DOI: 10.29050/harranziraat.410847
Harran Tarim ve Gida Bilimleri Derg. 2018, 22(3): 326-334

Bazi

kiraz anaglarinin genetik akrabalik

Aragtirma Makalesi/Research Article

iliskilerinin RAPD

molekiiler markir yontemi ile belirlenmesi

Determination of genetic relationship of some cherry rootstocks via RAPD

molecular markers

Hasan PINAR'"
Merve Arefe YiGiT!

, Mehmet YAMAN®

, Hasan Cumhur SARISU> ,Aydin UzZUN! ,

1Erciyes Universitesi, Seyrani Ziraat Fakiiltesi, Bahge Bitkileri Bolimi, Kayseri, Turkiye
2Meyvecilik Arastirma Istasyonu Madurlagi, Egirdir, Turkiye

To cite this article:

Pinar, H., Yaman, M., Sarisu,
H.C, Uzun, A. & Yigit, M.A.
(2018). Bazi kiraz
anaglarinin genetik
akrabalik iliskilerinin RAPD
molekiler markir yontemi
ile belirlenmesi. Harran

Tarim ve Gida Bilimleri
Dergisi, 22(3): 326-334.
DOI:

10.29050/harranziraat.4108
47

Address for Correspondence:
Hasan PINAR

e-mail:

hpinarka@yahoo.com

Received Date:
29.03.2018
Accepted Date:
11.07.2018

© Copyright 2018 by Harran
University Faculty of Agriculture.
Available on-line at
www.dergipark.gov.tr/harranziraat

This work is licensed

under a Creative
® @ Commons  Attribution-
Non  Commercial 4.0

International License.

(074

Bu calismada kiraza anag¢ olarak kullanilan ve/veya kullanilacak olan bazi
genotiplerin RAPD molekiler markir yontemi kullanilarak genetik akrabaliklarinin
belirlenmesi amaglanmistir. Yirmi farkli kiraz anacinin (9 adeti kus kirazi) genetik
benzerliklerinin belirlemesinde 16 farkli RAPD primerinin kullanildigi ¢alismada, 16
primerden 92’si polimorfik olmak Uzere 109 bant elde edilmis ve ortalama
polimorfizm orani %84.40 olarak belirlenmistir. Elde edilen bulgulara gore kiraz
anaci genotipleri arasindaki genetik benzerlik 0.60-0.95 arasinda degismis olup en
distk benzerlik % 60 ile SL64 genotipi ile diger tipler arasinda, en yiksek benzerlik
orani ise %95 ile Kus Kirazi-3 ve Kus Kirazi-4 genotiplerinden elde edilmistir. Elde
edilen dendograma gore li¢ ana grup olusmus olup, birinci grup Kus Kirazi-2 (KK2),
Kus Kirazi-6 (KK6), Kus Kirazi-7 (KK7) ve Kus Kirazi-8 (KK8) yer almistir. ikinci grupta
Kus Kirazi-3 (KK3), Kus Kirazi-4 (KK4), Kus Kirazi-5 (KK5), Kus Kirazi-9 (KK9), Kus
Kirazi-10 (KK10), idris ve diger yabanci anaglar yer almistir. Uglincii grupta sadece
SL64 genotipi yer almistir. Elde edilen bulgular RAPD molekiler markir tekniginin
kiraz anaclari arasindaki genetik iliskilerin belirlenmesinde etkin bir ara¢ olarak
kullanilabilecegini gostermektedir.

Anahtar Kelimeler: Prunus avium L., Kiraz, Anag, Genetik gesitlilik, RAPD

ABSTRACT

This study was conducted to determine genetic releationships among cherry
rootstocks used and/or to be used with RAPD molecular markers. Genetic
simalarities among 20 different cherry rootstocks (9 of them were Kus Kirazi) were
assessed through 16 different RAPD primers and 109 bands were obtained of which
92 were polymorphic. Polymorphisms ratio was determined as 84.40%. Present
findigns revealed that genetic similarity among cherry rootstocks varied between
0.60-0.95 with lowest similarity between SL64 and other accesions (60 %) and the
greatest similarty between Kus Kirazi-3 and Kus Kirazi-4 accesions (95 %). Resultant
dengrogram had three groups with Kus Kirazi-2 (KK2), Kus Kirazi-6 (KK6), Kus Kirazi-
7 (KK7) and Kus Kirazi-8 (KK8) nested in the first group; Kus Kirazi-3 (KK3), Kus Kirazi-
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4 (KK4), Kus Kirazi-5 (KK5), Kus Kirazi-9 (KK9), Kus Kirazi-10 (KK10), Idris and other foreign rootstock accessions
nested in the second group and SL60 alone nested in the third group. It was concluded based on present findings
that RAPD marker system could be used as an efficient tool to determine genetic reletionships among cherry

rootstock accesions.

Key Words: Prunus avium L., Cherry, Rootstock, Genetic diversity, RAPD

Giris
Ulkemiz, bitki cesitliligi ve bitki genetik

bir
genetik

kaynaklar acisindan dinyada o6nemli
Ulkemizdeki
cesitlilige, sahip oldugumuz farkh ekolojik

konuma sahiptir.
kosullarin 6nemli etkileri vardir. Bitki genetik
cesitliliginin fazla olmasi llkemiz tarihinde
meyvecilik kiltlirind de énemli bir konuma
getirmistir (Ercisli, 2004). Bunlar arasinda
Ozellikle sert cekirdekli meyveler genetik
cesitlilik agisindan 6nemli bir paya sahiptir.

Sert c¢ekirdekli meyveler, Rosaceae
Familyasi, Rosaidea alt familyasinda yer
almaktadir (Rehder, 1940). Bu meyve

turlerinin igerisinde kiraz (Prunus avium L.)
onemli bir yere sahiptir. Anavatani Glney
Kafkasya, Hazar Denizi civari ve Kuzey Dogu
Anadolu olan kirazin (Eris ve Barut, 2000)
yetistiriciligi gliniimizde, Avrupa’nin hemen
hemen tamaminda, Afrika’nin iliman iklime
sahip kuzey bolgelerinde,
batisindaki
denizine yakin Ulkelerde, Giiney ve Kuzey

Ortadogu’nun

Ulkelerde, Anadolu, Hazar
Amerika’da olmak Uzere diinyanin iliman
iklim kusaginda yer alan bir ¢ok Ulkesinde
oldukca yogun bir sekilde yapilmaktadir
(Ozcagiran ve ark., 2003; Ozbek, 1978).
Anavatani olmasinin getirdigi avantaj, kiraza
Turkiye'de genis bir yayilma alani saglamistir
(Ercisli, 2004).

Prunuslar  birbirlerine  ana¢  olarak
kullanilabilmektedir
Aldwinckle, 1983).

ana¢ sec¢imi, meyve kalite ve Uretimini

(Cummins ve

Modern meyvecilikte

etkileyebileceginden uzun vadede oldukga
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onemlidir (Ognjanov ve ark., 2012; Turkoglu
ve ark., 2012). Anaglar, asilama ve ¢ogaltimin
kolay yapilmasinda, ara anag kullanarak anag
kalem uyumsuzlugunu ortadan kaldirmada,
hasat ve hasat sonrasinda meyve kalitesinin
belirli

adaptasyon, hastalik ve zararlilara dayanim

devamliligi, toprak sartlari, iklime
gibi 6zel amacglar dogrultusunda secilmelidir
(Rom ve Carlson, 1987; Webster, 2001).
Anac¢ Uretimi tohumdan yapiliyor ise, bu
tohumlar ya kiltlir bitkilerden yada yabani
bitkilerden elde edilmektedir (Ercisli ve ark.,
2006; Mratanic ve ark., 2012).

Kus kirazi adi verilen, kiglik ve bazen aci
meyvelere sahip yabani kirazlar kirazlara
ana¢ olarak kullanilmaktadir (Ercisli, 2004).
Karadeniz Bolgesinin orman kenarlarinda ve
nadiren de sik karisik ormanlarda, fertler,
kiicik gruplar veya siralar halinde kus kirazi
Genellikle rakimi
bu

rakimlara
2003).

mahlep anaglari

agaclari bulunmaktadir.

dustk alanlari tercih eden tdriln
fertlerine, UGlkemizde 1700 m’li
kadar rastlanabilmektedir (Yaman,
Kus kirazi anagclari, ile
kiyaslandiginda daha vyuzlek kokli bitkiler
meydana getirmesi ve taban suyu, agir
topraklarda kullaniimasi yoninden oldukca
on plandadir. Ayrica cgesitlerle asi uyusmasi
oldukga iyidir (Ozgagiran ve ark., 2003).
Genetik

karakterizasyonun da molekiiler markirlarin

kaynaklarin  toplanmasi ve

kullanimi biyuk kolayliklar saglamaktadir.

Morfolojik ozellikler, germplasmlarin

olusturulmasinda  yaygin bir  sekilde
kullaniimaktadir. Ancak ¢evrenin etkisi,
disik kahtima ve polimorfizme sahip
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olmalarindan dolayi oldukca sinirli kalmaya
baslamistir (Smith ve Smith, 1992). DNA
markirlarinda ise bdéyle bir kisitlama s6z

konusu degildir. DNA markirlari  yakin
genotipler arasindaki ayrimin
belirlenmesinde oldukga kullanishdir.
Molekiler markirlarin  farkh tipleri farkh
urinlerde genetik cesitliligin

belirlenmesinde yaygin olarak kullaniimakta
olup ancak her teknigin kendine 06zgl
Ustinlikleri mevcuttur (Kafkas ve ark., 2008;
Pavlovic ve ark., 2012).

Kus kirazlari ve kiraz anaglarinin sinonim
ve anonim olarak bircok tiiri mevcuttur.
Cevresel sartlarin bitkilerin dis gériintslerine
olan etkisinden dolayi molekiler ¢alismalarin
Molekdler

bitkinin
genomlarinda ve organellerin de tespit

onemi gittikce artmaktadir.

markirlar  birgok  canli  ve

edilerek kullanilmaktadir (Lagercrantz ve
ark., 1993). Rastgele primerler kullanarak
PCR’dan Uretilen RAPD DNA markirlarinin
gelisimi DNA polimorfizminin belirlenmesi
icin yeni bir firsat saglamistir (Welsh ve
McClelland, 1990; Williams ve ark., 1990).
RAPD analizleri seftali anaglarinda (Lu ve
ark., 1996), elma (Landry ve ark., 1994), erik
(Ortiz 1997),
(Warburton ve Bliss, 1996), papaya (Stiles ve
ark., 1993), zeytin (Fabbri ve ark., 1995),
mango (Schnell ve ark., 1995), badem (Pinar

cesitleri ve ark,, seftali

ve ark., 2015) gibi bircok meyve tiiriinde

genetik cesitliligin belirlenmesinde

kullanilmistir.
Bu calismada Egirdir Meyvecilik Arastirma
Enstitlisi  meyve

genetik kaynaklar ve

deneme parsellerinde yer alan farkli kus

kirazi genotipleri ile bazi kiraz anacglar
arasindaki genetik akrabaliklarinin RAPD
markir sistemiyle belirlenmesi

amaclanmistir.

Materyal ve Metot

Bitki Materyali

Calismada 20  farkl kiraz  anaci
kullanilmistir (Cizelge 1).

Materyallere ait DNA o6rnekleri Egirdir

Meyvecilik Arastirma Enstitisd Muduarluga
kiraz genetik kaynaklar parselinden temin
edilmistir.

Cizelge 1. Calismada kullanilan kiraz anaglar
Table 1. Cherry rootstocks used in the study
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No  Anag No Anag
Rootstock Rootstock

Al KUS KiRAZI 2 (KK2) All WEIROOT 158
A2 KUS KIiRAZI 3 (KK3) Al2 SL64
A3 KUS KIiRAZI 4 (KK4) A13  PHL-A
A4 KUS KIiRAZI 5 (KK5) Al4 GM-61
A5 KUS KiRAZI 6 (KK6) Al5 GISELAS
A6 KUS KiRAZI 7 (KK7) Al6 PHL-B
A7 KUS KiRAZI 8 (KK8) Al17 TABEL/EDABRIZ
A8 KUS KiRAZI 9 (KK9) Al8 MAXMA 14
A9  KUSKIiRAZI 10 (KK10) A19 IDRIS
A10 MONTMORENCY A20 GISELA-6
DNA izolasyonu

Kiraz anaglarindan alinan geng
yapraklardan DNA izolasyonu CTAB

metoduna gore yapilmistir (Doyle ve Doyle,
1990). DNA
spektrofotometre (BioTek Instruments, Inc.,

konsantrasyonlari

Winooski, VT, United States) ile ol¢ilmis ve
ornekler TE (10 mM Tris-HCI, 0.1 mM EDTA,
pH 8.0) soltsyonu kullanilarak hazirlanmistir.

Hazirlanan DNA’lar -20 °C muhafaza
edilmistir.

PCR Analizleri

Yirmi adet kiraz anaci genotipinin

adet
RAPD primeri (Meleunova ve ark., 2004,

benzerliklerinin  belirlenmesinde 16
Tenzer ve Gessler, 1997; Tenzer ve Gessler,
1999; Sierotzki ve ark., 1994) kullanilmis olup,
PCR bilesenleri toplam hacim 15 pl olacak
sekilde 2 ul DNA (20 ng), 1.5ul 10xPCR Buffer,
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0.2 pl Tag DNA polymerase (5u/uL), 1 pl dNTP
(2.5mM), 1.5ul MgCl, (25 mM), 2 ul 10 mM
RAPD primer 6.8 ul H,0 olarak hazirlanmistir.
PCR 94°C 3 dk Dbaslangic
denaturasyonun ardindan 35 déngiide 94 °C 1
dk, 38°C 45 sn, 72°C 2 dk ve daha sonra final
uzama icin 72°C 10 dk olarak kullanmistir. PCR
drinleri 1X TAE buffer igerisinde % 2’lik agaroz

kosullari,

jelde elektroforez yapilmis ve etidium bromid

ile boyandiktan sonra jel goriintileme

(KODAK) (initesinde gorintilenmistir.

Veri Analizleri

Agaroz jel elektroforezi ve gorintileme
islemi sonrasinda elde edilen gorintilerde
bant varligi durumunda (1), yoksa (0) ve
amplifikasyon olusmamis ise (9) rakamlari
NTSYS bilgisayar
kullanilarak elde edilen veriler

verilerek  skorlanmistir.

programi
degerlendirilmistir. Dice metoduyla benzerlik
matriksi olusturularak, UPGMA metoduna

gore kiraz anaglarinin dendogrami

olusturulmustur. Ayrica calismada kullanilan
her bir

markir igin toplam bant sayisi,

polimorfik bant sayisi ve polimorfizm orani da

belirlenmistir. Polimorfizm orani
hesaplanirken (Polimorfik Bant sayisi X 100 /

Toplam Bant sayisi) formlu kullaniimigtir.

Bulgular ve Tartisma

Cahsmada kullanilan 16 farkh primerden
sayllari 3 ile 10 arasinda degisen bantlar elde

edilmis ve bant alinamayan primere
rastlanilmamistir. Toplamda 92’si polimorfik
olmak Uzere 109 bant elde edilmistir.

Polimorfik bantlar 200 bp ile 2200 bp arasinda
degisiklik gostermistir. En yiksek bant sayisi,
OPHO4 primerinden (10 adet) elde edilirken en

disik bant sayisi ise D07 ve E15
primerlerinden (3 adet) elde edilmistir.
Polimorfizm orani incelendigi zaman ise

ortalama polimorfizm % 84.40 olup, en yiiksek
polimorfizim orani OPHO4, OPN11, M2, D07,
E15 (% 100) primerleri ile elde edilirken en
diisiik polimorfizm orani ise OPG17 primeri (%
50) ile elde edilmistir (Cizelge 2).

Cizelge 2. Calismada kullanilan RAPD primerlerin adi, baz dizilimi, polimorfik bantlarin uzunlugu (P.B.U), polimorfik
bant sayisi (P.B.S), toplam bant sayisi (T.B.S) ve polimorfizm orani (P.O)
Table 2. The RAPD primers used in this study s name, base sequence, the length of the polymorphic band (P.B.), the

number of polymorphic bands (P.B.S), the total number of bands (T.B.S) and polymorphism rate (p.o.)

Primer Sequence P.B.U P.B.S T.B.S P.O_(%)
OPGO03 5" GAGCCCTCCA3 300-1200 9 9 100.0
OPGO05 5’ CTG AGA CGG A 3’ 250-1500 7 9 77.7
OPG17 5" ACGACCGACA 3 600-1500 4 8 50.0
OPHO4 5" GGAAGTCGCC 3 700-2000 10 10 100.0
OPN11 5" TCG CCG CAAA 3 250-2000 8 8 100.0
M2 5" GCCACACACA 3 700-1000 6 6 100.0
RAPD1 5"ACGCAGGCAC3 450-1500 5 6 83.3
P49 5" GTACCAGTGA 3 200-2200 3 5 60.0
FO4 5’ GGT GAT CAG G 3’ 400-1300 6 7 85.7
RO1 5" TGC GGG TCCT 3 250-1200 4 7 57.1
TO7 5" GGCAGGCTG T 3’ 300-1500 6 7 85.7
ul19 5" GTCAGT GCG G 3’ 300-1500 8 9 77.7
D07 5" TTGGCACGG G 3’ 500-1200 3 3 100.0
E15 5" ACG CACAACC?3 300-1500 3 3 100.0
FO1 5" ACG GATCCTG 3’ 300-1500 7 8 87.5
ul10 5" ACCTCGGCAC3 300-1500 3 4 75.0
Toplam 92 109 84.4
Ortalama 5.75 6.81
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Bu calismada genetik benzerlik orani 0.60-
0.95 Elde
dendograma goére ¢ ana grup olusmus

arasinda degismistir. edilen
vebirinci grupta Kus Kirazi-2 (KK2), Kus Kirazi-
6 (KK6), Kus Kirazi-7 (KK7) ve Kus Kirazi-8
(KK8) yer almistir. ikinci grupta Kus Kirazi-3
(KK3), Kus Kirazi-4 (KK4), Kus Kirazi-5 (KK5),
Kus Kirazi-9 (KK9), Kus Kirazi-10 (KK10), idris
ve diger yabanci anaclar yer almistir. Ugiincii
grupta sadece SL64 genotipi yer almistir(Sekil
1).

Cai ve ark. (2007) tarafindan yiritilen bir
calismada 23 kiraz cesidi arasindaki genetik
benzerlik iligkileri RAPD markirlari kullanilarak
% 68 olarak

ark. (2008)
tarafindan yapilan bir baska calismada ise 14

arastirilmis ve polimorfizm

belirlemistir. Demirsoy ve

kiraz ¢esidinin RAPD markiri ile analizi
yapilarak % 64 oraninda polimorfizm elde
RAPD

markirlari ile kira¢ anaglarinda elde edilen

edilmistir. Calismamizda kullanilan
polimorfizm orani bu g¢alismalara goére daha
yuksek bulunmustur.

Galismada 9 adet kus kirazi anacinin kendi
aralarinda ve diger anaclar arasindaki genetik
benzerlikleri  incelenmistir.  Kus  Kirazi
genotipleri 2 ana gruba ayrilmis ve 1. grupta
Kus Kirazi-2, Kus Kirazi-6, Kus Kirazi-7 ve Kus
Kirazi-8 yer alirken, ikinci grupta ise Kus
Kirazi-3, Kus Kirazi-4, Kus Kirazi-5, Kus Kirazi-9
ve Kus Kirazi-10 yer almistir. Kus kirazi
genotiplerine en yakin olarak idris yer
almistir. Kus kirazi genotipleri arasinda en
yiksek benzerlik orani Kus Kirazi-2 ve Kus
Kirazi-3 genotiplerinde belirlenmistir (0.95).
Muhtemelen bu genotipler ayni bdlgeden
secilmistir. Kus Kirazi genotipleri arasinda en

disik benzerlik ise Kus Kirazi-6’dan elde

edilmistir. Diger yabanci anaclar
incelendiginde ise SL 64 anaci en uzak genotip
olarak (0.60) vyer alirken Gisela-5 ve
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Tabel/Edabriz 0.80 benzerlik
oraniyla ayni grupta yer almistir. PHL-A ve

genotipleri

PHL-B genotipleri ise yabanci anag genotipleri
arasinda en yuksek benzerlige sahip olmakla
birlikte Montmorency, Gisela-6, Weiroot 158,
GM 61, ve Maxma 14 ile ayni grupta yer
almiglardir (Sekil 1).

(2013)
Karadeniz ve Orta Karadeniz bolgesinden

Ko¢ ve ark. tarafindan Bati
selekte edilen kiraz icin ana¢ potansiyeline
sahip 41 mahlep, 30 visne ve 110 kiraz tipi ile
yuritilen ¢alisma s6z konusu genotipler
bakimindan standart
PHL-A, Maxma 14,
Montmorency, Weiroot 158, Gisela 5, Gisela

morfolojik o6zellikler
klonal ana¢ olan
6, ve SL 64 ile kiyaslanmistir. Toplamda 42
UPOV o6zelligi hem klonal anaglarda hem de
selekte edilen tiplerde degerlendirilmistir.
Genotiplerin hepsinde morfolojik analizlere
gore her bir genotip bir digerinden ayirt
edilmistir. Dendogram 11 alt gruptan olusan
8 ana gruba ayrilmistir. ilk grup 4 alt gruptan
olusmus olup, Gisela 5, Gisela 6 ve Maxma
14 gibi 14 klonal anaci igeren 175 genotipi ile
birlikte yer almistir. ikinci grup 08C056, PHL-
A, 158
genotipinden olusmustur.

Weiroot ve Montmorency

Diger 6 grup
sadece SL 64 klonununda icinde bulundugu
diger genotiplerden olusmustur. Yine Kog ve
Bilginer (2013) 88 kiraz, 16 visne, 9 mahlep
genotipini yetistiriciligi yapilan kiraz cesitlere
belirlemek

ana¢ olarak kullanimini icin

Samsun ilinden selekte etmislerdir.
Morfolojik 06zellikler benzer klon anaglari
Elde edilen

veriler PCA (principal component analysis)

kullanilarak karsilastirilmistir.

analizi kullanilarak analiz edilmis ve toplam
varyasyonu % 70.37 olarak belirlenmistir.
7 grup
belirlenmis ve Gisela 5, Gisela 6, Maxma 14

Olusturulan dendogramda ana

ayni grupta yer alirken, Weiroot 158 ve PHL-A
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ayni grupta yer almiglardir. Montmorency
klon anaci ise s6z konusu c¢alismada segilen
genotipler arasinda yer almistir.
calismada SL 64 nolu genotip ise ayri grupta

yer

Ayni

almistir. Bu ¢alismada elde edilen

bulgularla bazi farkliliklar olmasina ragmen
genetik benzerlik agisindan benzer bulgular
elde edilmistir. Elde edilen farkli bulgular
ile  kullanilan  markir

morfolojik  veriler

sisteminden kaynaklanmis olabilir.

KK2

[ KK7
L KK3

KK6
KK3
KK4

o

—KK5

[——KK9
L xxwo

IDRIS

MONTMOR
GISELAG6
WEIROOT

R M
PHLB

GM61

MAXIMAL

| GISELAS

L TABELED

SL64

071 074

Coafficient

034

Sekil 1. Bazi kiraz anaglarinin RAPD markirlariyla analizi sonucu elde edilen dendogram
Figure 1. Dendogram of obtained results from analysis with RAPD markers in some cherry rootstocks

Diger taraftan Ozyurt ve ark. (2013) Tokat

yoresinden sec¢mis olduklari 29 Prunus
mahaleb L. genotipinin genetik iligskisini 15
adet ISSR markori ile belirlemisler ve SL 64
genotipini referans olarak kullandiklarinda
s6z konusu 29 Prunus mahalep L. genotipinin
hepsinin genetik olarak birbirinden uzak
oldugunu rapor etmislerdir. Dolayisiyla bu
calismada da SL 64 genotipi 20 anag genotipi
arasinda en uzak genotip olarak yer almistir.
Yine Ulkemizde 8 Simple Sequence Repeat
(SSR) primeri kullanilarak CAB6P, Maxma 60,
Maxma 14, PHL-C, SL 64 ve daha oOnce
tanimlanmamis anaclar arasindaki genetik
cesitlilik incelenmistir. SSR primerleri ile
toplam 42 allel belirlenmis ve butiin alleller
Elde

iken

bulunmustur. edilen

0.79

polimorfik

heterozigotluk beklenen
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heterozigotluk 0.58 olarak belirlenmistir. S6z
konusu calismada SL 64 ve Maxma 14 ayni
grupta yer almasina ragmen disik benzerlik
oranina sahip olmuslardir (Erogul ve Cakir,
2015). Fakat bu calismada SL 64 ve Maxma
genotipleri farkli gruplarda yer almislardir.
Bunun nedeni ise vyine kullanilan markir
sistemleri elde edilen polimorfik bant sayisi
olabilir. Tarkoglu ve ark. (2012) Karadeniz
Bolgesi’'nden toplanan 40 mahlep genotipini
karakterize etmek icin SSR analiz yontemi
Elde edilen 40

mahlep genotipi icin genetik iliskilerinin farkl

kullanmuslardir. sonuclar

oldugu ve genetik farkhiligin 0.05 ile 1.00
degisiklik
belirlemiglerdir. SSR sonuglarina gére genetik

arasinda gosterdigini

olarak benzer genotiplerin olmadigini rapor
etmislerdir.
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Lisek ve ark. (2006) 3 farkl kiraz anaci olan
PHL-A, PHL-B ve PHL-C genotiplerinin genetik
RAPD markirlar
etmisler ve RAPD tekniginin 3 kiraz anaci

benzerliklerini ile test

arasindaki benzerliklerin ortaya

konulmasinda etkili bir yontem oldugu beyan

etmislerdir.  Acunalp (2012) tarafindan
Isparta-  Egirdir  Meyvecilik  Arastirma
Enstitisi’den temin edilen 45 kiraz

genotipinin kapsamli genetik tanimlanmasina

yonelik vyapilan c¢alismada ¢esitler arasi
benzerlik oranlari bulunarak, sinonim ve ayni
cesitler belirlenmistir.

Lisek ve Rozpara (2009) tarafindan ISSR
teknigi kullanarak 18 visne cesidi (Prunus
cerasus L.) ile 24 kiraz ¢esidi ve 9 adet anacin
genetik benzerligini incelemisler ve en yiksek
(% 71.2)

etmislerdir. Visnede % 50.7 ve kirazda ise %

polimorfizim anaclardan elde
39.5 elde etmislerdir. Calismaya gore visne
cesitleri ve kiraz anaglari arasinda genis bir
genetik cesitlilik goézlemlenmistir. En blylk

farklihk Gisela ve F12/1 anaglari arasinda elde

edilmistir.  Lisek ve Rozpara (2009),
Prunus’larin farkh tirleri arasindaki
genotiplerin  etkisinden  dolayr  bunun
muhtemel oldugunu belirtmistir. Anaclar

arasinda en yliksek benzerlik Gisela ve PHL
Bu
¢alismada kullanilan PHLA ve Gisela 5 anaglar

serileri  arasinda  gbzlemlenmisgtir.
arasinda oldukga biytk farkhligin olmasi ve
farkli gruplarda yer almasi bakimindan ayrica
anaclar arasindaki farkhliklarin yiiksek olmasi
s6z konusu ait

bakimindan calismaya

bulgularla uyum icerisindedir.

Sonug¢

Yiuritidlen bu calismayla diinyada kiraz
Uretiminde oldukca 6nemli bir konumda olan
Ulkemizde, kirazlara anag¢ olarak kullanilan
kullanilabilecek bazi

ve/veya genotiplerin
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genetik olarak birbirine benzer veya farkh
oldugu RAPD molekiiler markir yontemi ile
belirlenmistir. Calismada 2 adet kus Kiraz
genotipi genotip
belirlenememistir. kirazi

haricinde benzer

Batilin kus
genotipleri ile idris genotipi diger kiraz klon
Sonug calismada

genotipler arasinda genis bir varyasyon elde

ayrilabilmistir. olarak,

edilmistir.  Sonuglar genetik kaynaklarin

korunmasinda olduk¢a vyararli olmasinin

yaninda, melezleme c¢alismalarinda avantaj
saglayabilir niteliktedir. Ayni zamanda ¢ogur
anaclar ile fidan Gretimi yapilirken rastgele
sec¢ilmis tohumlarla Uretim yapmak yerine
genetik olarak benzerlik gésteren materyalle
fidan Uretimi yapmak yerinde ve dogru bir
tercih olacaktir. Ayrica mevcut c¢alismanin
sonuglari RAPD molekiler markir yonteminin

kiraz anaci genotiplerin benzerligin

belirlenmesinde oldukga kullanigli bir ydontem
oldugunu gostermistir.
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