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ÖZ 

 

Asma, dünya genelinde neredeyse tüm kıtalarda ekonomik olarak yetiştirilebilen önemli bir bitki türüdür. Günümüzde en 

geniş yayılıma sahip asma türü olan Vitis vinifera L.’nin 12.000’den fazla çeşidinin olduğu tahmin edilmektedir. Anadolu 

coğrafyasında uzun bir geçmişe sahip olan bağcılık, farklı ekolojik koşullara adaptasyon sağlamış ve çeşitli özelliklere 

sahip geniş bir asma genetik havuzunun oluşmasına olanak tanımıştır. Ancak bu geniş genetik havuz içinde birçok 

homonim ve sinonim üzüm çeşidinin ve genotipinin yer aldığı da gözlemlenmektedir. Özellikle şarap üretiminde üst 

sıralarda yer alan ülkelerde, üzüm çeşitlerinin doğru bir şekilde tanımlanması büyük önem taşırken, Türkiye’de yerel 

çeşitler üzerine yapılan araştırmalar sınırlı sayıdadır. Üzüm çeşitlerinin tanımlanmasında morfolojik yöntemler bazen 

yetersiz kaldığından, özellikle homonim ve sinonim çeşitlerin ayırt edilmesinde moleküler yöntemler kullanılması daha 

kabul edilebilir sonuçların elde edilmesi açısından önem arz etmektedir. Son yıllarda öne çıkan Yüksek çözünürlüklü 

erime (HRM) analizi, DNA dizilerindeki genetik varyasyonları tanımlamak için kullanılan güçlü bir tekniktir. Bu nedenle, 

HRM yönteminin üzüm çeşitlerinin tanımlanmasında kullanılması, etkili ve ekonomik bir seçenek olarak öne 

çıkmaktadır. Bu derlemede, HRM yönteminin üzüm çeşitlerinin tanımlanmasında ve bağcılığın diğer alanlarında nasıl 

kullanılabileceği özetlenerek sunulmuştur. 

 

Anahtar Kelimeler: Yüksek çözünürlüklü erime analizi, Vitis vinifera L., SSR, genetik çeşitlilik 

 

Identification of Grapevine Varieties by HRM Technique and Different Uses 

 

ABSTRACT 

 

The grapevine is an important plant species that can be economically cultivated on almost all continents worldwide. Vitis 

vinifera L., the most widely distributed grapevine species, is estimated to have more than 12.000 varieties. Viticulture, 

which has a long history in Anatolia, has adapted to different ecological conditions and allowed the formation of a large 

grapevine genetic pool with various characteristics. While accurate identification of grape varieties is of great importance, 

especially in countries that rank high in wine production, research on local varieties is limited in Turkey. Since 

morphological methods are sometimes inadequate in the identification of grape varieties, it is important to use molecular 

methods to obtain more precise results, especially in distinguishing homonymous and synonymous varieties. High 

resolution melting (HRM) analysis is a powerful technique used to identify genetic variation in DNA sequences. 

Therefore, the use of HRM method for grape variety identification is an effective and economical option. In this review, 

we summarize how the HRM method can be used in grape variety identification and other areas of viticulture. 

 

Keywords: High resolution melting analysis, Vitis vinifera L., SSR, genetic diversity 

 

GİRİŞ 

 

Geçmişi 150 milyon yıl öncesine dayandığı 

tahmin edilen asma bitkisi hem meyvesi olan 

üzümlerin hem de üzümden elde edilen şarabın, 

tarihsel olarak Sami halkların kurduğu uygarlıklardan 

Roma imparatorluğuna kadar tüketiminin 

sürdürülmesinin yanı sıra çeşitli dini ve kültürel 

ritüellerde de yer alması nedeniyle pek çok kültürün 
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önemli bir parçası olmuştur [1, 2]. Botanik olarak 

asmalar Vitaceae (asmagiller) ailesi altında 

sınıflandırılmaktadır [3]. Günümüzde de dünyada 

yoğun olarak yetiştiriciliği sürdürülen asmaların, en 

geniş yayılıma ve yüksek ekonomik değere sahip olan 

türü Vitis vinifera L.’dir [4]. Vitis vinifera L. türüne 

ait çeşitler ve tipler, farklı iklim ve toprak şartlarına 

adaptasyon yeteneklerinin yüksek olması nedeniyle 

Anadolu’nun da içinde bulunduğu Transkafkasya gen 
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merkezinden göç veya ticaret gibi insan hareketleri 

neticesinde bütün dünyaya yayılmıştır [5]. 

Vitis vinifera L. türüne ait dünya genelinde çok 

fazla çeşit bulunmasına rağmen özellikle 1950’li 

yıllarda Avrupa’da başlayan ıslah çalışmaları 

neticesinde özellikle şaraplık olarak değerlendirilen 

bazı üzüm çeşitlerinin bağcılıkta baskın hale gelmesi 

genetik çeşitliliğin erozyonuna sebep olmuştur [6]. 

Türkiye, bu türün gen merkezi olan coğrafyanın bir 

bölümünü kapsaması sayesinde pek çok varyeteye ev 

sahipliği yapmaktadır [7]. Özellikle farklı ekolojik 

özelliklere sahip bölgelerde otokton üzüm çeşitlerinin 

varlığı, Türkiye’nin büyük asma genetik çeşitliliğinin 

kanıtı niteliğindedir. Ancak bağcılıkla uğraşan 

üreticilerin ekonomik olarak diğer tarımsal ürünlere 

kıyasla daha düşük kazanç elde etmeleri ve ülkemizin 

üzüm ve üzüm ürünlerine ait dünyadaki pazar payının 

her geçen gün azalması yetiştiricileri bağcılıktan 

uzaklaştırmaktadır [8, 9, 10]. Bu durum asma gen 

kaynaklarımızın etkin kullanılamamasına, mevcut 

bağ alanlarının azalmasına, yerel ve az bilinen üzüm 

çeşitlerinin kaybolmasına neden olmaktadır. 

Tekirdağ Bağcılık Araştırma Enstitüsü tarafından 

1965 yılında başlatılan “Asma Genetik Kaynaklarının 

Belirlenmesi, Muhafazası ve Tanımlanması” projesi 

ile Koleksiyon Bağı oluşturulmuştur. Bu milli 

Koleksiyon Bağında yaklaşık olarak 1500’e yakın 

yerel üzüm çeşidi ve genotipi bunun yanı sıra 

Antepfıstığı Araştırma Enstitüsü Müdürlüğünde Bağ 

Genetik Kaynakları projesi kapsamında 117 adet 

yerel üzüm çeşidi ve genotipleri muhafaza altına 

alınmıştır [11]. Gerek bu genotiplerin korunması 

gerekse diğer yerel genotiplerin belirlenip koruma 

altına alınması Türkiye bağcılığının geleceği ve 

sürdürülebilirliği açısından oldukça önemlidir. 

Nitekim farklı araştırmacıların ortaya koydukları 

iklim değişimi senaryolarına göre hali hazırda su 

kıtlığı sınırındaki ülkelerden biri olan Türkiye’nin, 

etkisi giderek artan su kıtlığı ve buna bağlı su krizi ile 

baş başa kalacağı tahmin edilmektedir [12, 13]. 

Bununla birlikte iklim değişikliğine bağlı olarak 

mevcut üretim alanlarında bitki hastalık ve 

zararlılarının yoğunluklarının ve zararlarının da 

önemli ölçüde değişim göstereceği düşünülmektedir. 

Bu nedenler göz önüne alındığında sürdürülebilir 

bağcılık açısından; sıcak-kurak koşullara iyi uyum 

sağlayabilecek ve hastalık ve zararlılara karşı direnci 

yüksek üzüm çeşitlerinin ıslah edilmesi oldukça 

önemlidir [14]. 

Yeni üzüm çeşitlerinin ıslahında kullanılacak 

ebeveyn adaylarının söz konusu özelliklere sahip 

olup olmadıklarının belirlenmesi ve birbirlerinden 

farklarının ortaya konması için her geçen gün gelişen 

moleküler tanımlama tekniklerinin hem koruma 

altına alınmış hem de henüz korunmaya alınmamış 

üzüm çeşitlerinin tanımlanmasında kullanılması 

gerekmektedir. Çeşit tanılamada PCR temelli pek çok 

yöntem geliştirilmiştir ve halen gelişmeye devam 

etmektedir. PCR temelli yöntemlerin arasından son 

yıllarda HRM analizi ön plana çıkmaya başlamıştır. 

HRM analizi, DNA erime (ayrışma) eğrilerindeki 

küçük farklılıkları tespit eden bir PCR sonrası 

yöntemdir. Hedef DNA bölgesini çoğaltarak ve 

ardından DNA’yı denatüre etmek için numuneyi 

kademeli olarak ısıtarak çalışır. DNA eridikçe, çift 

sarmallı DNA’ya bağlanan floresan bir boya sinyalini 

kaybederek dizi varyasyonlarının tespit edilmesini 

sağlar [15]. Örnekler arasındaki erime sıcaklıkları ve 

eğri şekillerindeki farklılıklar tek nükleotid 

polimorfizmleri (SNP’ler), mutasyonlar, metilasyon 

farklılıkları ve diğer genetik varyasyonların varlığını 

ortaya çıkarabilir [16]. Homozigot varyantlar tipik 

olarak erime eğrisindeki sıcaklık kaymaları ile 

tanımlanırken, heterozigotlar eğri şeklinde 

değişiklikler gösterir. Benzersiz erime eğrisi 

profillerinin analizi yoluyla DNA örneklerindeki 

genetik varyasyonları tespit etmek için hassas, esnek 

ve güçlü bir tekniktir. 

Asma gen kaynaklarının korunmasının yanı sıra 

özelliklerinin belirlenip sınıflandırılması bu açından 

önemlidir. Ayrıca Türkiye’de özellikle geleneksel 

bağcılığın sürdürüldüğü yörelerde bağların 

çoğunlukla vejetatif yöntemlerle çoğaltılmış 

materyallerle tesis edilmiş olması, bazı çeşitlerin bir 

bölgeden diğerine götürülürken ismine dikkat 

edilmemesi ve bu üzüm çeşitlerine bölgeye özgü 

farklı adlar konulması; üzüm çeşitlerinin 

tanımlanmasında karışıklıklara yol açmıştır. Türkiye 

asma genetik koleksiyonu oldukça fazla sayıda 

homonim ve sinonim çeşitler bulunmaktadır [17]. Bu 

çalışmada, Türkiye asma genetik kaynaklarının 

tanımlanmasına ve gelecekte yapılması planlanan 

ıslah çalışmalarına katkı sunacağını düşündüğümüz 

HRM yöntemi hakkında bilgiler sunulmuştur. 

 

ASMA ÇEŞİTLERİNİN TANIMLANMASI 

 

Üzüm çeşit ve genotiplerin doğru sınıflandırılması 

ve tanımlanması hem ekonomik açıdan hem de ıslah 

programlarının doğru başlatılması bakımından büyük 

bir öneme sahiptir. İlk kez 1661 yılında Sachs 

tarafından kullanılan “Ampelografi”, üzüm bitkisinin 

tanımlanması ve sınıflandırılmasıyla ilgilenen bir 

bilim dalı olarak ortaya çıkmıştır [18]. Daha sonra 

Türkiye’de ve dünyada yaygın olarak bağcılık 

yapılan diğer ülkelerde de üzüm çeşitlerinin 

tanımlanması ve morfolojik, pomolojik özelliklerinin 

belirlenmesine yönelik birçok çalışma yürütülmüştür 

[19, 20, 21, 22, 23, 24]. Ancak çalışmalarda 

araştırmacıların bulgularının belirli bir standart 
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dahilinde sunulması ve farklı araştırmacıların 

bulgularının daha kolay karşılaştırılabilmesi için 

Ampelografik karakterizasyonda incelenen 

özelliklerin ve bunlara ait bir tanımlayıcının 

oluşturulması gerekliliği ortaya çıkmıştır. Bu nedenle 

1983 yılında CGIAR (Uluslararası Tarımsal 

Araştırmalarla İlgili Danışma Grubu)’ın alt kurulu 

olan IBPGR (Uluslararası Bitki Genetik Kaynakları 

Kurulu) tarafından, 1997 yılında ise IPGRI 

(Uluslararası Bitki Gen Kaynakları Merkezi), OIV 

(Uluslararası Bağcılık ve Şarapçılık Ofisi) ve UPOV 

(Uluslararası Yeni Bitki Çeşitlerinin Korunması 

Birliği) tarafından desteklenen çalışmalar sonucunda 

çeşitlerin tanımlanmasında kullanılan ‘Üzüm 

Tanımlayıcıları’ (Descriptors for Grape) eserinde 

standartlar oluşturulmuştur [25, 26]. Bu normlar 

başlangıçta fenolojik gözlemlere ve morfolojik, 

pomolojik özelliklerin tanımlanmasına dayalı olarak 

başlamıştır. Nitekim bu tanımlayıcının 

oluşturulmasından sonra Türkiye’de ve dünyada 

birçok ampelografi çalışmasında bu normlar 

kullanılmıştır [27, 28, 29, 30, 31, 32, 33, 34, 35]. 

Buna karşın son yıllarda moleküler araştırmaların 

gelişmesi ve asma bitkisinin morfolojik ve pomolojik 

özelliklerinin çevresel faktörlerden etkilendiğinin 

saptanması nedeniyle temel ampelografik 

tanımlayıcıların yanı sıra asmaların genetik 

özelliklerine dayalı karakterizasyonlarının da 

yapılması gerektiği, genel kabul görmektedir [36, 37, 

38, 39, 40]. Geçtiğimiz 25 yılda Türkiye’de 

florasında yer alan ve kültürü yapılan asma tür ve 

çeşitlerinin moleküler markörlerle tanımlanmasına 

yönelik çalışmalara hız verilmiş ve RFLP, AFLP, 

RAPD, SSR ve ISSR yöntemleri kullanılan 

araştırmalar farklı araştırmacılar tarafından 

yürütülmüştür [41, 42, 43, 44, 45, 46, 47]. Bunların 

yanı sıra son yıllarda yapay zekâ destekli uygulamalar 

sayesinde; dijital tanılama/sınıflandırma (DC), dijital 

ampelometri (DA), makine öğrenimi (ML), derin 

öğrenme (DL), evrişimsel sinir ağları (CNN), yapay 

sinir ağları (ANN) ve benzeri metotlar kullanılarak 

üzüm çeşitlerinin tanımlanması, sınıflandırılması 

üzerine çalışmalar yürütülmektedir [48, 49, 50, 51, 

52, 53]. Türkiye’de yetiştirilen üzüm çeşitleri üzerine, 

söz konusu metotlardan bazıları kullanılarak yapılmış 

araştırmalar olmasına karşın bu çalışmalar oldukça 

sınırlıdır [54, 55, 56]. Bu nedenle yerli üzüm 

çeşitlerinin tanımlanması ve sınıflandırılmasına 

yönelik yapay zekâ destekli tanılama teknolojilerinin 

geliştirilmesi ve kullanılması amacıyla yeni 

çalışmaların kurgulanması ve yürütülmesi, ülkemizin 

bu alandaki yeni gelişmelere hâkim olması açısından 

önem arz etmektedir. 

 

 

GENETİK VE MOLEKÜLER GELİŞMELER 

 

Genetik tanımlamada kullanılan yöntemler 

hibridizasyona dayalı ve PCR tabanlı olarak iki ana 

gruba ayrılmaktadır. Etkinlik ve güvenirlik 

bakımından PCR tabanlı yöntemler tercih 

edilmektedir. Bu yöntemler arasında, RAPD 

(Random Amplified Polymorphic DNA), RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphism), SSR 

(Simple Sequence Repeats), ISSR (Inter-simple 

sequence repeats), AFLP (Amplified Fragment 

Length Polymorphism) ve SNP (Single nucleotide 

polymorphism) gibi markör sistemleri 

bulunmaktadır. SSR son yirmi yıldır hipervaryabilite, 

kodominans ve çoklu değişkenlik özelliklerinden 

dolayı oldukça popüler genetik belirteçler olmuştur 

[57]. Hatta OIV çalışmalarda kullanmak üzere 

çekirdek set olarak yüksek polimorfik özelliğe sahip 

VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD27, VrZAG62, 

VrZAG79 SSR markörleri paylaşmış gen 

bankalarının karşılaştırılabilmesi için ortak bölge 

olarak tercih etmiştir [58]. Liste daha sonra 

VVMD25, VVMD28, VVMD32 SSR markörleri 

eklenerek güncellemiştir [59]. 

 

HRM TEKNİĞİ VE ÇEŞİT TANILAMASI 

 

HRM, hedeflenen DNA bölgelerinin PCR 

amplifikasyonundan sonra, DNA parçaları arasındaki 

bağların sıcaklık ile kinetik enerjisi artırılarak 

hidrojen bağlarının parçalanması temeli esasına 

dayanır. Genetik materyalin termal denatürasyonuna 

(erimesine) A/T ve G/C arasındaki hidrojen 

bağlarının koparken floresan özellikli boyanın ışınımı 

hassas cihazlar yardımıyla toplanarak bir erime eğrisi 

vermektedir. Bu sayede dizinde bulunan tek baz 

değişiminin bile saptanmasına olanak sağlamaktadır 

[60]. Tek nükleotid polimorfizmi (SNP) ve İNDEL 

(genoma bazların eklenmesi veya silinmesi) ile 

oluşan mutasyonların tespiti ile aynı SSR primeri 

kullanılarak daha fazla bilginin üretilmesi sağlanır. 

Analizin süresi ve maliyeti PCR ile benzer olsa da 

ikinci bir basamak olan jel elektroforezine gerek 

duyulmamaktadır. Ayrıca kapiler elektroforez gibi 

pahalı değildir [15]. Tek tüpte olması 

kontaminasyonu önlediği gibi Etidyum bromür gibi 

kimyasallara maruz kalınmamaktadır. Ancak 

çalışılan örneğin PCR cihazının kapasitesi kadar 

olması, üstünde olduğunda sürekli negatif ve pozitif 

kontrollerin tekrar konulmasına ihtiyaç vardır. Bunun 

yanı sıra, primerin spesifik olması ve çoğaltılan DNA 

bölgelerinin uzunluğunun benzer olması farklı 

sonuçlar doğurabilir. Bu nedenle sekans analizine 

ihtiyaç duyulabilmektedir [61]. 
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ASMA’DA HRM YÖNTEMİ İLE İLGİLİ 

ÇALIŞMALAR 

 

Scopus veri tabanından “Grapevine” ve “HRM” 

kelimeleri kullanılarak yapılan aramada (20.09.2023 

tarihi itibari ile) toplam 21 adet dokümana 

rastlanılmıştır. Şekil.1’de bu dokümanlarda en çok 

kullanılan anahtar kelimeler ile oluşturulan “kelime 

bulutu” görüldüğü üzere, HRM yöntemi bağcılıkta en 

fazla tanılama çalışmalarında kullanılmıştır. Ayrıca 

farklı amaçlar ile çalışmalar yapıldığı görünmektedir. 

Asma bitkisinde HRM yönteminin 

kullanılabilirliği üzerine yapılan bir çalışmada 

Amerikan anaçları ve şaraplık çeşitler referans olarak 

kullanılmıştır. Çalışmada 5C, SO4, 125AA, 161-49C, 

3309C ve 420 Amerikan asma anaçları ve örnekler 

ZAG62 SSR markörü ile net bir şekilde ayrılmıştır. 

Birbiriyle yakın akraba olan asma anaçları OIV 

tarafından kullanılan SSR markörleri ile kolayca 

ayrıştırılabilmiştir. Yine aynı çalışmada şaraplık 

çeşitler, alınan örnekler ile HRM yöntemiyle 

birbirlerinden ayrışmış ve çalışma sonucunda HRM 

yönteminin asmaların tanılanmasında 

kullanılabilecek etkili bir yöntem olduğu 

kanıtlanmıştır [62]. Portekiz’de bulunan eski 

bağlardaki yerel üzüm popülasyonunun tanımlanması 

ile ilgili yapılan çalışmada antosiyanin sentezi ile 

ilişkili UFGT gen bölgesinde 58 farklı SNP sayesinde 

22 yerel asma varyetesinin 18’i sınıflandırılabilmiştir 

[63]. Gomes ve meslektaşları, 2018 yılında yapmış 

oldukları HRM yöntemi ile LDOX gen bölgelerinin 

kıyaslanmasında 20 çeşidi 4 ana gruba ayırırken, 

polimorfizmi daha yüksek olan F3H geni ile bu 20 

üzüm çeşidini 7 gruba ayırmıştır [16]. 

Genetik tanımlamanın yanı sıra HRM yöntemi; 

üzüm ürünlerinden elde edilmiş gıdaların 

kontrolünde, çeşitli hastalıkların teşhisinde/tanısında 

ve ıslah programlarında etkin bir şekilde 

kullanılabilir. Şarapta apelasyon önemli bir unsurdur. 

Asma yaprak, şıra ve şarap için özel geliştirilen Vv1, 

Vv2 ve Vv3 primerleri oluşturulmuştur. HRM 

testinde Vv1 geninde yaprak ve şırada başarılı 

sonuçlar alınırken Vv2 geninde tüm örneklerin 

testinde başarılı sonuç sergilemiş ve ayrımın doğru 

bir şekilde yapılmasına olanak sağlamıştır. Ayrıca 

Vv3 geninde yaprak ve şarap ayrılmasına olanak 

sağlamıştır [65]. Bunların yanı sıra HRM yöntemi, 

asma virüslerinin saptanmasında ve hatta aynı virüs 

ailesinin farklı varyantlarının belirlenmesinde de 

kullanılabilmektedir [65, 66]. Islah çalışmalarında ise 

bu yöntem, homozigot- heterezigot teşhisinde 

kullanılabilir [67]. Örneğin, VviAGL11 geni 

üzerinde Arg-197-Leu mutasyonu [G/T] homozigot 

çekirdeksizlik ve heterozigot çekirdeksizliğin ve 

ayrıca çekirdekli çeşitlerin HRM yöntemi ile 

ayrılmasına olanak sağlamaktadır [68]. Ayrıca üzüm 

çeşitlerinde tanenin muscat aromasına sahip olması 

önemli bir özelliktir. VviDXS geni üzerindeki SNPs 

(SNP 1784T>C, SNP 1822G>T, SNP 1917A>G ve 

SNP 1922C>T) oluşan mutasyon muskat aromasını 

etkilemektedir. Bu SNP’lerden yararlanarak 

genotiplerin muscat aromasına sahip olup olmadığı 

HRM yöntemi ile erkenden belirlemek mümkündür 

[69]. 

 

 
Şekil 1. Scopus veri tabanında “Grapevine” ve 

“HRM” anahtar kelimeleri kullanılarak 

çalışmalardaki en fazla kullanılan anahtar 

kelimeler ile yapılan “kelime bulutu” görseli 

 

SONUÇ 

 

Bu analiz, genetik değişiklikleri veya varyantları 

hızlı ve hassas bir şekilde tespit etmek için kullanılır. 

Asma çeşitlerinin tanımlaması, genetik varyantların 

ayırt edilmesi ve moleküler düzeyde farklılıkların 

anlaşılması için güçlü bir araç olarak 

kullanılabilmektedir. Ayrıca HRM yönteminin çoklu 

amaçlar ile bağcılıkta kullanılabilmesi büyük avantaj 

sağlamaktadır. 

HRM yönteminin Türkiye asma gen kaynaklarının 

tespiti ve korunması çalışmalarında, bağ bölgele-

rinde görülen hastalıkların genetik 

karakterizasyonlarının yapılmasında, son yıllarda 

sayıları artan üzüm çeşidi ve asma anacı ıslah 

çalışmalarında adayların seçim sürecinin 

hızlandırılmasında kullanımının uygun olacağı 

kanaatine varılmıştır. 
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