACTTG CHO04e03 TGCATGTCTGTCTCCTCCAT
CHO02b10-F* | CAAGGAAATCATCAAAGATTCAAG CHO04g10* | CAAAGATGTGGTGTGAAGAGGA
CHO02b10-R | CAAGTGGCTTCGGATAGTTG CHO04g10 GGAGGCAAAAAGAGTGAACCT
CHO02b12-F* | GGCAGGCTTTACGATTATGC CHO05e03* CGAATATTTTCACTCTGACTGGG
CHO02b12-R | CCCACTAAAAGTTCACAGGC CHO05e03 CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC
coL* AGGAGAAAGGCGTTTACCTG
CcoL GACTCATTCTTCGTCGTCACTG

*: Floresan igaretli

2.2.3. Kapiller Elektroforez ve Allel
Goriintiilerinin AliInmasi

Kapiller elektroforez
CEQ™ 8800  Genetik

kullanilmistir.  PCR

Beckman
Sistemi
isaretlemede

amaciyla
Analiz
tiriinleri

kullanilan floresan (Proligo, wellred isaretli
primerler, Fransa) boyalara gore degisik oranlarda
(1:5, 1:10 gibi) 20 pl SLS (Sample Loading
Solution) ile seyreltilmistir. Uzerlerine 0,2-0,4 pl

size standart-400 eklendikten sonra CEQ™ 8800
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Genetik  Analiz  Sistemi’nde  elektroforez
edilmistir. Daha sonra her bir lokusa ait pikler;
tipleri ve renkleri géz oniine alinarak heterozigot
ve homozigot olarak goriintiilenmistir. Verilerin
dogrulugundan emin olmak i¢in reaksiyonlar en az
iki kez tekrar edilmistir.

2.2.4. Genetik Analizler

Arastirmadaki 2 referans gesit dahil toplam 37
genotipin genetik analizleri Selli ve ark. (2007)’de
belirtildigi sekilde gergeklestirilmistir. Buna gore;
genetik parametreler her lokusa ait allel sayisi (n),
allel frekansi, beklenen heterogigotluk (He),
gozlenen heterozigotluk (Ho) orani, sessiz (null)
allel frekansi1 (r) ve tespit olasilig1 (Probability of
Identity) (PI) IDENTITY 1.0 (Wagner ve Sefc
1999) yazilim programu ile, benzerlik oran1 indeksi
ise Microsat (Minch ve ark. 1995) programi

kullanilarak tespit edilmistir. Genotiplere ait
dendogram NTSYS (versiyon 2.02g, Exeter
Software, Setauket, NY) yazilim programiyla
olusturulmus ve goriintiilenmistir. Dendogram i¢in
UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using
Arithmetic means) yontemi kullanilmustir.

3. Bulgular ve Tartisma

3.1. SSR Analizleri

Lokus-allel profillerinin kapiller
elektroforezdeki farkli goriiniislerine gore her
lokustaki allel biiyiiklikleri pik verisi olarak
sistemin  fragment analiz = programu ile
belirlenmistir. Arastirmada kullanilan 12 SSR
lokusundan bazi SSR lokuslarina ait allel
bliyiikliikleri Cizelge 1’de ve bazi genotiplerde
goriilen tglii allel durumlart ise Cizelge 3’de

verilmistir.

Cizelge 3. Uglii allel tespit edilen genotipler ve allellerin lokuslara gére dagilimi
Table 3. Distribution of genotypes and alleles in which triple allel were detected according to loci.

Lokus
2lgle|2|g|2 8|8 |x]8¢% 2 g
No 25 |lS|S |8 |9 |2|g9|3|x|S & 3
N o o o =} O (@] @] N o o o =]
FIT|ZT|ZT | T ||| || |I I I
Genotip QOUUUOOUSOU @) @)
3 E71
7 Demir
(2562)
8 Demir
(2486)
9 | Demir
18 | Tokat-2
Yaz Elmasi
2
e B
Yaz Elmasi
21 (2484)
Yaz Elmasi
22
(55 B
25 | 383-E
28 | 392-E
29 | 473-E
30 | 496-E
31 | 542-E
33 | Kalkandelen
Uzun
4
8 Yorma .l
36 | Florina
Golden
37 o
Delicious

37 elma genotipinin her bir SSR lokusundaki
analizleri ~ sonucu, lokuslardaki ~ genetik
parametreler; allel sayilari, beklenen-gozlenen

272

heterozigotluk oranlari, tespit olasiliklar1 ve sessiz
(null) allel frekanslar1 Cizelge 4’de sunulmustur.
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Tiirkiye elma koleksiyonlarinda bulunan 35
yerel ile 2 referans elmanin 17 SSR lokusu ile
analizi sonucu toplam 207 polimorfik allel
belirlenmistir. Cizelge 4’de allel sayilarina
bakildiginda en yiiksel allel sayis1t CHO02b10,
CHO02c06 ve CH05e03 lokuslarinda 17 olarak elde
edilirken, bu lokuslar1 14 allelle CH01d08 ve 13’er
allelle CH01f02, CH02b12, CH02d11 ve CH02d12
lokuslar1 izlemektedir. Ortalama allel sayis1 12.17
olup, allel biiyiikliikleri Cizelge 4’de sunulmustur.
Beklenen heterozigotluk (He) 0.839 ortalama ile,
0.727 (CHO1h10) ile 0.922(CH02c06) arasinda
degisirken, gdzlenen heterozigotluk (Ho) ise 0,727
ortalama ile, 0,432 (CHO1h0l) ile 0,918
(Ch01d08) arasinda belirlenmistir. Tanimlama
olasthgr (PI) 0,021 (CHO02c06) ile 0,159
(CHO01h10) arasinda degismistir (Cizelge 4).

Genel olarak allelerin lokuslardaki
dagilimlarina (frekanslarina) bakildiginda, en
yikksek allel frekanslari; CHO01d08’de 272,

CHOlel2’de 249, CHO1f02’de  170-182,
CHO1hO01°de 117, CHO1h10’da 98, CH02b03b’de
95, CHO02bl10’da 132, CHO02bl2’de 127-139,
CHO02c06’da 250, CH02d11°de 128, CH02d12’de
177, CHO02f06’da 156, CHO03g07’de 118,
CHO04¢03°de 197, CHO04g10’da 132, CHO05¢03’de
162 ve COL’ da 232 olarak belirlenmistir.

SSR’ a dayali tanimlama aragtirmalarinda, veri
paylasimi yiiksek heterozigotluk sahte allel
olasiliginin diigiiriillmesi vb. amagla uygun lokus
secimi biiyilk Onem tasimaktadir. Bu amagcla,
degisik tiirlerde (liziim, kakao, zeytin vb.) “core
set” olarak adlandimlan SSR  lokuslar
belirlenmektedir. Ayrica referans cesitlerin ve
bunlara ait allel degerlerinin belirlenmesi
uluslararasi daha iyi paylagiminda son derece 6nem
tasimaktadir. Bu amagla arastirmadaki SSR
lokuslar1 ve referans ¢esitler uluslararasi veri
paylagimina uygun olarak se¢ilmistir.

Cizelge 4. Calisilan lokuslardaki allel sayilari (n), beklenen heterozigotluk (He), gézlenen heterozigotluk
(Ho), tespit olasilig1 (PI) degeri ve sessiz (null) allel frekansi(r)
Table 4. The number of alleles (n), expected heterozygosity (He), observed heterozygosity (Ho),
probability of detection (PI) value and null allele frequency (r)

Lokuslar n He

CHO01d08 14 0.850
CHO01e12 12 0.837
CHO01f02 13 0.892
CHO01h01 10 0.794
CHO01h10 10 0.727
CHO02b03b 11 0.827
CHO02b10 17 0.912
CHO02b12 13 0.877
CHO02c06 17 0.922
CHO02d11 13 0.844
CHO02d12 13 0.838
CHO02f06 9 0.820
CHO03g07 9 0.815
CHO04e03 9 0.829
CHO04g10 10 0.788
CHO05e03 17 0.883
COL 10 0.820
Toplam 207 14,27
Ortalama 12.17 0.839

Sonuclarimiza gore; 10 allel sayis1 ile CHO1hO01
(PIL: 0,129) ayrim giicii en diisiik lokus; CH02d11
(PL; 0,065) ise 16 allel sayist ile en etkin ayrim
giiciine sahip lokus olarak belirlenmistir (Cizelge
4) Bu lokusun allel sayis1 ve heterozigotluk orant
(n:16, He: 0,85, Ho: 0,89), 66 ispanya genotipinin

Ho Pl r
0.918 0.069 -0.0369
0.540 0.086 0.1615
0.891 0.040 0.0003
0.432 0.126 0.2017
0.621 0.159 0.0611
0.621 0.094 0.1127
0.864 0.027 0.0248
0.783 0.051 0.0498
0.783 0.021 0.0721
0.864 0.065 -0.0108
0.918 0.076 -0.0439
0.864 0.099 -0.0244
0.729 0.109 0.0472
0.594 0.090 0.1283
0.675 0.112 0.0629
0.702 0.041 0.0959
0.567 0.100 0.1390
12,36
0.727

caligildig1 Pereira-Lorenzo ve ark. (2008) ile (n:14
He: 0,86, Ho: 0,88) olduk¢a benzer bulunmustur.
CHO02b10 lokusunda; yiiksek heterozigotluk ve
fazla allel (Ho: 0,930, n:16) belirlenmesine karsin,
0.049’lik PI degeri ile tanimlama olasiligimnin
disik oldugu tespit edilmigtir (Cizelge 4).
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Bulgularimiz, 68 genotipte 15 allel ve 0.960
heterozigotluk (Ho) tespit eden Garkava-
Gustavson ve ark. (2008) ile uyumlu bulunmustur.
Benzer sekilde CHO102 (PI: 0.040), CH02b10 (PI:
0.027), CH02c06 (PI: 0.021) ve CHO05e03 (PI:
0.041) lokuslarinda PI degerleri 0.05 den diisiik
oldugu gozlenmistir.

Diger taraftan; elmada

tanimlama  olasiligi  yiiksek  bir  lokusun
heterozigotluk derecesinin  %41-83 (ortalama;
%70) arasinda degisebilecegi beklenmektedir
(Galli ve ark. 2005). Dolayisiyla bu lokuslardaki
yiiksek heterozigotluk orammmin, popiilasyondaki
ayrim giiclinii azalttig1 diisiiniilmektedir.

CHO02c06 lokusunda 17 allel tespit edilirken,
Garkava-Gustavson ve ark. (2008), tarafindan da
bu lokusta yiiksek sayida allel (15 allele) tespit
edilmistir. Arastirmada COL lokusunun allel
verileri(10 allel) Guarino ve ark. (2006) (7allel),
Garkava-Gustavson ve ark. (2008) (10 allel) ve
Pereira-Lorenzo ve ark. (2008) (10 allel) ya gore
benzer bulunurken, heterozigotluk oran1 da
Guarino ve ark. (2006) ve Pereira-Lorenzo ve ark.
(2008)  degerlerine  benzer sekilde diisiik
bulunmusgtur. CHO03g07 lokusunun allel sayis1 (9
allel) ve heterozigotluk oran1 (Ho: 0.720) ise; 66
Ispanya gesidinde (Pereira-Lorenzo ve ark. 2008)
gergeklestirilen analizlerle uyumlu bulunmustur
(Cizelge 4).

Diger SSR  lokuslarina ait  genetik
parametrelerin (allel biiytiklikleri vb.) elmada
yiriitiilen arastirma sonuglari ile diisiikk benzerlik
gostermesi,  cografik  dolayisiyla
farklihgindan kaynaklanabilecegi gibi
edilen ¢esit sayisindan da kaynaklanabilir.

CH01d08, CH02d11, CH02d12 ve CHO02f06
disindaki lokuslarda null allel frekanslar1 pozitif

genotip
analiz

bulunmustur. He’nin Ho’dan yiiksek oldugu
durumlarda null allel freakansinin pozitif oldugu
goriilmektedir. Daha 6nce yayinlanan verilere gore
de, COL (Pereira-Lorenzo ve ark. 2008; Guarino
ve ark. 2006; Garkava-Gustavson ve ark. 2008) ve
CH03g07 (Pereira-Lorenzo ve ark. 2008) He nin
yiiksek oldugu elma lokuslar1 rapor edilmistir. 13
lokusta He’nin Ho’dan yiiksek olmasina sebep
olarak allel frekanslarinin popiilasyonda esit
dagilim gostermemesi, PI degerini etkileyerek, null
allel frekansin1 degistirmektedir. Ancak, null allel
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degerlerinin diisiik olmasi, null allel varligi
siiphesini gidermektedir.

Bu arastirmada;  referans cesitler olarak
kullanilan “Golden Delicious” ve “Florina” allel
verileri Liebhard et al. (2002), Galli ve ark. (2005),
Guarino ve ark. (2006), Garkava-Gustavson ve ark.
allel
biiyilikliiklerinin 4 bg farka kadar artip azaldigi
ancak her bir lokusdaki alleller arasi farkin
degismedigi ve korundugu goriilmektedir. Bu
durum ise sonuglarimizin uluslar arasi elma SSR
verileri ile karsilagtirma olanagi sunmaktadir.

Arastirmada kullanilan elma genotipleri diploid

(2008) sonuglart ile karsilagtirildiginda;

olmalarina ragmen bazi genotiplerde tri-allellige
rastlanmustir (Cizelge 3).

Elma ile ilgili yapilan diger c¢aligmalarda da
diploid genotiplerde ikiden fazla allel varlig
gorilmektedir (Liebhard ve ark. 2002, 2005;
Guarino ve ark. 2006; Garkava-Gustavson ve ark.
2008). Bu konuda elma ile ilgili bir ¢alisma
yapilmamakla birlikte, {izlimde yapilan bir SSR
temelli ¢alismada diploid genotiplerde iiclii alleller
rapor edilmis ve buna sebep olarak kimerizm
varligi gosterilmistir (Vouillamoz ve ark. 2006).
Yapilan diger bir ¢aligmada; liziimde meristem
yapisinda periklinal kimerizm oldugu rapor
edilmigstir. Somatik mutasyon sonucunda yaprak
iist ve alt dokusunda genetik olarak farkli hiicre
tabakalar1 olustugu ve mikrosatellit bolgelerinde
meydana gelen mutasyona sebep olarak,
replikasyon sirasinda DNA polimeraz kaymasi
nedeniyle meydana gelebilecegi rapor edilmistir
(Martinez ve ark. 2006). Genotiplerin triploid
genotip olup olmadig sitolojik (kromozom sayimi)
veya sitogenetik (Flow sitometre) yontemleri ile
teyit edilmedir.

3.2. Genotip-SSR iliskilendirmeleri

Kullanilan elma  genotipleri  arasindaki
homonim, sinonim ve benzerliler belirlenmistir.
Veriler  Milli  koleksiyondan-Yalova-ABKAE
(Atatirk Bahg¢e Kiiltiirleri Merkez Arastirma
Enstitiisii) 171 elma cesidin benzer lokuslarla
analiz edildigi Burak ve ark. 2014 yaymimmn
Anadolu Elma Gen
yer Erzincan-BKAE
(Erzincan Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitiisii)

sonuclart  ve Dogu

kaynaklarinin aldig1
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koleksiyonu ile karsilastirilmis ve sonuglar Cizelge
5’te sunulmustur.

SSR analizleri sonucu arastirma materyalinde
benzer ve sinonim ¢esitlere rastlanmazken, 4
homonim grup tespit edilmistir. Gen kaynaklarma
yonelik karsilagtirmada ise, Yalova-ABKME yer
alan 1 adet Tavsanbasi ve 1 adet Yaz elmasi
genotipi arastirmadaki ayni isimli elmalarla benzer
bulunmustur. Diger taraftan Yalova-ABKME’den
bir adet ve Erzincan-BKAE’den bir adet olmak
iizere 2 sinonim durumu tespit edilmistir.

Arastirmadaki homonim gruplardaki en yakin
benzerlik oranlarina bakildiginda, birinci grupta
%94, ikinci grupta %38, liciincii grupta %32 ve
dordiincii grupta %77 oldugu goriilmektedir. SSR
allel bilyiikliiklerine dayali benzerlik iligki
dendogramu siras1 Sekil 1° de sunulmustur.

Genetik iligski dendogramina bakildiginda temel
olarak iki ana dallanma goriilmektedir. 10 ¢esidin
yer aldig1 birinci grupta 19 numarali genotip
(Tokat-4) diger gruplardan ayri bir dallanma
gostermistir. Referans cesitlerin iginde yer aldig
diger 27 ¢esit ise ikinci grupta kendi aralarinda
farkli dallanmalar gdstermistir. Ikinci grup yine
kendi i¢inde iki dallanma gdstermistir.

Cesitler arasindaki genetik benzerlik oranlari
%0.3-94  arasinda  degisiklik  gOstermistir.
Caligmadaki en yiiksek benzerlik orani (%94)
Demir (2562) ile Demir (2486) gesitleri arasinda
gozlenirken, bu oran1 %91°lik degerle yine Demir
(2562) ile Demir (2486) elmalari izlemektedir.
Ugiincii en yiiksek benzerlik oran1 ise %88’le Yaz
Tavsanbas1 ile Mayhos tavsanbasi ve Tath
Tavsanbasi elmalarinda gozlenmistir (Sekil 1).
Homonim olarak tespit edilen gruplardan Tokat
grubu, kendi icinde olduk¢a diisiik benzerlik
oranlart gostermistir. Bu grupta; en yiiksek
benzerlik, %33 lik degerle Tokat4 (19)-Tokatl
(17) cesitleri arasinda gozlenmistir. Bu durum
Tokat grubundaki elmalarin, kendi aralarinda bir
grup olarak degerlendirilemeyecek kadar diigiik
benzerlikler gostererek diger ¢esitlere daha yiiksek
oranla yakinlik gostermeleri her birinin farkli
cesitler oldugunu gostermektedir. Demir grubu
elmalarinda Demir2562 (7)-Demir (9) arasinda
calismadaki en yiliksek benzerlik orami (%94)
gozlenirken, Demir (2514) c¢esidin diger Demir
grubu elmalarma olan diisiik benzerligi (ortalama

%25) dikkat c¢ekmektedir. Tavsanbasi grubu
elmalar1  kendi iglerinde diisik benzerlik
gostermistir.

Cizelge 5. Aragtirma sonucunda tespit edilen benzer, sinonim ve homonim genotipler
Table 5. Similar, synonymous and homogeneous genotypes detected in the research.

Yaz Elmasi
Tavsanbagi (2531), Giiz (2384,
Demir (2562), Demir Tokat-1, Tavsanbasi, Yaz Tavsanbasi, Yaz Elmasi
Homonimler (2486), Demir, Demir Tokat-2, 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi), | (2484), Yaz
(2514) Tokat-4 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) Elmasi1(2563),
42-A-1 (Yaz
Elmas1)
Ulkesel Gen Kaynaklar1 (Yalova-ABKME ve Erzincan-BKAE) ile Karsilagtirma
Benzer Tavanbag, Vaz Tavgnbags, | V10
cesitler(*Yalova- sanbast, $ANDASL | ABKME: 42-
. 42-KP-1 (Mayhos
ABKME koleksiyona C-5 (Yaz
ire) Tavsanbasi), 42-C-3 (Tath Tavsanbasr)
gore Tavsanbasi) ¥ d
Yaz Elmasi (2384, Yalova
Yaz Elmasi (2484), Yaz
Elmasi(2563), 42-A-l (Yaz | SCKME:Yaz
as : Elmast (2482),
Elmasi)
N . Yalova-
Sinonim Demir (2562) ABKME:25
E-71 24 APP021

*Yalova-ABKME: Yalova Bahge Kiiltiirleri Merkez Arastirma Enstitiisii

**Erzincan-BKAE: Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii
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Sekil 1. Cesitlere ait genetik iliski dendogrami

Figure 1. Genetic relationship dendograms of varieties

Bu gruptaki en yiiksek benzerlik orani, %38’lik
degerle Yaz Tavsanbasi (14) ile Mayhos
Tavsanbasi (15) ve Yaz Tavsanbasi(14) ile Tath
Tavsanbagi(16) cesitleri arasinda goriilmektedir.
Bu grupta yer alan ¢esitlerin de birbirlerinden
farkl cesitler olduklar1 goriilmektedir. Yaz elmasi
grubunda %77 lik degerle Yaz elmasi (2384) (20)
ile Yaz elmas1 (2563) ¢esitleri arasindaki benzerlik
en yiiksek benzerlik derecesidir. Bu grupta Yaz
elmasi (2384) (20) ile 42-A-1 (Yaz elmasi) (23) ve
Yaz elmasi1 (2563) (22) ile 42-A-1(Yaz elmasi)
(23) 3 gesitlerinin birbirlerine sirasiyla %0.9 ve
%0.6 degerdeki benzerlikleri yine dikkat c¢eken
diger bir farkliliktir. Bu fark, ayn1 grup icerisinde
adlandirilamayacak kadar biiylik olmasi sebebiyle,
isimlendirmede bir oldugunu
gostermektedir (Sekil 1.).

Caligmada referans
yabanci ¢esitin, yerli ¢esitlere olan uzakligi dikkat

yanilgi
olarak kullanilan iki

¢cekmektedir. Golden Delicious ¢esidine en yakin
benzerlik gosteren ¢esit Yaz elmasi (2384) (%38),
en uzak benzerlik gosteren cesit Yaz Tavsanbasi
(14) (%0.3) olurken, Florina gesidine en yakin
benzerlik gosteren ¢esit Batum (6) (%44), en uzak
benzerlik gosteren gesitler ise Yaz Tavsanbasi(14)
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ve Mayhos Tavsanbast (15) (%0.9) olarak
belirlenmistir. Bizim genotiplerimiz arasinda
gozlenen diisiik benzerlik degerlerinin, referans
gesitlere olan benzerliklere oranla daha az olmasi
ve homonim gruplarin varligi, gen kaynaklarimizin
zenginligini  ispatlamakla beraber ¢ok eski
zamanlardan bu yana dogal olarak meydana gelen

bir gen akisinin gostergesi olabilir.

4. Sonug¢
Sonug olarak; elde edilen bulgular ileride

yapilacak elma gen kaynaklarinin

degerlendirilmesi, 1slah1 ve yetistiriciligi gibi
tarimsal ve genetik ¢aligmalara yardimci olacaktir.
Ayrica elde edilen bulgular, konuda {ilkemiz
arastiricilarinin karsilagtirma yapabilecekleri 6n
bilgi niteligi tagimaktadir.
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