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CEVIiZ ISLAHINDA BiYOTEKNOLOJININ KULLANIMI

Akife DALDA SEKERCi® Mehmet YAMAN! Ahmet SAY?
OZET

Tiim diinyada yetistiriciligi yapilan ceviz cesitleri sans cogiirlerinden veya islah
programlarindan meydana gelmistir. Bu cesitlerin karakterize edilmesi 1slah¢ilar icin
olduk¢a onemlidir. Ceviz agaclarimin son yillara kadar tamamen tohumdan asisiz olarak
iiretilmesi, iilkemizin genis bir ceviz popiilasyonuna sahip olmasina neden olmustur.
Genetik acimdan dolay1 her bir ceviz agaci bir cesit ya da genotip durumundadir. Bu
durum 1slah agisindan 6nem arz etmesine karsin, birornek bitki saglama bakimindan
olumsuz bir durumdur. Ek olarak, cesitlerin ismine dogru olarak kisa zamanda
tammmlanmasi meyvecilikte oldukca 6nemlidir. Ancak genetik ¢esitliligi karakterize etmek
icin kullamlan morfolojik, fizyolojik ve biyokimyasal yontemler cevresel faktorlerden
etkilenmekte ve uzun zaman almaktadir. Biyoteknolojinin kullammmm ile bu olumsuz
durumun iistesinden gelinebilmektedir. DNA markor teknikleri ile farkh ekolojideki
genetik materyallerin karakterize edilmesine olanak saglanmaktadir. Cevizlerde
molekiiler markor teknikleri ceviz tiirlerinin smiflandirilmasina, ceviz c¢esitlerinin
karakterizasyonuna, genetik haritalama ¢aliymalarina, melez bitkilerin belirlenmesine ve
genetik haritalarin olusturulmasina olanak saglamaktadir. Bu durum iilkemizdeki ceviz
yetistiriciligi ve 1slahi icin olduk¢a 6nemlidir. Bu ¢alismada cevizde simdiye kadar yapilmis
olan biyoteknolojik c¢alismalar goz oniine alinarak biyoteknolojinin ceviz 1slahinda
kullanim olanaklari hakkinda bilgi vermek amag¢lanmstir.

Anahtar Kelimeler: Ceviz, biyoteknoloji, molekiiler, markor
SUMMARY
USAGE OF BYOTECHNOLOGY ON WALNUT BREEDING

All varieties of walnut cultivation has occurred in the world of the chance seedling or
breeding programs. The characterization of this kind is very important for breeders. To
be produced entirely from non—grafted walnut tree seed until recent years, it has led to
having a large walnut population of our country. Due to genetic evolution, each walnut tree
is a variety or genotype. Although this situation has not important for breeding, it is a
negative situation in terms of providing uniform plants. In addition, the identification of
varieties in a short time is very important in fruit production. However, that is used to
characterize the genetic diversity of morphological, physiological and biochemical methods
are influenced by environmental factors, and it takes a long time. With the use of
biotechnology can point to overcome this adverse situation. DNA marker techniques are
provided to allow the characterization of the genetic material in different ecology. The use
of molecular marker techniques in walnut, walnut species classification, the
characterization of walnut varieties, genetic mapping studies, enabling the identification of
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hybrid plants and genetic maps to be created. This is very important for walnut production
and breeding in our country. In this study, which is made of walnut so far biotechnological
studies intended to provide information about the use of biotechnology, taking into account

the possibilities of walnut breeding.

Keywords: Walnut, biotechnology, molecular marker

GIRIS
Ceviz, Dicotiledoneae smifi, Juglandales
takimi, Juglandaceae familyasinin  Juglans

cinsine ait sert kabuklu bir meyve tiiridiir [1].
Juglans cinsi igerisinde 21 kadar tiir kuruyemis ve
kereste olarak ekonomik Oneme sahiptir,
cogunlukla Juglans regia’nin kiiltiirii ve ticareti
yapilmaktadir [2, 3, 4]. Juglans regia, Dogu
Avrupa ve Tiirkiye, Irak, Iran’in dogusundan
Himalaya daglariin 6tesinde kalan iilkeleri iceren
genis bir alanin dogal bitkisidir [1]. J. regia’nin
anavatanlarindan biri olan Tiirkiye’nin yillik ceviz
tiretimi 2014 TUIK verilerine gore 180.807 tondur
[5]. Tim diinyada yetistiriciligi yapilan ceviz
cesitleri  sans  ¢oOgiirlerinden veya 1slah
programlarindan meydana gelmistir. Bu ¢esitlerin
karakterize edilmesi 1slah¢ilar i¢in oldukga
onemlidir. Tiirkiye’nin 2014 yili itibariyle meyve
veren ve meyve vermeyen toplam ceviz agaci
sayist 7 milyon dolayinda olup bunlarin biiyiik bir
kismi tohumdan ¢ikmistir ve genetik agilimdan
dolay1 her bir ceviz agaci bir ¢esit ya da genotip
durumundadir. Bu durum 1slah agisindan ¢ok
onemli olmasina karsin, birérnek bitki saglama
bakimindan olumsuz bir durumdur [4]. Ayrica
gesitlerin ismine dogru olarak kisa bir siire
igerisinde  tamimlanmast  meyvecilikte  ¢ok
onemlidir. Ancak genetik cesitliligi karakterize
etmek ic¢in bagvurulan morfolojik, fizyolojik ve
biyokimyasal yontemler uzun zaman almakta ve
gevresel faktorlerden etkilenmektedir. Bunlarin
yani sira gliniimiizde ticari oneme sahip olan
genotipler cogunlukla  vegetatif  olarak
cogaltilmaktadir. Bazi 6nemli ozellikler cevre
kosullarimin da etkisi ile cogaltim sirasinda
kaybolarak goriilemeye bilmektedir. Bu nedenle,
genetik cesitlilik ve ceviz genotiplerimizin genetik
yapisinin  degerlendirilmesi ve koruma altina
almmasi, gelecekte yapilacak olan 1slah
programlari i¢in ¢ok dnemli olabilir. Ek olarak var
olan ceviz gen havuzumuzun potansiyeli hakkinda
temel genetik bilgi saglamak igin, 1slah
materyalleri arasindaki genetik iliskiyi ve genetik
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cesitliligi bilmek yeni gelistirilecek olan stratejiler
i¢in 6nem arz etmektedir.

Dolayist ile ceviz gen kaynaginin icerisinde yer
alan genotipler arasinda genetik iliskiyi ve genetik
varyasyonu belirleme gen kaynaklarinin verimli
bir sekilde kullanimimi etkileyecek onemli bir
konudur. DNA markér teknikleri ile farkli
ekolojilerdeki genetik materyallerin karakterize
edilmesi saglanmaktadir. Molekiiler —markir
yontemleri kullanarak ceviz genetik materyalleri
karakterize etmek ve 1slah amagli genotipler
arasindaki  genetik iligkileri tespit etmek
onemlidir. Arastirmacilarda, geleneksel 1slah
metotlart yerine, molekiiler markir teknikleri
iizerine odaklanmaya baglamislardir.
EUROGENE (European  Forest  Genetic
Resources Programme = Avrupa Orman Genetik
Kaynaklar1 Programi) Ceviz genetik
kaynaklarinin toplanmasi ile 1ilgili olmasina
ragmen, genetik iligkilerin belirlenmesiyle ilgili
calismalarin eksikligi, calismalarini
kisitlamaktadir. Ceviz genotipleri ve fenotipik
ozellikleri arasindaki genetik iligkilere ait bilgiler
ceviz 1slah programlarinda ¢ok yararli olacaktir,

Bunlara ek olarak dayaniklilik 1slahinda
biyoteknolojinin kullanimi da 6nemli c¢alisma
konularindan biridir. Cevizde Colletotrichum
gloeosporioides’in sebep oldugu antraknos da
onemli ceviz hastaliklarindan biridir ve iiretimde
ciddi kayiplara sebep olmaktadir [6]. Hastaligin
kontroliinde kimyasal uygulamalari ile miicadele
yapilabilmekte ancak bu da gevresel faktorler ve
patojenlerin  ilaca olan  dayamkliligr ile
kisitlanabilmektedir [7, 8]. Bu yiizden dayaniklilik
islah1  kagimilmazdir. Dayaniklilik genleri ile
baglantili olan genetik markirlar 1slahin etkinligini
arttirmaktadir. Genetik markirlarm gelistirilmesi
ile cevizden izole edilen dayanikli genler
vasitasiyla antraknos i¢in dayamklilik 1slah
programlar gelistirilebilir [9].

Cevizde Biyoteknolojinin Kullanimi
Bugiine kadar ceviz cesitlerinin
tanimlanmasinda genellikle biyokimyasal [10, 11]
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yontemler kullanilmaktaydi ancak son yillarda
DNA markérleri  kullanilmaya baglanmustir.
Bitkilerde genetik iliskileri ortaya c¢ikarmak igin
kullanilan ilk DNA markdrii RFLP (Restriction
Fragment Lenght Polymorphisms) olmustur.
Fakat bu yontemin maliyetinin ¢ok yiiksek ve
yavas olmas1 PCR’a (Polymerase Chain Reaction)
dayali molekiiler markoérlerin gelismesine neden
olmustur. Bu markoérlerin bazilarn  RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP
(Amplified Fragment Lenght Polymorphisms) ve
mikrosatellitlerdir. Cevizlerde de molekiiler
markor tekniklerinden ilk olarak RFLP yontemi
kullanmilmigtir. RFLP teknigi ceviz tiirlerinin
siniflandirilmasinda, ceviz ¢esitlerinin
karakterizasyonunda ve genetik haritalama
calismalarinda [12], RAPD yontemi de melez
bitkilerin  belirlenmesinde [13] ve genetik
haritalarin olusturulmasinda [14] kullanilmustir.
Bunlarin yaninda Juglans nigra’nin genomik
kiitiiphanesinden mikrosatellit (SSR) primerler de
gelistirilmis [15] ve J. regia’da polimorfizm
bakimindan test edilmislerdir [16, 17, 18].

Genetik gesitliligi belirlemek i¢in birgok teknik
uygulanabilir. Yapilan bazi ¢aligmalarin 6rnekleri
su sekildedir; isozymes [19, 13, 20, 21, 10]. RFLP
markir yontemi c¢aligmalart [12, 10], RAPD
molekiiler markir ¢aligmalar [22, 23, 24], ISSR
molekiiler markir c¢alismalarnt [25, 26], AFLP
molekiiler markir ¢alismalar1 [27, 28] SNP’ler
[29] ve SSR molekiiler markir ¢aligmalari [30, 31,
32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43]
simdiye kadar yapilan c¢aligmalara Ornek
gosterilebilir. Yukarida belirtilen RFLP, RAPD
ISSR ve SSR yontemleri kullanilarak ceviz
cesitlerinin karakterizasyonu ile ilgili caligmalar,
gen kaynaklarinda bulunan tiim ceviz cesitleri
genetik olarak tanimlamaya olanak saglamaktadir.
Ulkemizde ceviz genotiplerinin  molekiiler
karakterizasyonu ile ilgili ilk ¢alisma Kafkas ve
ark. Tarafindan [44] AFLP ve SAMPL teknikleri
kullanilarak yapilmistir. Bu ¢alismada 21 ceviz
genotipi  kullamilmistir.  Ancak, bdyle bir
calismanin  iilkemiz  genetik kaynaklarinda
bulunan O&nemli tiim ceviz genotipleri igin
yapilmasi gerekmektedir. Yapilan bu g¢aligmalar
cesitlerin  genetik yapilarmin  dogru sekilde
belirlenerek, babalik ve soyagact bilgilerinin elde
edilmesine fayda saglayacaktir.

SONUC VE TARTISMA

Ceviz yetistiriciligi yapan ve gen kaynagina
sahip olan her {iilkenin yapmasi1 gerektigi gibi
iilkemizin de kendi ceviz gen kaynaklarini DNA
diizeyinde tanimlamasi gerekmektedir. Bu durum
iilkemizdeki ceviz yetistiriciligi ve 1slah1 i¢in

oldukca oOnemlidir. Bdylece iilkemiz gen
kaynaklarinda  bulunan  ceviz  ¢esit  ve
genotiplerinin DNA parmak izlerinin

cikartilmasiyla iilkemizde biiyiikk sorun haline
gelen ismine dogru ceviz fidam {retimi ve
dagiimi kontrol edilebilir hale gelebilecek ve
ileride yapilacak 1slah cgaligmalarina da genetik
bilgi saglanmis olacaktir. Molekiiler araglar ve
DNA belirteglerindeki yeni gelismeler ceviz
genotiplerinin biyogesitliliginin belirlenmesinde
dogrudan etkili olabilecektir. Ulkemizde cesitli
molekiiler markir yontemleri yapilan ¢alismalarda
kullanilmistir [44]. Ceviz genotiplerinin yayilim
alanlarmin belirlenmesinde, gen kaynaklarinin
karsilastirilmasinda, ceviz genotiplerinin
karakterizasyonunda ve ceviz 1slah
programlarinda en iyi ebeveynlerin secilmelerine
yardimc1 olmak amaci ile bu simdiye kadar
yapilan ¢alismalardan ¢ikan sonuglar
kullanilabilir. Ulkemizde ceviz yetistiriciliginin
en 6nemli sorunu ismine dogru asili ceviz fidanlar
ile kapama bahgelerinin kurulamamasidir. Bu
nedenle, bu c¢alisma sonucunda elde edilen ceviz
genotiplerine 6zgii DNA parmak izleri ceviz
fidanlarinin ismine dogru olup olmadiginin
belirlenmesinde kullanilabilir. Bunlarin 6tesinde,
cevizde genglik kisirlig1 donemi uzun oldugu i¢in
cevizde molekiiler 1slaha gecisin bir an Once
saglanmasi gerekir. Bu da bundan sonra cevizde
ekonomik Sneme sahip bazi bitki 6zellikleri ile
iligkili DNA  markérlerinin - gelistirilmesine
baglhidir. Bu nedenle, bundan sonra yapilacak
calismalara  genetik  haritalama ve QTL
(quantitative trait loci) analizlerinin eklenmesi de
onemlidir.
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