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Özet 
Slovenya kendi Avrupa fındığı Corylus avellana L. genotiplerini ve yabani tiplerini bulunduran 

dünyadaki fındık üreticilerinden biridir. Slovenya fındık kaynaklarının moleküler genetik açısından gösterdiği 
çeşitlilik araştırılmalı ve bu fındık çeşitliliğinin potansiyelleri geliştirilmelidir. Bu amaçla, Slovenya’nın geniş 
coğrafik alanını temsil eden 57 Slovenya fındık tipi ve Slovenya dünya koleksiyonundan 45 fındık çeşidi, 11 
seçici AFLP primer çifti ve 50 SSR primer çifti ile taranmıştır. Toplamda, 512 polimorfik SSR fragmenti ve 532 
polimorfik AFLP fragmenti analiz edilmiştir. Slovenya fındık çeşitleri ve tipleri, AFLP verisinin hoc istatistiği 
ve Neigbor-joining algoritması (r=0.96) ile analizi sonucunda üç kümeye ayrılmıştır. Benzer olarak, SSR verisi 
(r=0.96) Neigbor-joining algortiması ile üç kümeye ayrılmıştır. SSR verileriyle 28 fındık tipi, AFLP verileriyle 
33 fındık tipi Slovenya fındık çekirdek koleksiyonu için seçilmiştir. Seçilen çekirdek koleksiyon, en yüksek 
genetik çeşitliliği en az birey ile temsil etmektedir ve seçilen fındıklardan 18 tanesi her iki çekirdek 
koleksiyonunda ortak olarak bulunmaktadır. Slovenya fındık çeşitliliğinin çalışılması, ilgilenilen agronomik ve 
biyokimyasal özelliklerin genetik haritalanması ve tanımlanması için ilk adımdır. 

Anahtar kelimeler: AFLP Çoğaltılmış fragment uzunluk polimorfizmi, SSR basit dizi tekrarları, moleküler 
markörler 

Genetic Diversity in Slovenian Hazelnuts 

Abstract 
Slovenia is the one of the hazelnut producers in the world and has its own European hazelnut (Corylus 

avellana L.) genotypes and wild types. Slovenian hazelnut resources should be examined for their molecular 
genetic diversity and their potential for improvement of hazelnut. For this reason, 102 Slovenian hazelnuts 
representing a wide geographic range of the country were screened with 11 pairs of selective AFLP primers and 
50 pairs of SSR primers. In total, 512 polymorphic SSR fragments and 532 polymorphic AFLP fragments were 
found. Diversity analysis of the Slovenian hazelnut genotypes indicated that they were classified to three clusters 
according to hoc statistics and Neighbor-joining algorithms (r= 0.96) for AFLP data. Similarly, three clusters 
were observed for the SSR data using the Neighbor joining algorithm (r= 0.96). A total of 28 individuals with 
SSR data and 33 individuals with AFLP data were selected for core collections of Slovenian hazelnut genotypes. 
These core collections represent a maximum of genetic diversity in a minimum number of individuals and 18 of 
them were present in both core collection datasets. Examination of Slovenian hazelnut diversity is a first step 
toward identification and genetic mapping of agronomic and biochemical traits of interest. 

Keywords: AFLP amplified fragment length polymorphism, SSR simple sequence repeats, molecular marker

Giriş 
Corylus avellana L. (Avrupa fındığı) 

Betulaceae ailesine ait olan diploid (2n=22), tek 
evcikli, dikogamidir ve rüzgarla tozlaşır. Bu 
fındık türü Avrupa ve Anadolu’da yetişen 
önemli ve yaygın fındık çeşitlerinin kaynağını 
oluşturmaktadır. (Boccacci ve ark., 2006). 
Avrupa fındığının tohumları ilkel zamanlardan 
beri yiyecek kaynağı olarak tüketilmektedir 
(Galderisi ve ark., 1999). Türkiye (660.000 ton) 
ve İtalya (85.232 ton) fındık üretiminde öne 
çıkan ülkelerdir. Amerika Birleşik Devletleri, 
Azerbeycan, Gürcistan, Çin ve İran’da üretilen 
fındığın büyük bir kısmını yetiştirmektedir 
(20000-30000 ton) (Faostat, 2012). Fındık 

üretimi Avrupa’nın her yerindeki iklim 
şartlarında kolaylıkla yapılabilmektedir ve 
güneyde Lübnan ve  Kuzey Afrika’nın Akdeniz 
kıyıları, kuzeyde Norveç ve doğuda Asya Ural 
ve Kafkasya dağlarına kadar yayılım 
göstermektedir (Kasaplıgil ve ark., 1964; 
Mehlenbacher, 2009). 

Slovenya fındık üretimine küçük bir katkı 
sağlamaktadır. Stajerska, Dolenjska ve Celjska 
kotlina bölgelerinden 200 ton kabuklu fındık 
üretilmektedir (Slatnar ve ark., 2014). 
Hırvatistan’a özgü “Istrska dolgoplodna leska” 
Slovenya’da en çok yetiştirilen fındık çeşididir 
ve Slovenya’ya uyum sağlamıştır. Tonda di 
Giffoni, Ennis, Daria ve Pauetet gibi bazı 
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uluslararası çeşitler Slovenya’da  genel üretim 
için önerilmiştir ve Slovenya bahçelerinde 
yetiştirilmektedir. (Solar ve Stampar, 2009; 
2011). Ayrıca Slovenya’nın kendi yabani 
çeşitleri ülkenin yerel bölgelerinde dağılım 
göstermektedir ve bu yabani çeşitler seleksiyon 
ve çaprazlama çalışmaları için karakterize 
edilecek bir kaynak oluşturmaktadır. 

Fındıktaki genetik çalışmalar ilk olarak 
rastgele çoğaltılmış DNA polimorfizimi (RAPD) 
(Galderisi ve ark., 1999; Miaja ve ark., 2001; 
Kafkas ve ark., 2009) ve çoğaltılmış fragment 
uzunluk polimorfizimi (AFLP) (Ferrari ve ark., 
2004; Kafkas ve ark., 2009) kullanılarak 
araştırılmıştır. AFLP, ilgilenilen genotipin DNA 
dizi bilgisi gerekmeden kullanılabilen DNA 
temelli bir markördür (Vos ve ark., 1995) ve 
oldukça saf bir DNA gerektirir. AFLP 
sonuçlarını yorumlamak için ayrıca gelişmiş 
makine ve yazılım altyapısı gerekir ama 
zorluklarına karşın diğer markör sistemlerinden 
daha fazla polimorfik fragment tespit edilmesini 
sağlar. Zeytin (Angiolillo 1999; Kaya ve ark., 
2013), dut (Sharma ve ark., 2000) ve kara kavak 
(Winfield ve ark., 1998) ağaçlarında başarıyla 
kullanılmıştır. Fındık çalışmalarında AFLP 
analizleri 57 klon için kullanılmıştır (Ferrari ve 
ark., 2004) ve ayrıca diğer markör sistemleri ile 
birlikte de birleştirilerek 18 Türk fındık çeşidi 
analiz edilmiştir (Kafkas ve ark., 2009). AFLP 
ve ISSR markör sistemleri birleştirilerek 
Portekiz’in yabani ve çeşit olan fındıklarındaki 
genetik çeşitlilik hesaplanmıştır (Martins ve ark., 
2014). 

Basit dizi tekrarları (SSR) markör sistemi 
de fındıkta genetik çeşitliliği hesaplamak için 
kullanılmıştır. SSR markörlerinin uygulaması ve 
analizi kolaydır, tekrar edilebilir ve yüksek 
oranda polimorfiktir. 300’den fazla genomik 
SSR geliştirilmiş ve fındık genomunda 
haritalanmıştır (Boccacci ve ark., 2005; Bassil 
ve ark., 2005; Mehlenbacher ve ark., 2006; 
Gurcan ve Mehlenbacher, 2010; Bassil ve ark., 
2013). EST olarak yapılan analizlerde 1000 gen 
bölgesi bulunmuştur ve 36’sı fındık için 
kullanılabilir durumdadır (Boccacci ve ark., 
2015). 

Fındıkta genetik biyoçeşitliliği araştırmak 
için çalışmalar, çeşitlere (Bacchetta ve ark., 
2014) ve yabani fındıklara (Campa ve ark., 
2011; Leinemann ve ark., 2013; Martins ve ark., 
2013, 2014, 2015) odaklanmıştır. Yabani çeşitler 
ilgilenilen bazı karakterler bakımından gelişmiş 

çeşitlere potansiyel olabilirler (Tanskley ve 
McCouch, 1997). Bu çalışmanın amacı olarak da 
Slovenya’da yetiştirilen 102 adet yabani ve 
yetiştirilmekte olan fındık çeşitlerinin genetik 
çeşitliliği ve populasyon yapısı analiz edilmiştir. 
Slovenya’nın 5 farklı bölgesinden toplanan 57 
tane yabani fındık ve 45 tane Avrupa ve 
Amerika Birleşik Devletleri’nden fındık çeşidi 
11 AFLP primer kombinasyonu ve 49 SSR 
primeri ile taranmıştır. 
Materyal ve Yöntem 
Bitki Örnekleri ve DNA İzolasyonu 

45 adet Corylus avellena Slovenya fındık 
koleksiyonundan, 57 örnek ise Slovenya’nın 
farklı iklim koşullarına sahip 5 bölgesinden 
toplanan yabani tür fındıklar olmak üzere seçildi 
ve toplanan yaprak örneklerinden genomik DNA 
izolasyonu yapıldı (Fulton ve ark., 1995). 
AFLP Çoğaltımı 

Invitrogen AFLP Core Reagent and AFLP 
Starter Primer Kiti (Carlsbad, CA, USA) ile 64 
seçici EcoRI/MseI primer kombinasyonu B9 ve 
Willamette (S58) fındıklarında denendi ve 
sonuçlardan en çok polimorfik 11 kombinasyon 
(M-CAC + E-AGC, M-CAA + E-ACG, M-CAA 
+ E-ACC, M-CAG + E-ACT, M-CTC + E-AGG, 
M-CTC + E-ACA, M-CAT + E-ACA, M-CAT + 
E-ACT, M-CTA + E-ACA, M-CTG + E-AGC ve 
M-CTT + E-AGG) seçildi. Seçilen primerler tüm 
fındıklara PCR yapılarak uygulandı. İşaretli 
EcoRI primerlerinden gelen sinyaller Genetic 
Analysis System CEQ 8800 cihazında 
(Beckman-Coulter, Fullerton, CA, USA) 
görüntülendi ve binomial (1 veya 0) olarak 
skorlandı. 
SSR Çoğaltımı 

Toplam 49 SSR markörü 102 fındık 
genotipinde denendi. Primerler Bassil ve ark., 
(2005), Boccacci ve ark., (2005) ile Gurcan ve 
ark., (2010) yayınlarındaki polimorfik allel 
miktarlarına göre seçildi ve PCR yapıldı. PCR 
çoğaltımından sonra örnekler Fragment 
AnalyzerTM (Applied Biosystems) kapiller 
elektroforez sistemi ve DNF-900 dsDNA 
Reagent Kit (Advanced Analytical) kullanılarak 
analiz edildi. Binomial (1 veya 0) olarak 
skorlandı. 
Veri Analizi 

Ortalama gen çeşitliliği (Nei, 1973) her 
bir AFLP primer kombinasyonu ve SSR 
markörü için formülü 
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kullanılarak hesaplandı (Roldan-Ruiz, 2000). 
Küme analizleri Dice katsayısı ve ölçülmemiş 
komşu katılım algoritması ile DARwin5 
yazılımında analiz edilmiştir (Perrier ve 
Jacquemoud-Collet 2006). Populasyon yapısı 
Structure (Pritchard ve ark., 2000) kullanılarak 
hesap edilmiştir. Çekirdek koleksiyon 
oluşturmak için PowerCore 1.0 (Kim ve ark., 
2007) yazılımı kullanılmıştır. 
Bulgular  
Genetik Çeşitlilik 

102 fındık genotipi ile yapılan AFLP 
analizinde 532 polimorfik fragment, SSR 
analizinde 512 polimorfik fragment 
skorlanmıştır. Mental test dendogramlarla 
uzaklık matrislerinin (r=0.96, iki analiz için de) 
uyumlu olduğunu göstermiştir. AFLP ve SSR 
verileri arasındaki ilişki düşük bulunmuştur ve 
iki data birleştirilmemiştir (r = 0.33). AFLP 
verileri küme A ve küme B olmak üzere iki ana 
gruba ayrılmıştır. SSR analizleri ise 4 (A-D) 
grup olarak sonuç vermiştir (Şekil 1). 
Populasyon Yapısı  

Populasyon yapısı analizleri de aynı 
sonuçları vermiştir. 2 kümeli (K=2) grup 2 tane 
de alt küme içermektedir. Olasılık hesabı olarak 
0.7 baraj olarak kabul edilmiştir. 
Çekirdek Koleksiyon Analizi 

Çekirdek koleksiyon için PowerCore 1.0 
programı sonuçları yorumlanmıştır. AFLP için 
28, SSR için 33 genotipi çekirdek koleksiyon 
olarak seçilmiştir. 
Tartışma ve Sonuç 
Markör Polimorfizmi 

AFLP ve SSR markörleri oldukça iyi 
polimorfizm göstermişlerdir. Daha çok örnek ve 
daha çok yabani tiple çalışmak daha önceki 
AFLP çalışmalarından (Kafkas ve ark., 2009; 
Martins ve ark., 2014) ortalama 48.4 olarak daha 
fazla allel ortaya çıkarmıştır. SSR markörleri 
daha az allel vermesine rağmen ortalama genetik 
çeşitlilikte 0.30 ile 0.26 olan AFLP  değerine 
göre daha fazla değer vermiştir. SSR allel 
ortalaması 10.3 olarak diğer çalışmalarla 
uyumludur (Bassil ve ark., 2005; Boccacci ve 
ark., 2005; Boccacci ve ark., 2008; Gokirmak ve 
ark., 2009; Boccacci and Botta 2010; Gurcan ve 
Mehlenbacher, 2010; Gurcan ve ark., 2010a, 
2010b; Campa ve ark., 2011; Bassil ve ark., 
2013). 

Fındıklarda görülen yüksek çeşitlilik diğer 
çalışmalar tarafından desteklenmektedir 
(Gokirmak ve ark., 2009; Gurcan ve ark., 2010a, 
2010b; Campa ve ark., 2011; Boccacci ve Botta, 
2010; Boccacci ve ark., 2006, 2008, 2013) 
çünkü fındık kendi kendine tozlaşmaya kapalıdır 
ve rüzgarla tozlaşır. Çeşitlerin genetik çeşitliliği 
0.50 hesaplanırken yabani fındıklar 0.60 olarak 
hesaplanmıştır. Bu fark Campa ve ark., (2011) 
ile Martins ve ark., (2015)’ın çalışmalarıyla 
desteklenmektedir. Negret ve Pauetet (Boccacci 
ve ark., 2008) ile Apolda ve Bandnuss Gokirmak 
ve ark., (2009) birbirlerine yakın çeşitler olarak 
bulunmuştur fakat çalışmamızda markör 
sayısının fazlalığı sayesinde  farklı DNA parmak 
izine sahip oldukları gösterilmiştir. Maribor’un 
tozlaşmaya açık bir bölgede olması ve fındık 
yetiştiriciliğinin yaygın olması o bölgede genetik 
çeşitliliği arttırmıştır. Dendogram analizleri 
bölgelere ve çeşitlere göre uyumlu bir sonuç 
çıkarmaktadır.  
Çekirdek Koleksiyon 

Çekirdek koleksiyonlar iki markör sistemi 
için ayrı ayrı hesaplanmıştır. Tüm genetik 
çeşitliliği AFLP markörleri 28, SSR markörleri 
33 genotipe indirgemiştir. Bu bireyler 
Slovenya’nın farklı bölgelerindeki genetik 
çeşitliliği de yansıtmaktadır. Çekirdek 
koleksiyonlar genetik çeşitliliğin korunması ve 
devamlılığı için gereklidir. Özellikle de fındık 
gibi uzun ömürlü ağaç olan, biyotik ve abiyotik 
streslere maruz kalan ve orman kaybı ile karşı 
karşıya olan bölgelerde yabani popülasyonların 
genetik çeşitliliği korunmalıdır (Bacchetta ve 
ark., 2014). Bu çalışmamız genetik çeşitliliğe 
göre seleksiyon yapılabilecek yabani fındık 
materyalinin gelecek kuşaklara korunmasını 
sağlayacaktır. Ayrıca genetik sonuçlar 
morfolojik data ile birleştirilerek korunan 
çeşitlilikteki fındıklar, gelecekteki çeşitliliği ve 
Slovenya fındıkları ile tüm fınıdık üretim 
alanlarındaki fındıkların geliştirilmesini 
sağlayacaktır.  
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Şekil 1. 102 fındık genotipinin SSR verilerine göre hesaplanmamış komşu katılım algoritması mavi = çeşitler, 
kırmızı = Bovec, turuncu = Dolenjska, mor = Koroska, siyah = Maribor, yeşil = Vipava-Razdrto. 




