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Anadolu bagciligin anavatanlarindan biri olarak kabul edilmektedir ve zengin bir asma gen potansiyeline sahiptir. Asma
genetik kaynaklarinin koleksiyonda korunmasi ve ampelografik ozelliklerinin tespit edilmesi, molekiiler markor
yontemleriyle genetik profillerin ortaya koyulmasi ve veri bankasi olusturulmasi olduk¢a 6nemlidir. Bu arastirmada;
Eskisehir Ilinde yetistiriciligi yapilan yoresel tip/cesitlerin genis kapsamli olarak incelenmesi ve tespit edilen {iziim
¢esitlerinin molekiiler yontemlerden SSR markérleri kullanilarak tanimlanmasi amaciyla 2017-2018 yillarin arasinda
yiiriitiilmiistiir. Aragtirmada Eskisehir ilinin farkli ilgelerinde tespit edilen 52 iiziim cesit/tipinin genetik tanimlamalar1
yiksek aymrim giiciine sahip olan 18 SSR primeri (VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD21, VVMD24, VVMD27,
VVMD28, VVMD31, ZAG21, ZAG47, ZAG62, ZAG79, ZAG83, ZAG112, VMC2c3, VVIb01, VMC2h4, VVIH54) ile
gerceklestirilmigtir. Ampelografik 6zellikleri belirlenen 52 {iziim ¢esidi ile 1 referans ¢esidin 18 SSR lokusu ile genetik
analizleri sonucu toplam 171 allel elde edilirken, en yiiksek allel sayis1 14 adet ile ZAG79 lokusunda tespit edilmis ve
ortalama allel sayis1 9.5 olarak belirlenmistir. SSR markoérleri kullanilarak yapilan molekiiler karakterizasyon ¢aligmasi
sonucunda, 1 sinonim ve 4 homonim durum tespit edilmistir.

Anahtar Kelimeler: Eskisehir, molekiiler tanilama, SSR, asma, gen kaynaklari
IDENTIFICATION OF GRAPE VARIETIES GROWED IN ESKISEHIR WITH SSR MARKERS
ABSTRACT

Anatolia is one of the homelands of viticulture and has a rich vine gene potential. It is very important to preserve grapevine
genetic resources in the collection and to determine their ampelographic characteristics, to reveal genetic profiles with
molecular marker methods and to establish a data bank. In this study, it was carried out between 2017 and 2018 in order
to comprehensively examine the local types/varieties cultivated in Eskigehir and to identify the detected grape varieties
using SSR markers from molecular methods. In the study, genetic identification of 52 grape cultivars/types detected in
different districts of Eskisehir Province, 18 SSR primers with high discriminatory power of (VVS2, VVMDS5, VVMD7,
VVMD21, VVMD24, VVMD27, VVMD28, VVMD31, ZAG21, ZAG47, ZAG62, ZAG79, ZAGS83, ZAG112, VMC2c3,
VVIb01, VMC2h4, VVIH54). A total of 171 alleles were obtained as a result of genetic analyzes with 18 SSR loci of 52
grape varieties with ampelographic characteristics and 18 SSR loci of 1 reference variety, while the highest number of
alleles was detected in ZAG79 locus with 14 and the average allele number was determined as 9.5. As a result of the
molecular characterization study using SSR markers, 1 synonymous and 4 homonymous cases were determined.

Keywords: Eskisehir, molecular Identification, SSR, grapevine, germplasm
GIRIS meydana gelmektedir [1, 23]. Ozellikle son yillarda
kiiresel 1sinma, dogal afetler, koyden sehre gog,

Asma anavatani olarak nitelenen iilkemizin hemen plansiz kentlesme, filoksera zararlisi gibi birgok

her bolgesinde, akarsu, dere yataklarinda, orman
alanlarinda agaclara sarilmis olarak yabani asmalarla
karsilasmak miimkiindiir. Bu zengin genetik
popiilasyon i¢inde ve asirlardir dogal olarak devamli
gerceklesen melezlemeler sonucunda oldukca
zenginlesen yabani asma genetik popiilasyonunu ve
gen potansiyelimizi teskil eden ¢esit/tiplerden pek
cogu, dogal ya da abiyotik ve/veya biyotik stres
etmenleri sebebiyle kaybolsa da kendi arasinda
siirekli devam eden melezlemeler ile yeni gesit/tipler
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biyotik ve abiyotik etmenler sebebiyle kaybedilen
baglarin modern yetistirme teknikleri ile yeniden tesis
edilememesi gibi nedenlerle {ilkemizde bag
alanlarinda devamli bir azalig gériilmektedir [6, §].
Vitis vinifera L. tiirlinde yaklagik 6000 iiziim
¢esidin oldugu, bu gesitlerin 400 kadarmin ticari
oneme sahip oldugu belirtilmektedir [10]. Bu sebeple,
bugiin Vitis vinifera L. genetik kaynaklarmin
koleksiyonda  korunmast  ve  ampelografik
Ozelliklerinin tespit edilmesi, molekiiler markor
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yontemleriyle genetik profillerin ortaya koyulmasi ve
veri bankasi olusturulmasi olduk¢a onemlidir [19].
Uziim c¢esitlerinin  belirlemesi ve farkliliklarinin
tespiti i¢in kullanilan ampelografi yontemleri, ¢esitler
arasinda bulunan morfolojik farkliliklarin tespitine
dayanir. Fakat bu metotlar bitkinin vejetatif donem
boyunca uygulanabilirligi ve bitki fenotipinin, ¢evre
sartlari, bitki besleme durumu ve bitki sagligi gibi
durumlardan etkilenmesi bu teknigin
kullanilabilirligini kisitlamaktadir. Bundan dolayi,
cesit ayrimim kolaylastirmak icin genotip diizeyinde
farkliliklar1 daha iyi gosteren molekiiler markor
yontemleri kullanilmaya baglanmistir. Markdorler
asma 1slahinda; genetik haritalama, asma cesit ve
Amerikan asma anaglarmin molekiiler markor
analizi, orijin belirleme, markér kullanarak
seleksiyon, melezleme islahinda bitki tanimlamasi
gibi farkli amaglarla ¢esitli kullanimi bulunmaktadir
[1,9].

Bu arastirmada, Eskisehir ilinde yetistirilen iiziim
cesit/tiplerinin  SSR  markdr yardimiyla DNA
diizeyinde molekiiler tanimlanmas1 hedeflenmistir.

MATERYAL VE YONTEM

Bu arastirma, 2017-2018 yillarinda Eskisehir ili,
ilce ve mahalleleri ve Ankara Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii Molekiiler Biyoloji
Laboratuvari’nda  yiiriitilmistiir. Arastirmada
kullanilan bitkisel materyal; Eskisehir ili sinirlarinda
yetistirildigi tespit edilen 52 ilizim ¢esit/tipi 1 adet
referans gesit (“Cabernet Sauvignon”) ile toplam 53
genotip kullanilmistir. Arastirmada incelenen iiziim
cesitlerinin isimleri Cizelge 1’de verilmistir.

DNA Izolasyonu, DNA Safligi Ol¢iimleri ve PCR

Caligmada analiz edilen c¢esitlerin  DNA
izolasyonlar Lefort [13] yontemine gore yapilmustir.
DNA miktar ve kalite dl¢iimleri %1°1ik agaroz jel ve
Nanodrop ND-1000 spektrofotometre ile
belirlenmistir. PCR reaksiyonu i¢in; 15-100 ng DNA,
10 pmol ileri primer, 10 pmol ters primer, 1 ul Taq
DNA Polymerase (Solis Bio Dyne), 0.5 mM dNTP, 3
ul tampon (10x ‘buffer’ tampon) 1.5 mM MgCl»
olmak tizere toplam 15 pl’de gerceklestirilmistir.

Arastirmada Kullanilan SSR Primerleri

Arastirmada yiiksek ayirim giicline sahip olan 18
SSR primeri (VVS2, VVMDS5, VVMD7, VVMD?21,
VVMD24, VVMD27, VVMD28, VVMD3l,
ZAG21, ZAG47, ZAG62, ZAGT9, ZAGS3,
ZAG112, VMC2c3, VVIb01, VMC2h4, VVIH54) ile
gergeklestirilmistir. SSR teknigiyle elde edilen PCR
iriinleri AATI Fragment Analyzer cihaziyla

fragmanlarma ayrilmustir. Uriinlerin yiiklenmesinde
AATI Fragment Analyzer protokolii uygulanmistir.

Genetik Analizler

Arastirmadaki 52 cesit ve 1 referans cesit ile
toplam 53 genotipin genetik analizleri; genetik
parametreler (beklenen ve goriilen heterozigotluk
orant, tespit olasilig1 (PI, Probability of Identity), her
lokustaki allel sayisi, allel siklig1, sessiz (null) allel
sikligi IDENTITY 1.0 [26] programi ile cesitler
arasindaki benzerlik orani indeksi hesaplamasinda ise
Microsat [17] programi kullanilmistir. Genotiplere ait
genetik iliski dendogrami NTSYS (versiyon 2.02g,
Exeter Software, Setauket, NY) yazilim programi
yardimiyla bulunmustur. Genotipler arasindaki
iligkiyi grafiksel olarak gostermek i¢in hazirlanan
dendogram UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method using Arithmetic means) yaklagimi ile
hazirlanmustir.
Cizelge 1 Arastirma kapsaminda incelenen

cesit/tipler ve lokasyonlari

Table 1. Examined cultivars/types and their locations

Cesit/Genotip ilge Cesit/Genotip Ilge

Cultivar/Type District Cultivar/Type District
1 Akdirmit Giinyiizii |27 Karagevrek Giinyiizii
2 |Alphonse Lavallée | Saricakaya | 28 | Karadeniz Kokulu |[Odunpazari
3 Amasya Mihalgazi |29 Kardinal Giinyiizii
4 Anali Kizli Sivrihisar |30 Kat1 Kara Sivrihisar
5 Arap Parmag Sivrihisar [31| Ke¢i Memesi Sivrihisar
6 Balli Kara Giinyiizii |32 Kekre Sivrihisar
7 Bitli Kara Giinyiizi {33 Maarif Sivrihisar
8 | Beyaz Hevenk | Sivrihisar [34| Mor Festikan Sivrihisar
9 Beyaz Kofter Sivrihisar [35| Mor Hevenk Giinyiizii
10| Beyaz Siralik Sivrihisar |36 Narinci Sivrihisar
11 Beylerce Saricakaya |37 Razaki Mihalgazi
12 Cavus Mihalgazi |38 Red Globe Saricakaya
13 Erce Giinyiizii |39 Sakarya Sivrihisar
14| Erkenci Kekre Sivrihisar |40 San Cilli Tepebast
15| Gecek Karasi Giinyiizii |41 Seyrek Kara Sivrihisar
16| Gelin Uziimii Tepebast |42| Siyah Hevenk Giinyiizii
17 Hafizali Saricakaya |43| Siyah Festikan | Sivrihisar
18 Iri Kara Mihalgazi |44| Siyah Siralik Sivrihisar
19| Isimsiz Genotip 1 | Giinyiizii [45| Sébii Hevenk Giinyiizii
20| Isimsiz Genotip 2 | Giinyiizii [46| Tilki Kuyrugu 1 | Tepebast
21| Isimsiz Genotip 3 | Saricakaya [47| Tilki Kuyrugu 2 |Mihalgazi
22 | Isimsiz Genotip 4 | Giinyiizii [48| Tilki Kuyrugu 3 | Giinyiizii
23| Isimsiz Genotip 5 | Tepebast |49 Turfanda 1 Mihalgazi
24| Isimsiz Genotip 6 | Tepebasi |50 Turfanda 2 Odunpazari
25| Isimsiz Genotip 7 | Tepebasi |51| Tursu Uziimii | Giinyiizii
26 Isli Festikan Giinyiizii |52 Tiilii Bag Saricakaya

BULGULAR VE TARTISMA
Caligmada incelenen genotiplerin  izolasyon

sonucunda elde edilen DNA’larmin miktarini ve
safliklarim tespiti igin iki tekrarli olarak NanoDrop
ND-1000 spektrofotometre ile dlglimleri yapilmigtir.
Izole edilen  DNA’larin  spektrofotometrik
Olciimlerinde A260/A280 DNA saflik oraninin
ortalama 1.8-2.0 degerleri araliginda bulunmustur.
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Incelenen lokuslarda PCR  amplifikasyonunun
gergeklesip gerceklesmediginin tespiti i¢in Grnekler
%?2’lik agaroz jelde elektroforez edilmistir. Agaroz
jelde amplifikasyon {irlinli bant elde edilen
orneklerdeki allel sayisi ve allel biiyiikliikleri AATI
kapiller elektroforez sisteminde fragment analiz
programi  yardimiyla tespit edilmistir. SSR
lokuslarindaki genetik parametreler; sessiz (null),
allel sikliklar1 ve tespit olasiligi degeri, allel frekansi,
beklenen ve goriilen heterozigotluk oranlari, allel
sayilari, Cizelge 2’de sunulmustur.

Cizelge 2. Calisan lokuslardaki allel sayilart (N),
goriilen  heterozigotluk  (Ho), beklenen
heterozigotluk (He), sessiz (null) allel siklig1
ve tespit olasiligi (PI) degeri

Table 2. Number of alleles at working loci (N),
observed  heterozygosity (Ho), expected
heterozygosity (He), silent (null) allele
frequency and detection probability value (PI)

Allel Beklenen Goriilen Tespit Sessiz
. - - allel

Lokuslar sayilar1 |heterozigotluklheterozigotluk| olasili1 siklig (r)
Loci ™) (He) (Ho) (PI). Silent
Number| Expected Observed | Detection allele

of alleles|heterozygosity\heterozygositylprobability| Gequency
VVS2 11 0.8371 0.8679 0.0462 | -0.0167
VVMD35 12 0.8209 0.4339 0.0516 | 0.2125
VVMD7 8 0.7887 0.5094 0.0743 | 0.1561
VVMD21 7 0.7787 0.7735 0.0814 | 0.0029
VVMD24 7 0.7296 0.6603 0.1056 | 0.0400
VVMD27| 11 0.7694 0.5660 0.0812 | 0.1149
VVMD28| 13 0.7819 0.8867 0.0778 | -0.0588
VVMD31 10 0.8309 0.9245 0.0491 | -0.0511
ZAG21 8 0.7785 0.7358 0.0816 | 0.0240
ZAG47 8 0.7180 0.4150 0.1235 | 0.1763
ZAG62 8 0.7985 0.8301 0.0699 | -0.0176
ZAG79 14 0.8673 0.7735 0.0317 | 0.0502
ZAG83 5 0.6701 0.8490 0.1651 |-0.1071
ZAG112 12 0.7568 0.9056 0.0845 | -0.0847
VMC2c3 11 0.8061 0.6226 0.0611 0.1016
VMC2h4 9 0.7678 0.8113 0.0825 | -0.0245
VVIH54 13 0.8524 0.6415 0.0382 | 0.1138
VVIBO01 4 0.6139 0.5660 0.2275 | 0.0296

Total 171 13.967 12.773 1.5300
Ortalama| 9.5 0.7759 0.7096 0.0852

Eskisehir ilinde bulunan toplam 52 iiziim gesit ve
1 referans ¢esidin 18 SSR markorti ile yapilan genetik
analizi sonucunda toplam 171 polimorfik allel
bulunmustur. Lokus bagma diisen allel sayisi
ortalama 9.5 olarak bulunmustur. Allel sayilarina
gore ele alindiginda en yiksek allel ZAG79
lokusunda 14 olarak elde edilmistir. Beklenen
heterozigotluk (Hb) 0.6139 (VVIBO1) ile 0.8673
(VIZAG79) degerleri arasinda degisim gosterirken,
goriilen heterozigotluk (Hg) 0.4150 (VIZAG47) ile
0.9245 (VVMD31) arasinda  bulunmustur.
Orneklerde beklenen heterozigotluk (Hb) ve gériilen
heterozigotluk (Hg), 0.7759 ve 0.7096 olarak tespit
edilmistir. Tespit olasilig1 (PI) degerlerinin hepsi Sefc
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[20] tarafindan bulunan 0.05 esik degerinin {istiinde
bulunmustur. Sessiz allel degerleri genel olarak sifira
yakin ve negatif bulunmustur.

Incelenen lokuslarin frekans1 en yiiksek olan
alleller gore ele alindiginda ise en yiiksek allel
frekansi, VVS2’de 153, VVMD5’te 268, VVMD7°de
255, VVMD21’de 262, VVMD24’te 245,
VVMD27°de 204, VVMD28’de 278, VVMD31’de
225, VrZAG21’de 215, VrZAG47’de 177,
VrZAG62’de 204, ViZAG79’de 260, VIZAGS83’te
197, VrZAGl112’de 267, VMC2c3’te 197,
VMC2h4’te 220, VVIH54’te 186, VVIBO01’de 305
olarak belirlenmistir. 52 genotip igerisinde tespit
edilen bir sinonim (farkli isimle adlandirilan fakat
genetik olarak birbiri ile aymi genotipler) ve dort
homonim grup (ayn1 isimle adlandirilan fakat genetik
olarak birbirinden farkli genotipler) tespit edilmistir.
SSR allel biiyiikliiklerine temel alan genetik iligki
dendogrami Sekil 1°de verilmistir.

Genetik iliski dendogrami degisik dallanmalar
gostermistir. Ik ayrim basamaginda referans cesit
olan “Cabernet Sauvignon”, “Karadeniz Kokulu” ve
diger Eskisehir ¢esitleri ile farkli U¢ grup
olustururken, ikinci ayrim basamaginda 4 alt gruptan,
ticlincii ayirim noktasi ise 4 gruptan olugsmaktadir. Bu
4 grupta kendi arasinda alt gruplara ayrilmaktadir.

Cesitlere/genotiplere  ait  benzerlik oranlar
arasindaki degisim Sekil 1°de gosterilmistir.
“Turfanda 2” ve “Karadeniz Kokulu” ile birbirlerine
en uzak, “Karagevrek” ve “Sobii Hevenk” %94 .4 ile
birbirine en yakin g¢esit olarak bulunmustur.
Cesitler/Genotipler arasi benzerlik oranit indeks
degeri %95’in altinda olan gesitler farkli gesit olarak
degerlendirilmekte, %95 ve lizerindeki benzerlik oran
indeksi ise cesitler arasi klonal ayirmmi ifade
etmektedir. “Karagevrek” ve “Sobli  Hevenk”
gesitlerine ait drneklere ait benzerlik oran1 %94.4 ile
tespit edilmistir. Homonim c¢esitlere ait benzerlikler
%30 ile %39 arasinda degisim gostermistir.

Cizelge 3. Arastirma sonucunda tespit edilen sinonim
ve homonim ¢esitler

Table 3. Synonym and homonym varieties determined
as a result of the research

Cesit/Genotip Genetik benzerlik orani
Cultivar/ Genotype Genetic similarity ratio
Sinonim Cesitler / Synonym Cultivars
Sinonim-1 Karagevrek
Synonym-1 Sobii %Ievenk 70944
Homonim Cesitler / Homonym Cultivars
Homonim-1 Turfanda 1 %30
Homonym-1 Turfanda 2
Homonim-2 Tilki Kuyrugu 1 %33
Homonym-2 Tilki Kuyrugu 2
Homonim-3 Tilki Kuyrugu 2 %33
Homonym-3 Tilki Kuyrugu 3
Homonim-4 Tilki Kuyrugu 1 %39
Homonym-4 Tilki Kuyrugu 3
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Caligmada incelen ¢esitler kendi aralarinda
karsilagtirllmistir  Arastirmadaki  c¢esitlere  ait
homonim, sinonim durumlari Cizelge 3’te verilmistir.
Milli koleksiyon parselinde bulunan gesitler ile ilgili
karsilagtirma ilgili kuruma yapilan basvuru olumsuz
oldugu i¢in yapilamamustir.
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Sekil 1 SSR allelerinin yakinlik oranlarima dayali
iliski dendogrami

Figure 1 Association dendogram based on affinity
ratios of SSR alleles

Ampelografik analizleri tamamlanan 52 {iziim
cesidi ile 1 referans iizim c¢esidinin 18 SSR
markorleri ile yapilan genetik analizler sonucunda
171 allel elde edilirken, allel sayis1 en yiiksek 14 ile
VrZAG79 lokusunda tespit edilmis ve ortalamasi 9.5
allel sayis1 tespit edilmistir. Onceki galismalarda
belirttigi gibi VrZAG 79 lokusunun [5, 7, 12, 14, 20,
22, 25] yiiksek allel veren lokus arasinda oldugu
belirtilmektedir. Shidfar [21] calismasindaki, 41
genotipi 15 SSR markdrii ile taranmasi sonucu toplam
allel sayisim1 100, 7.1428 ortalama allel degeri
bulunmustur. Yiiksel [28], 55 yerel iiziim ¢esidi ve 2
standart referans ¢esidi 15 SSR markorii ile molekiiler
analizleri sonucunda 125 allel elde ederken, ortalama
allel sayisini 8.33 olarak belirlemistir. Yildirim [27],
56 yerel iiziim ¢esidi ve 2 referans gesit ve 20 SSR
markorii ile molekiiler genetik analizleri sonucunda
192 allel elde ederken ortalama allel sayis1 9.6 olarak
belirlenmistir.

Ispanya’da iiziim cesitleri {izerinde vyiiriittiikleri
SSR analizinde lokus bagina 9-13 arasinda allel tespit
etmislerdir [15]. Bowers [4] 77 adet Avrupa kokenli
iiziim ¢esidinde yaptiklar1 SSR c¢alismasinda lokus
basina 5-11 (ortalama 7.5) allel belirlemislerdir. Gok

Tangolar [11], Dogu Akdeniz Bolgesinde yetistirilen
59 {iziim ¢esidini 14 SSR primeri ile karsilagtirmislar
ve c¢alisma sonunda toplam 117 allel tespit
etmislerdir. Arastiricilar ortalama allel sayisini 8.36,
ortalama goézlenen heterozigotlugu (Ho) 0.743 ve
beklenen  heterozigotlugu ise 0.749  olarak
belirlemiglerdir.  Arjantin’de 25 iiziim ¢esidi
arasindaki genetik ¢esitlilik ve akrabalik iligkilerini
belirlemek amaciyla yiriittiikleri ¢alismada, 6 SSR
primeri kullanmiglardir [16]. Arastiricilar toplam allel
sayisin1 58, ortalama allel sayisinin 6-13 arasinda
degistigini, beklenen heterozigotlugu ise 0.71-0.89
(ortalama 0.81) ve gozlenen heterozigotlugu 0.62-1.0
(ortalama 0.82) arasinda bulmuslardir. Mikrosatelit
teknolojisi liziimlerde genetik ¢alismalarda en fazla
kullanilan tekniktir.

Uluslararasi Uziim Mikrosatelit
Konsorsiyumunun kurulmasiyla son birkag yilda
mikrosatelit lokuslarmin sayisi hizla artmustir.
Mikrosatelit belirtecler bol, ¢ok allelli ve yiiksek
derecede polimorfik 6zelliklere sahiptir. Kodominant
ozellikte olmalar1 da en biyik avantajlaridir [3].
Farkli {ilkelerde Uiziim ¢esitlerinde yiiriitiilen birgok
caligmada ¢ok sayida allel veren primerler olan
VrZAG79 bizim c¢aligmamizda oldugu gibi yiiksek
allel sayis1 vermistir [7, 11, 17, 24]. Yine bizim
caligmamizda diigiik allel sayist veren VrZAGS83
lokusu diger ¢alismalarda da en diisiik allel sayisini
vermistir [11, 20, 22].

Arastirmamizda tespit olasiligi (PI) degeri tiim
primerlerde, Sefc [20]’nin belirtigi 0.05 degerinden
yiiksek bulunmustur. Bu da bu segilen mikrosatelit
belirteglerinin degerlendirilen ¢esitlerde gercekten
yiiksek oranda polimorfik  olduklarinin  bir
gostergesidir. Caligmamizda tespit olasiligi 0.0317 ile
0.2275 arasinda degisim gostermektedir. En bilgi
verici lokus 14 allel ile VrZag79, en az bilgi verici
allel ise VVIBOl  bulunmustur. Literatiir
incelendiginde benzer sonuglar almdig
goriilmektedir. GOk Tangolar [7], 56 farkli {iziim
cesidinde yiiriittiikleri aragtirmada PI degerini 0.07-
0.53 ve ortalama olarak 0.13 olarak tespit etmislerdir.
Martinez [16], 25 yerel liziim ¢esidinde SSR markor
analizi sonucu PI degerini 0.04-0.23 ve ortalama
olarak 0.12 olarak belirlemislerdir. Yildirim [27]
calismasinda, VVS2 (0.077) ve VMC2H4 (0.075)
lokuslarinin en ¢ok bilgi veren ve polimorfik
oldugunu belirlerken, Yiiksel [28], VVMD24,
VVIBO01, VrZAG83 ve VVSI1 disindaki lokuslarin
ayrim gii¢lerini oldukga iyi bulmustur. Shidfar [21]
ise, en ¢ok bilgi veren lokusun 12 allel veren
VMC2H4 (0.125) lokusunun, en az bilgi veren
lokusun VVIBO1 lokusun oldugu ve 2 allel verdigini
tespit etmistir.
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SONUC

Sonug¢ olarak; Eskisehir ili ve ilcelerine ait 52
cesit/tip ile 1 referans olmak iizere toplam 53 ¢esidin
SSR’a dayali kimlik tanilar1 tamamlanarak 4
homonim ve 1 sinonim durum tespit edilmistir.
Eskisehir ilinde {iziim g¢esitlerinin tanimlanmasina
yonelik ¢alismada molekiiler olarak ¢esitler arasinda
Oonemli varyasyonlar tespit edilmistir. Ayrica
Eskisehir  ¢esitlerinin  genetik  parametreleri
tanimlanip benzerlik iligkileri ortaya konurken, ileriki
donemlerde bu g¢esitlerle  yiiriitiilecek  olan
arastirmalara  genetik tamimlamalar ve teknik
caligmalar i¢in veriler olusturulmustur. Arastirma
bulgularinin, bodlgede gilinlimiizde ve gelecekte
yiirtitiilecek benzer kapsamli ¢alismalara ve diger
bagcilik  arasgtirmalarina  1s1k  tutacagi  {imit
edilmektedir.
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