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Oz

Kavun ¢ok cesitli alt tiirleri igermesi ve ekonomik degerinden dolay1 Cucurbitaceae familyasi i¢inde 6nemli bir
sebze tiiriidiir. Tiirkiye’de kavun iiretimi, yerel popiilasyonlar, standart ve F: gesitler ile yapilmaktadir. Tiirkiye’de
kavunda genetik gesitlilik olduk¢a fazladir. Bunun baslica nedeni bitkinin ¢igek yapisi ve dollenme biyolojisidir.
Bu da islahgilar igin ¢ok 6nemli avantajlar saglamaktadir. Ancak bu ¢esitlilikten yararlanarak yeni ¢esitlerin
eldesinde 6nce bu hat ve/veya popiilasyonlarin saflastirilmasi gerekmektedir. Bunun iginde uzun siire isteyen emek
yogun calismalar gerekmektedir. Bitkilerde saflik diizeylerin erken ve pratik bir yontemle belirlenebilmesi
slahgilara 6nemli avantajlar saglayacaktir. Bu baglamda ilgili molekiiler markor kullanimi daha etkin saflik
diizeylerinin tanimlanmasinda kullanilmaktadir. Bu ¢alismada SSR markdr yontemi kullanilarak kavunlarda saflik
diizeylerinin tahmin edilmesi amaciyla 300 adet kavun genotipinde gerceklestirilmistir. Calismada 26 adet SSR
markoril test edilmis en yiiksek polimorfizm orani gésteren 10 SSR markérii kullanilmistir. Kavun genotipleri
arasindaki saflik diizeyleri SSR markor yontemiyle belirlenmistir. Degerlendirme sonucunda en yiiksek safiyet
orani %80-85, en diisiik safiyet oran1 %55-60 olarak bulunmustur.

Anahtar Kelimeler: Kavun, safiyet diizeyi, SSR
ESTIMATION OF HOMOGENEITY LEVELS IN MELONS USING SSR MARKER SYSTEM
ABSTRACT

Melon is an important vegetable species in the Cucurbitaceae family due to its economic value and a wide variety
of sub-species. Melon production in Turkey, local populations, and F: are made with standard cultivars. In Turkey,
there is a lot of genetic diversity in melons. The main reason for this is the plant’s flower structure and fertilization
biology. This provides very important advantages for breeding. However, by taking advantage of this diversity,
this line and/or populations need to be homogenized first in order to obtain new cultivars. This requires long-term
labor-intensive work. Determination of homogeneity levels in plants by an early and practical method will provide
important advantages to the breeding. In this context, the use of related molecular markers is used to define more
effective purity levels. In this study, 300 melon genotypes were performed to estimate purity levels in melons
using the SSR marker method. In the study, 26 SSR markers were used, with 10 SSR markers showing the highest
polymorphism rate tested. Purity levels between melon genotypes were determined by SSR marker method. As a
result of the evaluation, the highest purity rate was 80-85% and the lowest purity rate was 55-60%.

Keywords: Melon, purity level, SSR

GIRIS

Kavun (Cucumis melo L.) Cucurbitaceae
familyasinda 2n=24 kromozoma sahip diinyada
genis bir alanda yetistiriciligi yapilan ve ekonomik
onemi olan bir sebze tiiriidiir. Kavunun gen
merkezi hakkinda kesin bir bilgi olmamakla
birlikte Afrika olarak kabul edilmektedir. Bununla
beraber; Tiirkiye, Iran, Hindistan, Afganistan, Cin

gibi Asya kitasinda bulunan iilkeler kavunun
ikincil gen merkezidir. Ulkemizde 6zellikle Dogu
Anadolu bolgesinin ve Van yoresinin énemli bir
mikro gen merkezi oldugu bilinmektedir [11].
Kavun (Cucumis melo L.) hem bitkisel hem de
meyve Ozellikleri degiskenlik gosteren oldukga
polimorfik bir tirdiir [11, 9]. Morfolojik
karakterlerle yiiksek polimorfizm gdsteren kavun
gesitlerinde tamimlanma zor ve karmagik
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olmaktadir. Kavun, yabanci tozlanma &zelligine
sahip olmasindan dolay1 yiiksek polimorfizm
ortaya koymaktadir [4]. Hibrit tohum {iretimi
siirecinde; andromonoik ¢iceklerin zamansiz
emaskulasyonu nedeniyle tohumlar genellikle
yabanci toz ile tozlanmakta ve sonugta kavunlarda
genetik acilimlar ve karisimlar meydana
gelmektedir. Kavunda hibrit tohum tiretiminde saf
ebeveynlerin kullanilmasi son derece dnem arz
etmektedir.  Genetik agidan saf olmayan
ebeveynlerin hibrit tohum iiretiminde kullanilmasi
sakincalidir. Saflik diizeylerini tahmin etmenin
pratik bir yolu bulunmamaktadir ve ancak arazide
bitkiler — arasindaki  morfolojik  &zellikleri
incelenerek genetik acilim olup olmadig
anlasilabilmektedir [1].

Son yillarda, bahge bitkileri iiriinlerinin genis
bir boliimiinde genetik yapilarin belirlenmesi veya
tanimlanmas1 iizerine yogunlagan caligmalar,
biyoteknoloji alani igerisinde yerini almistir.
Bugiin ulasilan teknikler, gegmise nazaran genetik
yapilarin degerlendirilmeleri agisindan daha net
sonuglara  gotiirebilmektedir. PCR’a  dayali
markdr teknolojileri, yabani tiirler, yerel gesitler,
Ozel bitki genotipindeki genetik c¢esitliligin
degerlendirilmesi icin yaygin olarak
kullanilmaktadir [2]. Basit dizi tekrar1 (SSR) gibi
polimeraz zincir reaksiyon teknolojileri, tohumlari
ve geng yapraklar1 kullanarak gesitleri kolayca ve
hizli bir sekilde tanimlar. SSR markorleri, genis
bir uygulama yelpazesi ile giiglii bir ara¢ oldugunu
kanitlamig, ko-dominant o6zellik sergilemesi,
polimorfizm oranmin yiiksek olmasi, giivenilir
sonuglar vermesinden dolay1 siklikla kullanilan
markorler arasindadir [6].

Aslan [1], yaptig1 calismada Si, Sz, Sz ve So
kademesindeki kabaklarin ISSR ve SSR
markorleri  kullanarak — saflik  diizeyleri ile
heterozigotluk arasindaki iliskiyi incelemistir.
Calismada 18 SSR ve 8 ISSR primer cifti
kullanilmig. SSR analizleri sonucunda CMTm66
ve CMTpl182 primerlerinde en yiiksek ortalama
PIC degeri 0,9 ve gen cesitliligi 0,10 olarak
bulmustur. ISSR analizleri sonucunda
HVH(TCC)7, HVH(CA)7T ve BDB(CA)7C
primerlerinde en yiiksek ortalama PIC degeri 0,4
bulmustur. Ju-Fen ve ark. [5] yaptiklari calismada;
iki F1 kavun melezinde (Dongfangmi 1 ve
Dongfangmi 2) basit dizi tekrar1 (SSR)
markorlerine dayanan polimeraz zincir reaksiyonu
(PCR) ile saflik diizeylerini incelemislerdir.
"Dongfangmi 1" i¢in 12 adet SSR primeri ve
"Dongfangmi 2" i¢in 3 ¢ift primer ¢ifti
kullanmuglardir. Elde edilen veriler ile arazi
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gozlemleri  arasinda  uyumlu  olduklarim
gozlemlemisglerdir. Tiirkmen ve ark. [12],
yaptiklar1 ¢alismada Cumra-Konya’dan toplanan
32 kavun genotipi arasindaki genetik iliskiyi ISSR

markorii  kullanarak testlemeleri yapilan 10
polimorfik primer ile belirlemiglerdir. Bu
calismada kavun genotipleri icin  genetik

varyasyon tahminlerini H=0.27, 1=0.43 olarak
bulmuslardir.

Bu calismada molekiiler markorler yardimiyla
kendilemeleri  yapilmis 300 adet kavun
genotipinin kodominat bir markor sistemi olan
basit dizi tekrar1 (SSR) kullanarak saflik diizeyleri
arasindaki iligkiye bakilmigtir.

MATERYAL VE METOT

Calisma, Necmettin Erbakan Universitesi
Molekiiler Biyoloji Boliimii Laboratuvarinda
gerceklestirilmis  olup, Konya Gida Tarim
Universitesi seralarmda yetistirilen 300 adet
kavun bitkileri kullanilarak  yiiriitiilmiistiir.
Deneme Konya Gida Tarim Universitesi
seralarinda tohum ekimi ile baglamigtir. Molekiiler
caligmalar icin bitkiler fide doneminde iken geng
yapraklardan her genotipten ayr1 olarak yaprak
ornegi alinmis ve bitkilerin izolasyonu yapilmistir.
izolasyon islemi DNeasy Plant Mini Kit (250)
(Qiagen, 2000) [10] kullanilarak
gerceklestirilmistir. DNA izolasyonu igin her bir
bitki doku 6rnegi icin 100 mg ¢ozelti hacimde
kullanildi. 1.5 mL’lik bir reaksiyon tiipiine alinan
geng yaprak Ornekleri kit ile birlikte verilen
protokol izlenerek DNA izolasyonlari
gerceklestirilmistir.

Calismada 26 adet SSR markori (Cizelge 1)
test edilmis en yiiksek polimorfizm orani gosteren
10 SSR markorii kullanilmigtir. PCR ¢aligmalart 1
ml (100 ng) igeren toplam 25 ml’lik bir hacimde
gerceklestirildi. DNA, 2.5 ml 10xTag DNA
polimeraz reaksiyon tamponu, 2.0 ml MgCl. (25
mmol/1), 0.5 ml ANTP’ler (her biri 10 mmol/1),
her ileri ve geri primerden 0.5 ml (10 mmol/1).
Tiipler buz tlizerinde sogutulduktan sonra, 0.4 ml
Taq DNA polimeraz (2.5 U/ml) ilave edildi ve
reaksiyonlar, 94°C’de 30 saniye boyunca 35 kez,
47 ila 56°C’de 30 saniye boyunca ve 72°C’de 30
saniye boyunca dongiiye alinmistir ve son dongii,
72°C’de uzatma siiresi 5 dakikaya yiikseltilmistir.
Kavun genotiplerine ait DNA 0&rneklerinden
¢ogaltilmis olan SSR  markérleri, Qiaxcel
Fragment Analyzer (Qiagen Sample & Assay
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Technologies) kapiler elektroforez sistemi ile
goriintiilenmistir.

BULGULAR VE TARTISMA

Sonug olarak test edilen 26 SSR primer ¢iftinin
10 tanesi kavun genotipine uygulanabilir
bulunmugtur. SSR primer testi sonucunda en
belirgin bantlar1 veren ve yiiksek polimorfizm
gosteren primerler calisilmistir. Bu primerler;
DMO0073, CMCT505, CMCTN4, DMO0298,
CMCTN2, CMBRO002, CMTCN41, DEI1295,
CMMS30 3, CMTCN30’dir. Genotiplerin safiyet
oranlar1 asagidaki Cizelge 2’de verilmistir.

Paris [8]’in yaptig1 calismada da 6 SSR primer
ciftinden 16-30 arasinda skorlanabilen bant ve 15-
23 arasi polimorfik bant elde edilmistir.
Calismamizda kavun genotiplerinde %80-85 ile
%355-60 oranlart arasinda  safiyetler elde
edilmistir. Li ve ark. [7]’de Green Angle F: kavun
tohumunda safligi tanimlamak igin EST-SSR
molekiiler markorleri ile yapilan ¢alismada saflik

oranlar1 %98,4 olarak bulmuslardir. Chengxiang
ve ark. [3] yaptiklar1 ¢calismada 2 kavun melezinin
(Dongfangmi No. 1 ve 01-31) ve bunlarin
ebeveynlerinin, F: hibritlerinin genetik safligini
belirlemek icin  polimorfik  amplifikasyon
profilleri veren 23 SSR primeri ile analiz edilmis.
Melezlerin ve ebeveynlerin safliklar1 sirasiyla
%98 ve %99 olarak bulunmustur.

SONUCLAR

SSR  markdrleri ile analiz edilen kavun
genotiplerinin en yiiksek safiyet oran1 %80-85, en
diisiik safiyet oran1 %55-60 olarak bulunmustur.
Calismada kullanilan kavun genotipleri 6nceden
calisilmig materyaller olup ancak ka¢ donem
kendileme yapildigi bilinmiyordu, genotiplerin
safiyet oranlarint gormek icin SSR markor
yontemiyle tarandi. Caligma sonunda kendilenmis
kavun genotiplerinde giivenilir bir sekilde 1slah
programinin sonraki asamalari i¢in planlanabilir
veriler elde edilmistir.

Cizelge 1. Calismada test edilen 26 SSR markor primer listesi
Table 1. Characteristics of the 26 SSR markers in the present study

Markdr adi Ileri primer (5°-3°) Geri primer (5°-3”)
Maker name Forward primer (5°-3°) Reverse primer (5°-3°)
DMO0073 CTCATCGCAAAACCATATC AGTTTGTGGATCGTTTAGG
CMCTS505 GACAGTAATCACCTCATCAAC GGGAATGTAAATTGGATATG
CMCTN4 AAAACAAAAGCTCTCCACGA CTTTCCTTTATTATGCCTACG
DMO0298 GTTCGACGTTTACTCATCC AGTGAAAGATGGGTGCTTC
CMGAN271 CAACCCTCGAAACAAAAC AGAGAGGGGTTTGAAGTG
CMTCNG66 CTCCGATCAATTTTACATCT GAATAAACTTGGTGTCCAAC
TJ10 ACGAGGAAAACGCAAAATCA TGAACGTGGACGACATTTTT
DMO0263 AAGCCATTGTCCCACAAG CAGTGGTTCTGTAGCCATC
DE1368 GCGGAACCTGATTTTTCTG AATCCTCAAATACACATTTCC
CMMS2 3 ATCACCCACCCCACCACTGCCAAAA CCTTGAAAAACCACCAACATAACAC
CMCTN2 CTGAAAGCAGTTTGTGTCGA AAAGAAGGAAGAGGCTGAGA
CMBR002 TGCAAATATTGTGAAGGCGA AATCCCCACTTGTTGGTTTG
CMTCN41 CCCCAAGATTCGTATTAATC TGGTAGTAGAGATGATATAC
DE1295 AAGGTCCAAACTTTGAGGG TATGCCCAATGGTACTTCC
CMMS30_3 TTCCCACCAGCCCAACGGACACACT GAGATACAGAAACGACGACTAACCT
CMTCN30 GGAGGGAAAGGAAAGAGAGA GGCAAGAAGATGGCAAAGAT
CMCTT144 CAAAAGGTTTCGATTGGTGGG AAATGGTGGGGGTTGAATAGG
DE1245 GTCATCGACAAAGAAAGCC TTTGGCTAATGTCTTACATCTTC
DE1400 AACTTTTGCTTTCCCTTCC TGGGGAATTAGGGTTAGATG
CMCTN7 AATGACACTGCCCACATTCT AGGTTTTTCAATGGAGGGGA
CMCTNT71 TCAATTTTTGCCAAACAAGC CAAGGACACAGATTTAATAC
CMTCN196 GGTCGTATGTTCTGCAGC TAATGGTGAAGAAGATAAGG
CMTCNG62 AAGATCGCCTCTATCACAG ATTTGTACTCCCAACGCATC
CMGANS1 AAACCTTAACGATCTATTCG TCAAGAAGACGAAACTATTC
DEI1113 TTATCATTGGAAACCAAAGC CCAACACTCTTAACCGCTC
CMBR097 ATATTGATTGCTGGGAAAGG CTTTTTTGGCTTTATTGGGTC
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Cizelge 2. Kavun genotiplerinde homojenite oranlari (%)

Table 2. Homogeneity rates of melon genotypes (%)

Genotip ad1 Saflik Genotip ad1 Saflik Genotip ad1 Saflik Genotip ad1 Saflik
Genotype name Purity Genotype name Purity Genotype name Purity Genotype name Purity

1 %60-65 76 %70-75 152 %60-65 232 %80-85
2 %60-65 77 %70-75 153 %60-65 233 %80-85
3 %70-75 78 %70-75 154 %60-65 234 %60-65
4 %60-65 79 %70-75 155 %55-60 236 %60-65
5 %60-65 80 %70-75 156 %55-60 237 %80-85
6 %50-55 81 %70-75 157 %55-60 238 %75-80
7 %60-65 82 %70-75 158 %55-60 239 %60-65
8 %55-60 83 %60-65 159 %60-65 240 %60-65
9 %60-65 84 %60-65 160 %60-65 241 %60-65
10 %60-65 85 %60-65 161 %60-65 242 %60-65
11 %70-75 86 %60-65 162 %60-65 243 %75-80
12 %60-65 87 %60-65 163 %60-65 244 %60-65
13 %60-65 88 %60-65 164 %55-60 245 %75-80
14 %60-65 89 %60-65 165 %60-65 246 %60-65
15 %70-75 90 %60-65 166 %55-60 247 %75-80
16 %60-65 91 %60-65 167 %60-65 248 %60-65
17 %60-65 92 %60-65 168 %60-65 249 %60-65
18 %70-80 93 %60-65 169 %60-65 250 %60-65
19 %60-65 94 %60-65 170 %60-65 251 %75-80
20 %75-80 95 %75-80 171 %60-65 252 %60-65
21 %60-65 96 %60-65 172 %60-65 253 %80-85
22 %80-85 97 %60-65 173 %60-65 254 %75-80
23 %60-65 98 %60-65 174 %55-60 255 %60-65
24 %60-65 99 %75-80 175 %60-65 256 %60-65
25 %60-65 100 %75-80 176 %60-65 257 %60-65
26 %60-65 101 %60-65 177 %55-60 258 %60-65
27 %60-65 102 %60-65 178 %60-65 259 %60-65
28 %60-65 103 %75-80 180 %55-60 260 %60-65
29 %60-65 104 %75-80 181 %60-65 261 %60-65
30 %70-75 105 %60-65 183 %60-65 262 %60-65
31 %60-65 107 %60-65 184 %60-65 263 %60-65
32 %70-75 108 %75-80 185 %60-65 264 %75-80
33 %60-65 109 %60-65 188 %55-60 265 %60-65
34 %60-65 110 %75-80 189 %60-65 266 %60-65
35 %60-65 111 %60-65 190 %60-65 267 %75-80
36 %80-85 112 %60-65 191 %55-60 268 %60-65
37 %80-85 113 %75-80 192 %60-65 269 %60-65
38 %60-65 114 %60-65 193 %55-60 270 %80-85
39 %80-85 115 %75-80 194 %60-65 271 %60-65
40 %60-65 116 %60-65 195 %355-60 272 %60-65
41 %75-80 117 %75-80 196 %60-65 273 %60-65
42 %60-65 118 %60-65 197 %55-60 274 %60-65
43 %60-65 119 %75-80 198 %60-65 275 %80-85
44 %60-65 120 %60-65 199 %55-60 276 %60-65
45 %60-65 121 %60-65 200 %60-65 277 %60-65
46 %55-60 122 %75-80 201 %55-60 278 %60-65
47 %55-60 123 %60-65 202 %60-65 279 %60-65
48 %55-60 124 %75-80 203 %60-65 280 %60-65
49 %55-60 125 %60-65 204 %55-60 281 %80-85
50 %55-60 126 %60-65 205 %355-60 282 %60-65
51 %55-60 127 %75-80 206 %60-65 283 %60-65
52 %55-60 128 %60-65 207 %55-60 284 %75-80
53 %70-75 129 %60-65 208 %60-65 285 %60-65
54 %60-65 130 %75-80 209 %60-65 286 %60-65
55 %70-75 131 %75-80 210 %60-65 287 %60-65
56 %60-65 132 %60-65 211 %60-65 288 %75-80
57 %60-65 133 %60-65 212 %60-65 289 %60-65
58 %60-65 134 %60-65 213 %55-60 290 %60-65
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