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Ozet: Medicago tiir ve populasyonlarinda molekiiler markirlar kullanilarak
genotipik varyasyon seviyesini belirlemek yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu
calismada; Bati Akdeniz sahil kusaginda yer alan, Antalya iline ait 13 ilcede, 26
farkli lokasyonda, dogal vejetasyondan toplanan tstiin yonca genotipleri klon
yontemi ile cogaltlmistir. Elde edilen 26 genotip ve 2 standart cesidin
aralarindaki benzerlikler, Basit Tekrarli Sekanslar (SSR) molekiiler analiz
teknigiyle, 15 adet primer kullanilarak belirlenmistir. SSR primerlerinin % 99,7’si
polimorfik bant vermistir. Arastirma sonucunda; kiimeleme analizi sonucu
olusan dendograma gore yonca genotipleri 2 ana ve 4 alt gruba ayrilmistir.
Birinci ana grup % 60, ikinci ana grup ise % 65 seviyesinde kendi igerisinde iki
alt gruba ayrilmistir. Benzerlik katsayilar1 0.58-0.88 degerleri arasinda degisim
gostermistir. En yakin genetik benzerlik Kas-2 ve Cesit-1 arasinda bulunurken,
en uzak ise Gazipasa-1-Kumluca-2 genotipleri arasinda bulunmustur. Elde edilen
bu sonuca gore Bati Akdeniz sahil kusagindan toplanan yonca genotipleri
arasinda genetik olarak 6nemli bir varyasyonun oldugu tespit edilmistir.
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Abstract: Molecular markers are widely used to determine the level of genetypic
variation in Medicago species and populations. In this study, superior alfalfa
genotypes collected from 26 different locations of 13 districts of Antalya
province in the Western Mediterranean Coastal Zone were reproduced via clonal
method. 15 different SSR primers were used to determine the similarities among
genotypes at molecular level. SSR primers yielded polymorphic bands at a rate of
99.7 %. According to research results; alfalfa genotypes were divided into 2 main
groups and 4 sub-clusters. In the first main group genotypes were divided into
two sub-clusters at 60 % similarity level while second group were divide two
sub-clusters at 65 % level. Similarity coefficient changed between 0.58 and 0.88
among genotypes. The nearest genetic similarity was detected between Kas-2
and Variety-1. On the other hand, Gazipasa-1 and Kumluca-2 genotypes were
found to be the most distant genotypes. The results of the study revealed a wide
genetic variation in the genotypes collected from Western Mediterranean Coastal
Zone.

1. Giris

kaldirdig1 protein miktarinin fazlaligidir. Buna ilave
olarak yonca mineral madde ve vitaminler

Yonca (Medicago sativa L.) kuru ve sulu sartlarda
yetistirilen 6nemli bir yem bitkisidir. Bir¢ok kaynakta
diger yem bitkilerinden ayr1 bir yere konarak “Yem
bitkilerinin kralicesi” olarak isimlendirilmektedir [6].
Bunun baslica sebebi, genis adaptasyon kabiliyetine
sahip olmasi, topraga azot baglamasi, birim alandan
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bakimindan da ¢ok zengin bir besin kaynagidir [14].

Yonca, yabanci doéllenen ve 32 kromozomlu
autotetraploid bir tirdiir. Buna gore kiiltirii yapilan
cesitler hetorojen populasyonlardir [13]. Yonca
bitkisinin  ¢icekleri ¢ok kiiciiktiir = dolayisiyla
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melezleme zor ve zaman aliadir. Diger yandan
kendilenen bitkilerde tohum tutma orani ¢ok zayiftir
[17]. Tim bu nedenlerden dolay1 yoncada sentetik
varyete 1slah1 uygulanmaktadir. Sentetik cesit
olusumu icin klon se¢imine 0Ozellikle dikkat
edilmelidir. Her seyden oOnce verimi disiiriici
kendileme etkilerinden sakinmak icin akraba
genotiplerin birbirleriyle kombinasyonundan
kagcinmak gerekir. Bu nedenle sentetik varyete
1slahina katilacak hatlarin kromozom o6zelliklerinin
incelenerek yakin akraba olmayan hatlardan sentetik
cesit olusturulmalidir [25]. Islahta kullanilacak
materyallerin yakin akraba olup olmadiginin
belirlenmesinde ise morfolojik ve biyokimyasal
isaretleyicilerin ~ yerine, son  yillarda = DNA
isaretleyicileri kullanilmaya baslanmistir. RAPD,
AFLP, SSR ve ISSR DNA isaretleyicileri, kiltir
bitkilerinde genetik cesitliligin saptanmasinda yogun
olarak kullanilmaktadir. DNA markirlar1 yardimiyla
arastiricilar morfolojik olarak cok benzerlik gosteren
tiir, cesit veya tipler ve ebeveynleri hakkinda kesin
bilgiler elde edebilmektedir [11],[15],[1]. Ayrica [2],
molekiiler belirteclerin heterosisten yararlanmak icin
cesitli firsatlar sundugunu, [4] ise yonca genomunda
bol miktarda SSR DNA’'nin bulundugunu kalitiminin
Mendel kurallarina uygun oldugunu ortaya koymus ve
Medicago tiirlerinde SSR’larin rahatlikla
kullanilabilecegini ortaya koymustur. Ozetle; bitkisel
gen kaynagimin kullanilabilmesi icin kiiltire alinmis
tirlerin ve bunlarin yabani akrabalarinin genetik
cesitliliginin dagiliminin detayll olarak bilinmesi
gerekmektedir [26]. Ulkemiz 30 Medicago tiirii icin
mikro gen merkezi konumunda [10] olmasina ragmen
populasyonlar arasindaki iliskiler kismen morfolojik
olarak tanimlanmakla birlikte, molekiiler yontemlerle
tanimlama ¢alismalari oldukga sinirhdir.

Bu calisma ile Antalya dogal vejetasyonundan
toplanan genotipler arasinda akrabalik derecelerinin
molekiiller yontemlerle Dbelirlenmesi ve 1slah
calismalarinda kullanilacak bireylerin se¢iminin
kolaylastirilmas1 amaglanmistir.

2. Materyal ve Metot
2.1. Bitkisel materyal

Calismada bitkisel materyal olarak, 26 lokasyondan
toplanip, klonla cogaltilmis 26 farkli genotip ile iki
adet c¢esit (Verdor ve Elgi) kullanilmistir. Antalya ili
sahil kusagindaki 13 ilgenin dogal vejetasyonundan,
her ilgeden 2’ser lokasyon olmak iizere toplam 26
lokasyondan toplanan genotipler, klonla ¢ogaltilarak,
Bati Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitlsi
arazilerinde yetistirilmistir. Genotiplerin tamami ot
tipi yonca olup, toplandigi lokasyonlara ait rakim ve
koordinatlar Cizelge 1'de verilmistir.
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2.2. DNA ekstraksiyonu ve SSR analizi

Molekiiler karakterizasyon islemleri tarlada gelisen

klonlarin  ¢iceklenme doneminde  yapilmistir.
Calismada kullanilan yonca bitkilerine ait DNA'lar [5]
yontemi  kullanilarak  izole  edilmistir.  Her

populasyonu temsil eden 10 farkli klondan birer
yaprak oOrnegi alinarak populasyonlara ait toplam
DNA izole edilip, kullanilincaya kadar derin
dondurucuda -20 °C’de saklanmistir. Populasyonlara
ilave olarak 2 yonca ¢esidinden de DNA elde edilmis
ve calismada kullanilmistir. DNA’larin Kkalitesi ve
konsantrasyonlari, lamda DNA kontrolii kullanarak
ve etidyum bromid ile boyanarak, % 1 lik agaroz jelde
tespit edilmistir.

PCR reaksiyon ve amplifikasyon kosullari, [8] ve [4]’e
gore yapilmistir. PCR {riinlerine bromophenol blue
eklenerek ve % 2‘lik agaroz jellere yiiklenmis, 1XTAE
buffer1 icinde 3 saat boyunca sabit akimda
ayristirilmistir. Jeller etidyum bromit ile boyanarak
jel goriintiileme sistemi ile fotograflar1 alinmistir.

Molekiiler datanin analizi i¢in bantlarin var olup
olmamasina gore 1/0 matriksi olusturulmustur.
Genotipler arasindaki genetik ¢esitlilik icin pairwise
genetik benzerlik simple matching coefficent
metoduna gore yapilmistir [21]. Dendogram
unweighted pair group metod average (UPGMA)
gruplandirma metoduna gére NTSYS-pc (Numerical
Taxonomy Multivariate Analysis System) istatistik
programi kullanilarak yapilmistir [19].

Cizelge 1. Lokasyonlara ait rakim ve koordinatlar

No Lokasyon Koordinat Rakim(m)
1 Gazipasa-1 36 S0435431/UTM4014344 5
2 Gazipasa-2 36 S0435442/UTM4017345 5
3 Alanya-1 36 50394617 /UTM4051485 5
4 Alanya-2 3650421487 /UTM4035629 7
5 Manavgat-1 36 S 0356909/UTM4074395 17
6 Manavgat-2 36 S0370937/UTM4065313 15
7 Serik-1 36 S0336258/UTM4086610 20
8 Serik-2 36S0319221/UTM4089489 15
9 Aksu-1 36 S0309140/UTM4090629 38
10  Aksu-2 36 S0308518/UTM4093599 41
11  Kepez-1 36 50291459/UTM4102379 94
12 Kepez-2 36 S0291423/UTM4094089 90
13 Désemealti-1 36 S 0287925/UTM4115934 98
14  Désemealti-2 36 S 0287130/UTM4110832 95
15 Konyaalti-1 36 S0283475/UTM4084515 5
16  Konyaalti-2 36 S0286970/UTM4081741 5
17  Kemer-1 36 S0277833/UTM4043605 5
18  Kemer-2 36 S0280860/UTM4058454 10
19  Kumluca-1 36S0254201/UTM4027215 6
20  Kumluca-2 36 S0269439/UTM4024953 80
21  Finike-1 36 5S0250386/UTM4026598 20
22 Finike-2 36S0242661/UTM4023368 1
23  Demre-1 36S0231189/UTM4014765

24 Demre-2 36 50233864/UTM4016756 2
25 Kas-1 35S50725932/UTM4010524 2
26  Kas-2 35S50716651/UTM4017123 19
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Bu calismada farkli duraklardan toplanan ve klonla
¢ogaltilarak elde edilen yonca genotiplerinin
molekiiler Kkarakterizasyonu SSR markir sistemi
kullanilarak yapilmistir. DNA amplifikasyonu igin
kullanilan primer sekanslar Cizelge 2’de verilmistir.
Primer sekanslar1 daha once farkli ¢alismalarda
kullanilan ve yiiksek polimorfizm gosteren sekanslar
arasindan se¢ilmistir. Calismada populasyonlar
arasindaki polimorfizmleri tespit etmek icin 5’ ve 3’
anchored 15 adet primer kullanmilmistir. Yonca ¢esidi
ve populasyona ait DNA’lar tiim primer sekanslari ile
taranarak, en yiliksek polimorfizm acgiga cikaran

primer sekanslari

tespit edildikten

sonra tum

populasyonlar bu primerler ile taranmistir.

Cizelge 2. Calismada

kullanilan SSR primerlerinin

sekanslari

Primerin Baz dizilimi

Adi

FMT13 GATGAGAAAATGAAA CAAAAACTCACTCTAACA
AGAAC CAC

MTIC451 GGACAAAATTGGAAG AATTACGTTTGTTTGGAT
AAAAA GC

MTIC189 CAAACCCTTTTCAATT  ATGTTGGTGGATCCTTCT
TCAACC GC

MAA6604 GGGTTTTTGATCCAGA  GGTGGTCATACGAGCTCC

56 TCTTAA

B14B03 GCTTGTTCTTCTTCAA CTGACTTGTGTTTTATGC
GCTCAC

MTIC93 AGCAGGATTTGGGACA  ACCGTAGCTCCCTTTTCC
GTTGT A

MTIC432 TGGAATTTGGGATAT GCCATAAGAACTTCCACT
AGGAAG T

MTIC299 AGGCTGTTGTTACACC  AAATGCTTAAATGACAAA
TTTGTC T

AFat15 TTACGGGTCTAGATTA CAAAATGAGTATAGGGAG
GAGAGTATAG TGG

AFcal CGTATCAATATCGGGC TGTTATCAGAGAGAGAAA
AG GCG

AFcttl CCCATCATCAACATTT TTGTGGATTGGAACGAGT
TCA

AFct45 TAAAAAACGGAAAGA GCCATCTTTTCTTTTGCT
GTTGGTTAG TC

AFcalé GGTCGAACCAAGCATG TAAAAAACATTACATGAC
T CTCAAA

AFct60 CCTCCCTAACTTTCCA TGGATCAACGTGTCTTTC
ACA A

AFcall CTTGAGGGAACTATTG AACGTTTCCCAAAACATA
TTGAGT CTT

3. Bulgular

Molekiiler ¢calismada elde edilen degerler ile yapilan
kiimeleme analizi sonucu olusan dendogram, Sekil
1.de verilmistir. Dendogramin incelenmesinden de
anlasilacag: lizere, kullanilan M. sativa L. genotipleri
0.58 benzerlik seviyesinde 2 ana gruba ayrilmistir.
Birinci ana grup, % 60 seviyesinde iki alt gruba
ayrilmistir. Bu grupta Gazipasa-1, Gazipasa-2, Alanya-
1, Alanya-2, Manavgat-1, Kepez-1 ve Finike-2 yer
alirken, birinci ana gruba bagh diger alt grupta Aksu-
2 ve Konyaalti-2 genotipleri yer almigtir. Ikinci grupta
kendi icerisinde % 65 seviyesinde iki alt gruba
ayrilmistir. Ikinci gruba bagh birinci alt grupta
Manavgat-2, Serik-1, Serik-2, Aksu-1, Demre-1,
Kepez-2, Dosemealti-1, Demre-2, Ddsemealti-2,
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Konyaalti-1, Kas-1, Kemer-1, Kemer-2, Kas-2, Cesit-1
ve Cesit-2 olurken, ikinci alt grupta ise Kumluca-1 ve
Kumluca-2 genotipleri yer almistir.

Gpasal
Gpasa2
Alanyal
Mingtl

Serik2
Finkel

Keper2
Demiliil

‘esit2
Dsmlti2
Knyltil
kas2
— Cesitl
E— I
kasl

——Kumlal
—kmlea2

r T T T 1
03 085 o7 031 038
Coafficiant

Sekil 1. M. sativa L. genotiplerinin UPGMA'ya gore
kiimeleme dendogrami

Calismada kullanilan tim primerler bant iiretmis ve
toplamda 34 banttan 33’ polimorfik olarak tespit
edilmistir. Ancak polimorfizm oranlar1 bakimindan
primerler arasinda onemli farklhliklar gozlenmistir.
En fazla bant ve polimorfizm tireten primerler Afcal,
MTIC93 ve MTIC451 olmustur. En ¢ok bant iireten
primerlerden biri olan Afcal’e ait jel goriintiisii Sekil
2’de verilmistir.

Sekil 2. Afcal primerine ait jel goriintiisii

Cizelge 3. Yonca hat ve cesitlerinde polimorfizm iiretmek
icin kullanilan primerler ve primer basina iiretilen toplam
bant sayilari, polimorfik bant sayis1 ve polimorfizm
oranlaru

Primer ad1 Toplam bant Polimorfik Polimorfizm
sayisl (Adet) bant sayis1 orani (%)
(Adet)
AFAT15 3 3 100
AFcal 4 4 100
AFcall 2 2 100
AFcal6 2 2 100
AFct45 3 3 100
AFct60 3 2 66.6
AFcttl 2 2 100
B14B03 2 2 100
FTM13 2 2 100
MAA66045 1 1 100
MTIC93 4 4 100
MTIC299 1 1 100
MTIC432 2 2 100
MTIC451 4 4 100
MTIC189 2 2 100
Toplam 34 33 -
Ortalama 2.26 2.20 97.77
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Cizelge 4. Yonca hat ve cesitleri arasinda ikili karsilastirmalarla elde edilen benzerlik katsayilari (%)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 2 23 24 25 26 27 28
Gazipas 1.0
1 al 0
Gazipas 07 1.0
2 Az 9 0
Alanyal 07 07 1.0
3 0 0 0
Alanya2 07 07 07 1.0
4 0o 0 7 0
Manavg 07 07 08 07 10
5 atl 0 0 5 7 0
Manavg o5 05 05 05 05 1.0
6  at2 7 7 7 7 7 0
Serikl o5 05 05 05 05 07 1.0
7 7 7 7 7 7 3 0
Serik2 o5 05 05 05 05 07 07 10
8 7 7 7 7 7 7 3 0
Aksul 05 05 05 05 05 06 06 06 10
9 7 7 7 7 7 2 2 2 0
Aksu2 06 06 06 06 06 05 05 05 05 1.0
10 o o o o0 O 7 7 7 7 0
Kepezl 06 06 06 06 06 05 05 05 05 06 10
4 4 4 4 4 7 7 7 7 0 0
11
KepezZ o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 10
12 7 7 7 7 7 6 6 6 2 7 7 0
Déseme o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 08 1.0
13 Aol 7 7 7 7 7 6 6 6 2 7 7 5 0
Déseme o5 05 05 05 05 06 06 06 07 05 05 06 06 1.0
14 A2 7 7 7 7 7 2 2 2 2 7 7 2 2 0
Konyaal o5 05 05 05 05 06 06 06 07 05 05 06 06 08 10
5 Ul 7 7 7 7 7 2 2 2 2 7 7 2 2 2 0
Konyaal 06 06 06 06 06 05 05 05 05 07 06 05 05 05 05 1.0
16 U2 o o o o o 7 7 7 7 0 0 7 7 7 7 0
Kemerl o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 06 06 06 06 05 1.0
17 7 7 7 7 7 2 2 2 5 7 7 2 2 5 5 7 0
Kemer2 o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 06 06 06 06 05 07 1.0
18 7 7 7 7 7 2 2 2 5 7 7 2 2 5 5 7 6 0
Kumluc o5 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 10
19 al 7 7 7 7 7 8 7 8 8 7 7 8 8 8 8 7 8 8 0
Kumluc o5 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 08 1.0
20 22 7 7 7 7 7 8 7 8 8 7 7 8 8 8 8 7 8 8 5 0
Finikel o5 05 05 05 05 07 07 08 06 05 05 06 06 06 06 05 06 06 05 05 1.0
21 7 7 7 7 7 7 3 5 2 7 7 6 6 2 2 7 2 2 8 8 0
Finike2 06 06 06 06 06 05 05 05 05 06 07 05 05 05 05 05 05 05 05 05 05 1.0
22 4 4 4 4 4 7 7 7 7 o0 O 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 0
Demrel o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 06 06 06 06 05 06 06 05 05 06 05 1.0
23 7 7 7 7 7 9 6 6 2 7 7 6 6 2 2 7 2 2 8 8 6 7 0
Demre2 o5 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 07 07 06 06 05 06 06 05 05 06 05 06 10
24 7 7 7 7 7 6 6 6 2 7 7 7 7 2 2 7 2 2 8 8 6 7 6 0
Kas1 05 05 05 05 05 06 06 06 06 05 05 06 06 06 06 05 07 08 05 05 06 05 06 06 10
25 7 7 7 7 7 2 2 2 5 7 7 2 2 5 5 7 6 2 8 8 2 7 2 2 0
Kas2 05 05 05 05 05 06 06 06 07 05 05 06 06 07 07 05 06 06 05 05 06 05 06 06 06 10
26 7 7 7 7 7 2 2 2 2 7 7 2 2 7 7 7 5 5 8 8 2 7 2 2 5 0
Cesit-1 o5 05 05 05 05 06 06 06 07 05 05 06 06 07 07 05 06 06 05 05 06 05 06 06 06 08 1.0
27 7 7 7 7 7 2 2 2 2 7 7 2 2 7 7 7 5 5 8 8 2 7 2 2 5 8 0
Cesit-2 o5 05 05 05 05 06 06 06 07 05 05 06 06 07 07 05 06 06 05 05 06 05 06 06 06 07 07 10
28 7 7 7 7 7 2 2 2 3 7 7 2 2 2 2 7 5 5 8 8 2 7 2 2 5 2 2 0

En diisiik bant ve polimorfik bant sayis1t MAA660456
ve MTIC299 primerlerinden elde edilmistir.
Primerlere ait toplam bant sayisi, polimorfik bant
sayist ve polimorfizm oranlar1 Cizelge 3'te
gosterilmistir.

M. sativa L. genotiplerinin olusturdugu dendogram ile
genotiplerin toplandiklari lokasyonlar1
karsilastirdigimizda; kullanilan primerlere gore elde
edilen dendogramda olusan gruplarla, genotiplerin
toplandig1 lokasyonlar birbirine kismen benzer
bulunmustur.

Lokasyon olarak birbirine yakin olan Gazipasa-1,
Gazipasa-2, Alanya-1, Alanya-2 ve Manavgat-1
genotipleri ayni grubun ayni alt grubunda yer alirken,
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lokasyon olarak birbirinden uzak olan Gazipasa-1 ve
Kumluca genotipleri olusan dendogramda en uzak ola

rak tespit edilmislerdir. Yine birinci ana grubun diger
alt grubunda ise birbirine yakin olan Aksu-2 ve
Konyaalti-2 lokasyonu yer almistir.

28 adet M. sativa L. genotipinden elde edilen genetik
benzerlik degerleri Cizelge 4’te verilmistir. Genotipler
arasinda genetik benzerlik katsayilar1 0.58-0.88
degerleri arasindadir. En yakin genetik benzerlik Kas-
2 ve Cesit-1 arasinda bulunurken, en uzak benzerlik

Gazipasa-1 ile Kumluca-2 genotipleri arasinda
bulunmustur.
Molekiiler yontemlerden elde edilen verilerle

olusturulan dendogram ve hesaplanan benzerlik
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katsayi, olusturulan bant ve polimorfik bant sayisi
degerlerine gore; genotipler arasinda yiliksek oranda
genetik varyasyon oldugu tespit edilmistir.

4. Tartisma ve Sonug¢

Yoncada  yapilan  molekiiler

calismalarinda;

karakterizasyon

Misir ekolojik sartlarinda yiiriitiilen arastirmada,[3],
17 yerel populasyon ve 3 ltalyan c¢esidiyle
genotiplerin kiimeleme analizi sonucunda 2 gruba
ayrildigin1 bildirmislerdir. [16], iran ve diinyanin
degisik bolgelerinden yonca genotipi arasindaki
genetik varyasyonu tespit etmek amaciyla yaptiklari
¢alismada kiimeleme analizi sonucunda 5 farkli grup
olustugunu, [12], Iranda yaptiklan calismada ise 4
farkli grup olustugunu tespit etmislerdir. Calismada
elde edilen grup sayisi [3] ile benzerlik gosterirken,
[12] ve [16]'den diisiik bulunmustur.

Yoncada 4 farkli Italyan ekotipiyle yaptiklari
calismada, [15], ekotipler arasinda yiiksek oranda
polimorfizim tespit etmislerdir. [3], calismalarinda 31
polimorfik bant ve yiiksek polimorfizim elde etmisler.
[9], yaptiklar ¢alismada 8 adet primer kullanmislar,
toplam 63 bant elde etmisler ve elde ettikleri
bantlardan 51 adedini polimorfik olarak tespit
etmislerdir. [7] ise toplam 68 bant elde etmislerdir.
[12], iran’da yaptiklar1 ¢alismada ortalama 4.6 bant
elde etmislerdir. Calismada elde edilen polimorfik
bant sayis1 [3] ile benzerlik gosterirken, diger
calismalardan diisiik bulunmustur.

fran ve diinyanin degisik bolgelerinden yonca
genotipi arasindaki genetik varyasyonu tespit etmek
amaciyla yapilan calismada, [16], ekotiplerin temin
edildigi tlkelere gore gruplar olusturdugunu
bildirirken, [24] ve [22] genetik uzakligin tam olarak
cografi uzaklikla iliskili olmadigin1 bildirmislerdir.
Calismada lokasyonlara gore genetik benzerligin
ytksek bulunmasi [16] ile benzerlik gosterirken [24]
ve [22] ile benzerlik gdstermemektedir.

Yoncada yaptiklar1 ¢calismalarda [24], 27 farkli yonca
populasyonunda benzerlik katsayisinin % 89,02
oldugunu, Misirda yiiriittiikleri arastirmada 17 yerel
populasyon ve 3 Italyan cesidinde, % 89’luk bir
benzerlik oldugunu [3],[8] ise 7 adet yonca
genotipinde % 66-71 arasinda genetik benzerlik
oldugunu tespit etmislerdir. Calismada elde edilen
degerler diger calismalarla uyum igerisindedir.

Yoncada molekiiler karakterizasyon ile genetik
yakinligin tespiti amaciyla yapilan ¢alismalarda, [20],

(16], [12], [23], [18], [15], [24] ve [22]de
uyguladiklar1  farkli molekiiler karakterizasyon
yontemleri sonucunda populasyonlar arasinda

benzer sekilde yiliksek seviyede genetik cesitlilik
oldugunu bildirmislerdir.
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Sonug olarak; Bati1 Akdeniz sahil kusagindan toplanan
26 yonca genotipinde, SSR yodntemiyle yapilan
molekiiler karakterizasyon calismasinda, DNA
benzerlikleri bakimindan 2 ana grup altinda 4 adet alt
grup olusmustur. Kimeleme analizi sonucunda
genetik benzerlik katsayilar1 0.58-0.88 degerleri
arasinda degisim gostermistir. En yakin genetik
benzerlik Kas-2 ve standart Cesit-1 arasinda
bulunurken, en uzak benzerlik lokasyon bakimindan
birbirlerine uzak olan Gazipasa-1 ile Kumluca-2
genotipleri arasinda bulunmustur. Elde edilen
bulgulara gore genotipler arasinda genis bir
varyasyonun oldugu gézlemlenmistir.

Calismada kullanilan tiim primerler bant tretmekle
birlikte, polimorfizm oranlar1 arasinda farklilik
gozlemlenmistir. En fazla sayida bant ve polimorfizm
iireten primerler 4’er bantla Afcal, MTIC93 ve
MTIC451 primerleri olmustur. En diisiik miktarda
toplam bant sayis1 ve polimorfik bant sayis1 1’er
bantla MAA660456 ve MTIC299 primerlerinde
bulunmustur.

Molekiiler Kkarakterizasyon sonrasi populasyonlar
arasinda yliksek seviyede genetik cesitlilik oldugu
tespit edilmistir. Bu sonuglar; Bati Akdeniz sahil
kusagindaki mevcut yonca genotip ve populasyonlari
hakkinda o6n bilgi edinmemizi saglarken, ayni
zamanda ileride yapilacak 1slah ¢alismalari icin de bu
materyallerin limitvar oldugunu gostermektedir.
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