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ÖZET 

 

Tüm dünyada yetiştiriciliği yapılan ceviz çeşitleri şans çöğürlerinden veya ıslah 

programlarından meydana gelmiştir. Bu çeşitlerin karakterize edilmesi ıslahçılar için 

oldukça önemlidir. Ceviz ağaçlarının son yıllara kadar tamamen tohumdan aşısız olarak 

üretilmesi, ülkemizin geniş bir ceviz popülasyonuna sahip olmasına neden olmuştur. 

Genetik açılımdan dolayı her bir ceviz ağacı bir çeşit ya da genotip durumundadır. Bu 

durum ıslah açısından önem arz etmesine karşın, birörnek bitki sağlama bakımından 

olumsuz bir durumdur. Ek olarak, çeşitlerin ismine doğru olarak kısa zamanda 

tanımlanması meyvecilikte oldukça önemlidir. Ancak genetik çeşitliliği karakterize etmek 

için kullanılan morfolojik, fizyolojik ve biyokimyasal yöntemler çevresel faktörlerden 

etkilenmekte ve uzun zaman almaktadır. Biyoteknolojinin kullanımı ile bu olumsuz 

durumun üstesinden gelinebilmektedir. DNA markör teknikleri ile farklı ekolojideki 

genetik materyallerin karakterize edilmesine olanak sağlanmaktadır. Cevizlerde 

moleküler markör teknikleri ceviz türlerinin sınıflandırılmasına, ceviz çeşitlerinin 

karakterizasyonuna, genetik haritalama çalışmalarına, melez bitkilerin belirlenmesine ve 

genetik haritaların oluşturulmasına olanak sağlamaktadır. Bu durum ülkemizdeki ceviz 

yetiştiriciliği ve ıslahı için oldukça önemlidir. Bu çalışmada cevizde şimdiye kadar yapılmış 

olan biyoteknolojik çalışmalar göz önüne alınarak biyoteknolojinin ceviz ıslahında 

kullanım olanakları hakkında bilgi vermek amaçlanmıştır. 
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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. 
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GİRİŞ 
 

Ceviz, Dicotiledoneae sınıfı, Juglandales 

takımı, Juglandaceae familyasının Juglans 

cinsine ait sert kabuklu bir meyve türüdür [1]. 

Juglans cinsi içerisinde 21 kadar tür kuruyemiş ve 

kereste olarak ekonomik öneme sahiptir, 

çoğunlukla Juglans regia’nın kültürü ve ticareti 

yapılmaktadır [2, 3, 4]. Juglans regia, Doğu 

Avrupa ve Türkiye, Irak, İran’ın doğusundan 

Himalaya dağlarının ötesinde kalan ülkeleri içeren 

geniş bir alanın doğal bitkisidir [1]. J. regia’nın 

anavatanlarından biri olan Türkiye’nin yıllık ceviz 

üretimi 2014 TUİK verilerine göre 180.807 tondur 

[5]. Tüm dünyada yetiştiriciliği yapılan ceviz 

çeşitleri şans çöğürlerinden veya ıslah 

programlarından meydana gelmiştir. Bu çeşitlerin 

karakterize edilmesi ıslahçılar için oldukça 

önemlidir. Türkiye’nin 2014 yılı itibariyle meyve 

veren ve meyve vermeyen toplam ceviz ağacı 

sayısı 7 milyon dolayında olup bunların büyük bir 

kısmı tohumdan çıkmıştır ve genetik açılımdan 

dolayı her bir ceviz ağacı bir çeşit ya da genotip 

durumundadır. Bu durum ıslah açısından çok 

önemli olmasına karşın, birörnek bitki sağlama 

bakımından olumsuz bir durumdur [4]. Ayrıca 

çeşitlerin ismine doğru olarak kısa bir süre 

içerisinde tanımlanması meyvecilikte çok 

önemlidir. Ancak genetik çeşitliliği karakterize 

etmek için başvurulan morfolojik, fizyolojik ve 

biyokimyasal yöntemler uzun zaman almakta ve 

çevresel faktörlerden etkilenmektedir. Bunların 

yanı sıra günümüzde ticari öneme sahip olan 

genotipler çoğunlukla vegetatif olarak 

çoğaltılmaktadır. Bazı önemli özellikler çevre 

koşullarının da etkisi ile çoğaltım sırasında 

kaybolarak görülemeye bilmektedir. Bu nedenle, 

genetik çeşitlilik ve ceviz genotiplerimizin genetik 

yapısının değerlendirilmesi ve koruma altına 

alınması, gelecekte yapılacak olan ıslah 

programları için çok önemli olabilir. Ek olarak var 

olan ceviz gen havuzumuzun potansiyeli hakkında 

temel genetik bilgi sağlamak için, ıslah 

materyalleri arasındaki genetik ilişkiyi ve genetik 

çeşitliliği bilmek yeni geliştirilecek olan stratejiler 

için önem arz etmektedir. 

Dolayısı ile ceviz gen kaynağının içerisinde yer 

alan genotipler arasında genetik ilişkiyi ve genetik 

varyasyonu belirleme gen kaynaklarının verimli 

bir şekilde kullanımını etkileyecek önemli bir 

konudur. DNA markör teknikleri ile farklı 

ekolojilerdeki genetik materyallerin karakterize 

edilmesi sağlanmaktadır. Moleküler markır 

yöntemleri kullanarak ceviz genetik materyalleri 

karakterize etmek ve ıslah amaçlı genotipler 

arasındaki genetik ilişkileri tespit etmek 

önemlidir. Araştırmacılarda, geleneksel ıslah 

metotları yerine, moleküler markır teknikleri 

üzerine odaklanmaya başlamışlardır. 

EUROGENE (European Forest Genetic 

Resources Programme = Avrupa Orman Genetik 

Kaynakları Programı) Ceviz genetik 

kaynaklarının toplanması ile ilgili olmasına 

rağmen, genetik ilişkilerin belirlenmesiyle ilgili 

çalışmaların eksikliği, çalışmalarını 

kısıtlamaktadır. Ceviz genotipleri ve fenotipik 

özellikleri arasındaki genetik ilişkilere ait bilgiler 

ceviz ıslah programlarında çok yararlı olacaktır. 

Bunlara ek olarak dayanıklılık ıslahında 

biyoteknolojinin kullanımı da önemli çalışma 

konularından biridir. Cevizde Colletotrichum 

gloeosporioides’in sebep olduğu antraknos da 

önemli ceviz hastalıklarından biridir ve üretimde 

ciddi kayıplara sebep olmaktadır [6]. Hastalığın 

kontrolünde kimyasal uygulamaları ile mücadele 

yapılabilmekte ancak bu da çevresel faktörler ve 

patojenlerin ilaca olan dayanıklılığı ile 

kısıtlanabilmektedir [7, 8]. Bu yüzden dayanıklılık 

ıslahı kaçınılmazdır. Dayanıklılık genleri ile 

bağlantılı olan genetik markırlar ıslahın etkinliğini 

arttırmaktadır. Genetik markırların geliştirilmesi 

ile cevizden izole edilen dayanıklı genler 

vasıtasıyla antraknos için dayanıklılık ıslah 

programları geliştirilebilir [9]. 

 

Cevizde Biyoteknolojinin Kullanımı 

Bugüne kadar ceviz çeşitlerinin 

tanımlanmasında genellikle biyokimyasal [10, 11] 
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yöntemler kullanılmaktaydı ancak son yıllarda 

DNA markörleri kullanılmaya başlanmıştır. 

Bitkilerde genetik ilişkileri ortaya çıkarmak için 

kullanılan ilk DNA markörü RFLP (Restriction 

Fragment Lenght Polymorphisms) olmuştur. 

Fakat bu yöntemin maliyetinin çok yüksek ve 

yavaş olması PCR’a (Polymerase Chain Reaction) 

dayalı moleküler markörlerin gelişmesine neden 

olmuştur. Bu markörlerin bazıları RAPD 

(Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP 

(Amplified Fragment Lenght Polymorphisms) ve 

mikrosatellitlerdir. Cevizlerde de moleküler 

markör tekniklerinden ilk olarak RFLP yöntemi 

kullanılmıştır. RFLP tekniği ceviz türlerinin 

sınıflandırılmasında, ceviz çeşitlerinin 

karakterizasyonunda ve genetik haritalama 

çalışmalarında [12], RAPD yöntemi de melez 

bitkilerin belirlenmesinde [13] ve genetik 

haritaların oluşturulmasında [14] kullanılmıştır. 

Bunların yanında Juglans nigra’nın genomik 

kütüphanesinden mikrosatellit (SSR) primerler de 

geliştirilmiş [15] ve J. regia’da polimorfizm 

bakımından test edilmişlerdir [16, 17, 18]. 

Genetik çeşitliliği belirlemek için birçok teknik 

uygulanabilir. Yapılan bazı çalışmaların örnekleri 

şu şekildedir; isozymes [19, 13, 20, 21, 10]. RFLP 

markır yöntemi çalışmaları [12, 10], RAPD 

moleküler markır çalışmaları [22, 23, 24], ISSR 

moleküler markır çalışmaları [25, 26], AFLP 

moleküler markır çalışmaları [27, 28] SNP’ler 

[29] ve SSR moleküler markır çalışmaları [30, 31, 

32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43] 

şimdiye kadar yapılan çalışmalara örnek 

gösterilebilir. Yukarıda belirtilen RFLP, RAPD 

ISSR ve SSR yöntemleri kullanılarak ceviz 

çeşitlerinin karakterizasyonu ile ilgili çalışmalar, 

gen kaynaklarında bulunan tüm ceviz çeşitleri 

genetik olarak tanımlamaya olanak sağlamaktadır. 

Ülkemizde ceviz genotiplerinin moleküler 

karakterizasyonu ile ilgili ilk çalışma Kafkas ve 

ark. Tarafından [44] AFLP ve SAMPL teknikleri 

kullanılarak yapılmıştır. Bu çalışmada 21 ceviz 

genotipi kullanılmıştır. Ancak, böyle bir 

çalışmanın ülkemiz genetik kaynaklarında 

bulunan önemli tüm ceviz genotipleri için 

yapılması gerekmektedir. Yapılan bu çalışmalar 

çeşitlerin genetik yapılarının doğru şekilde 

belirlenerek, babalık ve soyağacı bilgilerinin elde 

edilmesine fayda sağlayacaktır. 

 

 

SONUÇ VE TARTIŞMA 
 

Ceviz yetiştiriciliği yapan ve gen kaynağına 

sahip olan her ülkenin yapması gerektiği gibi 

ülkemizin de kendi ceviz gen kaynaklarını DNA 

düzeyinde tanımlaması gerekmektedir. Bu durum 

ülkemizdeki ceviz yetiştiriciliği ve ıslahı için 

oldukça önemlidir. Böylece ülkemiz gen 

kaynaklarında bulunan ceviz çeşit ve 

genotiplerinin DNA parmak izlerinin 

çıkartılmasıyla ülkemizde büyük sorun haline 

gelen ismine doğru ceviz fidanı üretimi ve 

dağıtımı kontrol edilebilir hale gelebilecek ve 

ileride yapılacak ıslah çalışmalarına da genetik 

bilgi sağlanmış olacaktır. Moleküler araçlar ve 

DNA belirteçlerindeki yeni gelişmeler ceviz 

genotiplerinin biyoçeşitliliğinin belirlenmesinde 

doğrudan etkili olabilecektir. Ülkemizde çeşitli 

moleküler markır yöntemleri yapılan çalışmalarda 

kullanılmıştır [44]. Ceviz genotiplerinin yayılım 

alanlarının belirlenmesinde, gen kaynaklarının 

karşılaştırılmasında, ceviz genotiplerinin 

karakterizasyonunda ve ceviz ıslah 

programlarında en iyi ebeveynlerin seçilmelerine 

yardımcı olmak amacı ile bu şimdiye kadar 

yapılan çalışmalardan çıkan sonuçlar 

kullanılabilir. Ülkemizde ceviz yetiştiriciliğinin 

en önemli sorunu ismine doğru aşılı ceviz fidanları 

ile kapama bahçelerinin kurulamamasıdır. Bu 

nedenle, bu çalışma sonucunda elde edilen ceviz 

genotiplerine özgü DNA parmak izleri ceviz 

fidanlarının ismine doğru olup olmadığının 

belirlenmesinde kullanılabilir. Bunların ötesinde, 

cevizde gençlik kısırlığı dönemi uzun olduğu için 

cevizde moleküler ıslaha geçişin bir an önce 

sağlanması gerekir. Bu da bundan sonra cevizde 

ekonomik öneme sahip bazı bitki özellikleri ile 

ilişkili DNA markörlerinin geliştirilmesine 

bağlıdır. Bu nedenle, bundan sonra yapılacak 

çalışmalara genetik haritalama ve QTL 

(quantitative trait loci) analizlerinin eklenmesi de 

önemlidir. 
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