Arastirma Makalesi/Research Article

www.dergipark.gov.tr/mediterranean

MEDITERRANEAN
AGRICULTURAL SCIENCES
(2018) 31(1): 49-54
DOI: 10.29136/mediterranean.363716
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Anahtar Kelimeler:

Genom biiyiikliigii biyoloji, genetik, taksonomi ve evrim ¢aligmalari i¢in son derece yararl bir
olgiittiir. Bu olgiit tiirlere 6zel oldugundan, tiir teshisine ve gen bankalarinda korunan genetik
materyalin etiket bilgilerinin hizli bir sekilde teyit edilebilmesine imkan saglamaktadir. Bu
calismada flow sitometri ile 13 farkli Avena tiiriine ait 64 aksesyonun ortalama genom
biiyiikliiklerinin ve ploidi seviyelerinin belirlenmesi hedeflenmistir. Analiz edilen A. brevis, A.
hirtula, A. longiglumis, A. nuda, A. strigosa, A. ventricosa, A. abyssinica, A. barbata, A.

é\éi?liiek DNA igerigi murphyi, A. vaviilovi.ana,‘ A fatua, A sativa ve A. sterilis tﬁrlerine: a@t ‘akses‘yonlar‘m‘ortalama

Flow sitometri cekirdek DNA 1g:er}k1€r1n1n 8.'58 '1le 26.54 pg/2C arasmdg d§g1‘§t.1g1 behrlenm1§t1r. Avena

Ploidi seviyesi aksesyonlarinin ¢ekirdek DNA igerikleri arasindaki farklilik istatistiki olarak 6nemli bulunmus
ve aksesyonlarin ploidi diizeylerinin diploid ile hekzaploid arasinda degistigi saptanmistir.
Analizlerden elde edilen sonuglar USDA-NSGC gen bankasinda saklanan bu aksesyonlardan
bazilarinin etiket bilgilerinin dogru olmadigini ortaya ¢ikarmistir. Literatiirde mevcut
galigmalarin sonuglarindan farkli olarak, incelenen dokuz A. brevis aksesyonunun DNA
iceriklerinin 12.21-12.61 pg/2C araliginda oldugu tespit edilmistir. Benzer sekilde, USDA-
GRIN sisteminde mevcut tek A. hirtula aksesyonunda daha once yapilmis ¢aligmalarin aksine
¢ekirdek DNA miktar1 16.16 pg/2C olarak bulunmustur.
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Genome size is a good metric used in taxonomy and breeding studies for characterization of
the genome and determination of evolutionary distances. It is mostly invariable within species;
therefore, genome size estimations could be used for species identification and determination
of genetic material integrity in germplasm collections. The present study targets verification of
genome sizes and ploidy levels of 64 accessions classified in 13 Avena species using flow
cytometry. Estimated nuclear DNA content of A. brevis, A. hirtula, A. longiglumus, A. nuda,
A. strigosa, A. ventricosa, A. abyssinica, A. barbata, A. murphyi, A. vaviloviana, A. fatua, A.
sativa ve A. sterilis accessions in this study ranged between 8.58-26.45 pg/2C. It was found
that nuclear DNA contents of the Avena accessions were statistically different, and ploidy
levels of accessions are between diploid and hexaploid. Based on the data obtained from the
flow cytometry analyses, it was concluded that some accessions were labelled wrongly in the
USDA-NSGC collection. Contradicted from the studies in the literature, nuclear DNA content
of nine A. brevis accessions were found between 12.21-12.61 pg/2C. Similarly, nuclear DNA
content of the sole A. hirtula accession available in the USDA-GRIN system was found as
16.16 pg/2C, which was reported differently in the previous studies.

1. Giris

Genom biiyiikliigl, bir organizmanin sahip oldugu replike
olmamig haploid kromozom takiminin icerdigi DNA miktarin
ifade etmektedir (Swift 1950). Diploid (2n=2x) organizmalarda
genom biyiikligi, haploid (n sayida kromozom) sayida
kromozomun icerdigi DNA miktarin

ifade etmektedir.

Ekmeklik bugday (2n=6x=42) gibi ii¢ farkli genoma (ABD)
sahip organizmalarda ise bu ii¢ farkli genomu olusturan
kromozomlarin yarisindaki DNA igerigi genom biiyiikliiglinii
verir. Genom biiytikligii C degeri olarak ifade edilmekte olup,
bu deger genomdaki DNA igeriginin pikogram cinsinden
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miktaridir. 2C degeri ise ploidi seviyesine bakilmaksizin,
somatik bir hiicrenin ¢ekirdegi igerisinde bulunan DNA
miktaridir (Sakiroglu ve Kaya 2012; Tuna 2014).

Tiirler arasinda genom biiytikligii (C degeri) bakimindan
o6nemli diizeyde (yaklagik 1000 kat) farkliliklar gozlenmektedir.
Diger taraftan bir tiiriin farkli bireyleri arasinda genom
biiyiikliigii degismeden sabit kalmakta ve bu nedenle tiirlere
6zel olmaktadir (Bennett ve Leitch 1995). Bu nedenle, tiirlerin
C degerleri biyoloji, genetik, taksonomi ve evrim ¢aligsmalari
icin son derece 6nemlidir (Rees ve Walters 1965; Price and
Bachmann 1975; Ohri 1998; Ozkan ve ark. 2003).

Flow sitometri giiniimiizde genom  biiyiikligiiniin
belirlenmesinde kullanilan en yeni, hizli, hassas ve ekonomik
metottur. Flow sitometri ile belirlenmis C degerleri ile tiirlerin
kromozom sayilar1 arasinda ¢ok siki bir iliski olmasi nedeniyle
bu parametre tiirlerin ploidi diizeylerinin belirlenmesinde de
kullanilmaktadir (Tuna ve ark. 2001; Kaya 2010).

Gramineae familyasi igerisinde yer alan Avena cinsine ait
tiirlerin temel kromozom sayis1 yedidir (x=7). Bu cins igerisinde
ploidi diizeyleri diploid ile hekzaploid arasinda degisen yaklagik
30 tir yer almaktadir. Avena cinsi A, B, C ve D olarak
adlandirilmig dort farkli genomu icermekte olup, diploid tiirlerin
A ya da C genomlarina, tetraploid tiirlerin AC ya da AB
genomlarina, hekzaploid tiirlerin ise ACD genomlarina sahip
oldugu bilinmektedir. Bugiine kadar B ya da D genomunu
tagtyan diploid bir yulaf tiirti heniiz tanimlanmamigtir (Yan ve
ark. 2016).

Avena cinsi sahip oldugu genis tiir ve genom cesitliligi ile
oldukc¢a biiyiik bir genomik havuza sahiptir ve Avena tiirleri
hastaliklara dayanikliliktan verime kadar pek c¢ok geni
tagimaktadir (Loskutov 2008). Yabani tiirlerdeki bu genlerin
tanimlanip, kiiltiir tiirlerine aktarilmasi yulaf 1slaht agisindan
olduk¢a dnemlidir.

Yaygin olarak kiiltiirii yapilan A. sativa (beyaz yulaf) ve A.
byzantina (kirmizi yulaf) tiirleri, 2n=42 kromozom sayisina
sahip olan hekzaploid yulaf grubundadir (Erbas 2012). Yulaf (A.
sativa) hem insan hem de hayvan beslenmesinde kullanilan
onemli bir tahil olup, diinyada ve Tiirkiye’ de en ¢ok iiretilen
altincr tahil tiirtidiir (FAOStat 2014). Yiiksek antioksidan icerigi
ve suda ¢oziinebilir lifli yapis1 nedeniyle bugday, musir, piring
gibi klasik karbonhidrat kaynaklarina tercih edilen bir tahil
olarak yulaf, her gecen giin daha da 6n plana ¢ikmaktadir
(Wood 2001; Dokuyucu ve ark. 2002).

ABD’ nin Idaho eyaletinde bulunan ABD Tarim Bakanlig1
Ulusal Kiigiik Daneli Tahillar Koleksiyonu (USDA-NSCG)
20 000’in tizerindeki Avena aksesyonu ile diinyadaki en biiyiik
yulaf koleksiyonlarindan birine sahiptir. Bu koleksiyonda,
tanimlanmig yaklagik 30 Avena tiirinden 13 tanesine ait
aksesyonlar mevcuttur. Bununla birlikte nadiren de olsa USDA-
GRIN sisteminde bazi aksesyonlarin teshisinin yanlis yapildig:
bildirilmigtir (Sakiroglu ve Brummer 2011). Bu calismada
USDA-NSGC koleksiyonunda mevcut olan Avena tiirlerinden,
her tiirli temsil edecek sekilde rastgele segilen 64 aksesyon
kullanilmis olup, bu aksesyonlarin DNA igerikleri ve ploidi
seviyeleri flow sitometri yontemi kullanilarak belirlenmistir.

2. Materyal ve Yontem

Aragtirmamizda dordii Tiirkiye’de de bulunan, toplamda 13
farkli Avena tiiriine ait 64 aksesyon kullanilmigtir. Tohumlar
ABD Tarim Bakanlig1 Ulusal Bitki Genetik Kaynaklar Sistemi
(USDA-GRIN)’ nden temin edilmistir. Flow sitometri
analizlerinde referans bitki olarak 2C DNA igerigi 3.65 pg olan

adi fig (Vicia sativa) ile 10.65 pg olan arpa (Hordeum vulgare)
kullamilmustir. Tohumlar, igerisinde steril torf bulunan 7x7x7
cm biytikligiinde oyuklara sahip viyollere ekilmis ve bitkiler
analizler tamamlanana kadar plastik serada yetistirilmistir.
Analizlerde 4-5 haftalik geng ve saglikli bitkilerden elde edilen
yaprak dokular1 kullanilmugtir. Caligmada kullanilan Avena
aksesyonlarinin numaralar1 ve her aksesyon i¢in analiz edilen
bitki sayist Cizelge 1’°de verilmistir.

Flow sitometri analizleri igin 6rnekler CyStain Pl Absolute
P (Partec, Almanya) kullanilarak hazirlanmistir. Saglikli yulaf
ve referans bitkilerinden elde edilmis 0.5 cm? biiyiikligindeki
taze yaprak dokulari petri kaplarma yerlestirilerek iizerlerine
500 pl izolasyon tamponu (buffer) ilave edilmistir. Daha sonra
yaprak dokular1 keskin bir jilet ile 30-60 saniye siiresince kiigiik
parcalara ayrilana kadar pargalanmistir. Ornekler petri kabi
icerisinde 10-15 saniye ¢alkalandiktan sonra 30-90 saniye kadar
bekletilmis ve 50 pl CellTrics filtre (Partec, Almanya) ile
stiziilerek tiiplere transfer edilmistir. Tiiplere 2 ml boyama
soliiyonu ilave edildikten sonra 6rnekler 1s1ksiz bir ortamda 30-
60 dakika inkiibasyona birakilmistir. Orneklerin DNA
iceriklerinin belirlenmesine yonelik Olciimler CyFlow Space
(Partec, CY-S-3001) flow sitometre cihazinda 488 nm dalga
boyunda yapilmigtir (Tuna 2014). Ortalama DNA igerigi, 10000
¢ekirdegin analiziyle belirlenmistir. Cekirdek DNA igerikleri,
ornekler ve standart Dbitkilerden elde edilen floresan
yogunluklarin1 kiyaslayan asagidaki formiil ile hesaplanmistir.
DNA igeriklerine ait elde edilen degerler giiven araliklarini
(confidence interval) kullanan basit bir istatistik prosediir ile
kiyaslanmustir (Steel 1960).

Ornek DNA miktari= (Ornek bitkinin floresans yogunlugu/
Standart bitkinin floresans yogunlugu) x Standart bitkinin DNA
igerigi

3. Sonugclar ve Tartisma

Incelenen aksesyonlarin ploidi seviyelerini belirlemek igin
orneklerin floresans yogunluklari, ploidi seviyeleri daha
onceden bilinen arpa ve adi fig ile kiyaslanmistir. Bunun igin
oncelikle bu iki tiire ait bitkilerin floresans yogunluklari tespit
edilmigtir. Standartlar (diploid) i¢in 150 nm dalga boyunda
pikler elde edilmistir. Yapilan tiim flow sitometri analizlerinden
histogramlar elde edilmis olup, diploid, tetrapoid ve hekzaploid
tiirlerden birer 6rnek Sekil 1°de sunulmustur.

Orneklerden elde edilen pikler ile standartlardan elde edilen
pikler Sekil 1’ deki gibi kiyaslanmigtir. Kiyaslama sonucunda
aksesyonlarin diploid, tetraploid veya hekzaploid olduklar
tespit edilmistir (Cizelge 1).

Aksesyonlarmn DNA iceriklerinin Belirlenmesi

Bu c¢alismada flow sitometri ile DNA igerikleri daha
onceden bilinen arpa (10.7 pg/2C ) ve adi fig (3.65 pg/2C)
standart olarak kullanilmak suretiyle 13 Avena tiiriine ait 64
aksesyonun ortalama 2C ¢ekirdek DNA igerikleri (genom
biiyiikliikleri) basarili bir sekilde belirlenmistir. Elde edilen
sonuclarin CV degerlerinin % 4’ ten daha diisiik olmasi yapilan
analizlerin hassasiyetini gostermektedir. Calismada elde edilen
sonuglara gore, Avena aksesyonlarmin 2C c¢ekirdek DNA
iceriklerinin 8.58 ile 26.54 pg arasinda degistigi belirlenmistir.
Aksesyonlara ait ¢ekirdek DNA igerikleri Cizelge 1°de ve farkli
ploidi seviyesindeki {i¢ drnege ait flow sitometri histogramlari
Sekil 1°de sunulmustur.

Yapilan analiz sonucunda incelenen aksesyonlarin ¢ekirdek
DNA igeriklerinin tiir ortalamalarmm 8.61-26.54 pg/2C
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Cizelge 1. Calismada kullanilan Avena aksesyonlarinim ¢ekirdek DNA igerikleri ve ploidi seviyeleri.
Table 1. Nuclear DNA content and ploidy levels of Avena accessions used in this study.
. Ploidi Aksesyon Bitki Ortalama 2C Giiven Arahgi (pg DNA)
Tiirler seviyesi Noy sayisi degeri (pg DNA) Standart Sapma Tsx Alt Ust

A. brevis 2n=2x P1158204 5 12.39 0.15 0.18 12.21 12.54
A. brevis 2n=2x P183719 5 12.36 0.13 0.15 12.21 12.49
A. brevis 2n=2x P1266826 5 12.42 0.14 0.16 12.26 12.56
A. brevis 2n=2x PI1 258545 5 12.48 0.17 0.20 12.28 12.65
A. brevis 2n=2x P1 258543 5 12.48 0.17 0.20 12.28 12.65
A. brevis 2n=2x P1573533 5 12.49 0.17 0.19 12.29 12.66
A. brevis 2n=2x P1258542 5 12.41 0.07 0.08 12.33 12.48
A. brevis 2n=2x PI1 258544 5 12.48 0.07 0.08 12.40 12.55
A. brevis 2n=2x P1119009 5 12.53 0.08 0.09 12.44 12.61
A. hirtula 2n=2x P1 657464 5 16.16 0.34 0.39 15.77 16.50
A. longiglumis 2n=2x Clav 9071 3 8.70 0.28 0.32 8.38 8.97
A. longiglumis 2n=2x Clav 9088 3 9.08 0.55 0.63 8.45 9.63
A. longiglumis 2n=2x Clav 9087 3 8.80 0.21 0.24 8.57 9.01
A. longiglumis 2n=2x P1 282730 3 8.92 0.27 0.31 8.61 9.19
A. longiglumis 2n=2x P1 367390 3 8.96 0.23 0.27 8.69 9.19
A. longiglumis 2n=2x Clav 9089 3 9.02 0.10 0.11 8.91 9.11
A. nuda 2n=2x Clav 9010 3 8.74 0.48 0.55 8.19 9.22
A. nuda 2n=2x Clav 9008 3 8.58 0.20 0.23 8.35 8.79
A. nuda 2n=2x Clav 9009 3 8.78 0.25 0.28 8.50 9.03
A. nuda 2n=2x Clav 9047 3 8.93 0.36 0.42 8.51 9.29
A. nuda 2n=2x P1401795 3 9.00 0.36 0.41 8.59 9.36
A. strigosa 2n=2x Clav 1782 3 8.61 0.55 0.64 7.97 9.16
A. strigosa 2n=2x Clav 2520 3 8.64 0.36 0.42 8.22 9.00
A. strigosa 2n=2x Clav 7280 3 8.61 0.17 0.19 8.41 8.78
A. strigosa 2n=2x P1 131695 3 8.74 0.23 0.27 8.47 8.98
A. strigosa 2n=2x Clav 5082 3 8.67 0.08 0.09 8.59 8.75
A. strigosa 2n=2x Clav 2514 3 8.76 0.03 0.04 8.73 8.79
A. ventricosa 2n=2x P1657338 3 9.81 0.17 0.20 9.61 9.98
A. ventricosa 2n=2x P1657337 3 9.76 0.08 0.09 9.67 9.84
A. abyssinica 2n=4x P1411313 2 16.54 0.00 0.00 16.54 16.54
A. abyssinica 2n=4x P1411306 3 16.37 0.24 0.27 16.09 16.61
A. abyssinica 2n=4x P1411169 3 16.41 0.14 0.16 16.26 16.55
A. abyssinica* 2n=4x P1411314 3 24.98 0.25 0.28 24.70 25.23
A. abyssinica* 2n=4x P1411150 3 25.48 0.19 0.22 25.27 25.67
A. barbata* 2n=4x PI1377777 5 12.83 0.06 0.07 12.76 12.89
A. barbata* 2n=4x P1377779 5 12.91 0.09 0.10 12.80 13.00
A. barbata 2n=4x P1337774 5 16.25 0.20 0.23 16.03 16.45
A. barbata 2n=4x P1411376 5 16.55 0.24 0.28 16.27 16.80
A. barbata 2n=4x P1411374 5 16.90 0.13 0.14 16.75 17.02
A. murphyi 2n=4x P1 657382 3 18.51 0.43 0.49 18.02 18.94
A. murphyi 2n=4x P1 657381 3 18.59 0.28 0.32 18.27 18.87
A. murphyi 2n=4x P1 657356 3 18.58 0.12 0.14 18.43 18.70
A. murphyi 2n=4x P1657355 3 18.59 0.04 0.05 18.54 18.63
A. murphyi 2n=4x P1657383 3 18.71 0.08 0.09 18.62 18.78
A. vaviloviana 2n=4x P1412761 3 16.45 0.35 0.41 16.04 16.80
A. vaviloviana 2n=4x P1412733 3 16.33 0.11 0.12 16.21 16.43
A. vaviloviana 2n=4x P1412760 3 16.43 0.08 0.09 16.34 16.51
A. vaviloviana 2n=4x P1 412736 3 16.69 0.26 0.30 16.40 16.95
A. vaviloviana 2n=4x P1412753 3 16.44 0.03 0.03 16.40 16.47
A. fatua 2n=6x P1411471 5 25.40 0.47 0.54 24.86 25.87
A. fatua 2n=6x P1411470 5 25.34 0.26 0.30 25.04 25.60
A. fatua 2n=6x Pl 411477 5 26.09 0.77 0.88 25.20 26.85
A. fatua 2n=6x P1411476 5 25.95 0.61 0.71 25.25 26.57
A. fatua 2n=6x P1411472 5 26.15 0.76 0.88 25.28 26.91
A. sativa 2n=6x P1411414 5 25.86 0.52 0.60 25.26 26.38
A. sativa 2n=6x P1411402 5 25.81 0.33 0.38 25.43 26.14
A. sativa 2n=6x P1411415 5 25.95 0.17 0.19 25.75 26.12
A. sativa 2n=6x P1 411407 5 26.40 0.44 0.51 25.90 26.84
A. sativa 2n=6x P1411401 5 26.30 0.18 0.20 26.10 26.48
A. sterilis 2n=6x P1412601 5 25.76 0.27 0.31 25.44 26.03
A. sterilis 2n=6x P1 412572 5 25.93 0.22 0.25 25.68 26.14
A. sterilis 2n=6x Pl 412571 5 26.14 0.32 0.37 25.77 26.46
A. sterilis 2n=6x P1 412595 5 26.31 0.31 0.36 25.95 26.62
A. sterilis 2n=6x P1412590 5 26.54 0.30 0.34 26.20 26.84

*: Fiziksel karigiklik oldugu ya da tiir tanimlamasinda hata yapildigi tespit edilen aksesyonlar.
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Sekil 1. Avena strigosa (diploid, A genomu), A. abbyssinica (tetraploid, AB genomu) ve A. sativa (hekzaploid, ABD genomu) tiirlerinden izole edilen
propidiumiodide (PI) ile boyanmus hiicre ¢ekirdeklerine ait floresan histogramlari. Arpa (Hordeum vulgare) ve adi fig (Vicia sativa) bitkileri
kontrol olarak kullanilmigtir.

Figure 1. Fluorescent histograms of propidiumiodide (P1) dyed nuclei isolated from Avena strigosa (diploid, genome A), A. abbyssinica (tetraploid,
genome AB) and A. sativa (hexaploid, genome ABD). Barley (Hordeum vulgare) and vetch (Vicia sativa) were used as control.
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arasinda degistigi goriilmiis olup, diploid tiirlerde DNA
iceriginin  7.99-12.53, tetraploid tiirlerde 6.37-18.71 ve
hekzaploid tiirlerde ise 25.40-26.54 araliginda oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 1).

Farkli bitki tiirlerinde yapilan calismalarda, gen bankasina
koymadan 6nce tiirlerin fiziksel benzerlikler nedeniyle akraba
tiirlerle karistigi, yanlis tanimlandig1 veya dncesinde ya da gen
bankasinda tutuldugu siiregte ugradiklari fiziksel karisma
nedeniyle aksesyonlarin gen bankas: veritabaninda kayitli olan
tiirle farkliliklar gosterdigi bildirilmistir (Sakiroglu ve Brummer
2011).

Alt ve st degerler temel alinarak yapilan istatistiki analizde
A. abyssinica da incelenen bes aksesyondan ortalama DNA
icerigi bakimindan {i¢ tanesinin birinci grubu (PI 411313, PI
411306, PI 411169) ve diger ikisinin ikinci grubu (PI 411314,
PI 411150) olusturacak sekilde farkli oldugu goriilmiistiir. ilk
grubun DNA igerigi ortalamast 16.37-19.17 pg olup, diger
grupta ise bu aralik 25.48-25.98 pg olarak tespit edilmistir. Bu
degerler A. abyssinica igin Yan ve ark. (2016) tarafindan
bildirilen 16.49-16.97 pg/2C DNA araligindan farklilik arz
etmekte olup, Pl 411314 ve Pl 411150 aksesyonlarinin A.
abyssinica tiirii icerisinde yer almadigina isaret etmektedir.

Ayni sekilde A. barbata’ da analiz edilen 5 aksesyon, DNA
icerikleri 12.83-12.91 pg/2C ve 16.25-16.90 pg/2C olan
istatistiki olarak iki farkli grup (PI 377777, PI 377779 ve PI
337774, Pl 411376, Pl 411374) meydana getirmektedir. Daha
once yapilan dort farkli aragtirma ile A. barbata igin ortalama
DNA igeriginin 16.42-18.15 pg/2C oldugu bildirilmistir
(Cizelge 2). Bu sonuglar, PI 377777 ve P1 377779 aksesyonlari
icin USDA gen bankasinda tohum karisikligi olduguna ya da
yanlis tiir teshisinin yapildigina isaret etmektedir.

Avena tiirlerinden bazilariin genom biiyiikliikleri flow
sitometreye gore daha eski ve sonuglart daha az hassas olan
Feulgen mikrodensimetre yontemiyle ti¢ farkli grup tarafindan
belirlenmigtir (Bullen ve Rees 1972; liyama ve Grant 1972;
Bennett ve Smith 1976). Bullen ve Rees (1972) ve liyama ve

Grant (1972) tarafindan elde edilen sonuglar daha sonra Bennett
ve Smith (1976) tarafindan kalibrasyonu yapilarak tekrar
yaymlanmistir. Son olarak Yan ve ark. (2016) flow sitometre
kullanarak 26 Avena cinsine ait 99 aksesyonun genom
biiyiikliigiinii belirlemislerdir. Daha 6nce gerceklestirilen bu
dort calisma ve bizim ¢alismamizda bulunan sonuglar
karsilastirmali olarak Cizelge 2’de sunulmustur.

Bu ¢alisma sonucunda; daha 6nceki ¢alismalarda bulunan
sonuglarn  (8.98-9.5 pg/2C) tamamindan farkli olarak
A. brevis’ e ait incelenen dokuz aksesyonda g¢ekirdek DNA
miktarinin  12.36-12.53 pg/2C araliginda oldugu tespit
edilmistir. Yine benzer sekilde A. hirtula da (USDA -NSGC’ de
mevcut tek aksesyon) c¢ekirdek DNA miktarinin 16.16 pg/2C
oldugu; bunun da Onceki c¢aligmalardaki 8.8-9.8 pg/2C
araligindan oldukga farkli oldugu tespit edilmistir.

Incelenen aksesyonlarda 10/64 (% 16) oraninda tohum
karisiklign ya da yanlis tiir teshisi yapildigi, dolayisiyla bu
aksesyonlara ait tohumlarin etiket bilgilerindeki tiirler olmadig:
tespit edilmistir. Bu durum — incelenen aksesyonlar g6z 6niinde
bulunduruldugunda — Avena tiirleri igerisinde tiir i¢i varyasyonu
ya da kangikligr ifade etmektedir. Daha Once yapilmis
caligmalarla paralel olarak ayni ploidi diizeyine sahip tiirler
arasinda da c¢ekirdek DNA iceriklerinin farkli oldugu,
dolayistyla Avena cinsine ait tiirlerde tiirler aras1 varyasyonun
goriildiigl belirlenmistir. Elde edilen verilerin 1slah, taksonomi
ve diger caligmalarda kullanilabilecegi diistiniilmektedir.

Tesekkiir

Bu calisma Necmettin Erbakan Universitesi Bilimsel
Aragtirmalar  Fonu  (Proje No: 161315001) tarafindan
desteklenmis ve Ahmet Paksoy’ un yiiksek lisans tezinde elde
edilen veriler kullanilarak hazirlanmstir. Giilru Yiicel ve Taha
Tangut’ a teknik yardimlarindan dolayi tesekkiir ederiz.

Cizelge 2. Farkli calismalarda belirlenen Avena tiirlerine ait genom biiyiikliiklerinin karsilastirmasi (pg/2C).

Table 2. Comparison of Avena genome sizes determined in this study and previous studies (pg/2C).

Bu calismada
(In the present study)

Yan ve ark. (2016) Bullen ve Rees (1972)* liyama ve Grant (1972)° Bennett ve Smith (1976)

A. brevis 12.45 8.98
A hirtula” 16.16 9.08
A. longiglumis 8.91 9.23
A. nuda 8.81 9.08
A. strigosa 8.67 9.07
A. ventricosa 9.78 10.29
A. abyssinica 16.44 16.73
A. barbata 16.25 16.42
A. vaviloviana 16.47 16.38
A. fatua 25.79 25.81
A. sativa 26.07 25.70
A. sterilis 26.13 25.75

8.9 (10.8) — 95
9.4 (11.4) 9.8 8.8
9.9 (12.0) 9.8 10.6
8.8 (10.6) — —
9.7 (11.7) 10.0 8.0
— 10.9 —

17.9 (21.6) 18.0 96
18.5 (22.4) 18.1 17.8
17.0 (20.5) 18.4 —
28.3(34.2) 25.7 —
27.5(33.2) - 265
28.6 (34.5) 28.2 27.3

*: Bu galismada ¢ekirdek DNA miktarlar1 6nceki ¢aligmalardan farklilik gosteren tiirler.
a: Degerler Bennett ve Smith (1976) tarafindan tekrar kalibre edilmistir. Parantez igerisindeki degerler Bullen ve Rees (1972)’ e ait orijinal degerlerdir.

b: Degerler Bennett ve Smith (1976) tarafindan tekrar kalibre edilmistir.
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