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Ozet

Bu calismada molekiiler markoérlerden SSR teknigi kullanilarak avokado genotipleri
arasindaki farkliliklarin ortaya konulmasi amaglanmistir. Avokadonun Lauraceae
familyasina ait Persea cinsi igerisinde yer aldigi bilinmektedir. Calisma kapsaminda
Akdeniz Bolgesinde yetistirilen Antalya ilinin dahil oldugu Bati Akdeniz Tarimsal
Arastirma Enstitiisii’'nden 5 ve Japonya’dan getirtilen 7 ¢esit avokado molekiiler analizler
icin kullanilmistir. Bu amagla 13 SSR markdrleri ile yapilan analizler sonucunda avokado
cesitleri arasinda iki ana grup ortaya ¢ikmis ve % 60 oraninda benzerlik gosterdikleri
belirlenmistir. Caligmada kullanilan ¢esitlerden JP4 ile JP6 ve JPS5 ile JP7 arasinda yakin
korelasyon oldugu gozlemlenmistir. Zutano ve Hass cesitlerini birbirlerinden ayirt edecek
polimorfizmler iiretilememis ve bu iki ¢esit bir arada gruplanmistir. JP1, JP2, JP3 ve Bacon
cesitleri tek basina bir alt grup olusturmugtur. Toplam allel sayisinin 152, spesifik allel
sayisinin 53 adet oldugu ve bant biiyiikliigiiniin ise 179 ile 283 bg arasinda degistigi
belirlenmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PBI) 0,03 ile 0,85 arasinda degisim gostermistir.
Caligma sonucunda elde edilen bulgular, yapilacak 1slah ¢alismalarinda ebeveyn segciminde
bir basamak olusturabilecegi gibi, avokado genotiplerinin yayilma alanlarinin
belirlenmesinde, genetik koleksiyonlarin karsilastirilmasinda ve avokado genotiplerinin
karakterizasyonunda kullanilabilir.

Molecular Characterization of Avocado (Persea americana Mill.)

Genotypes Using SSR Markers
Abstract
The aim of the study was to determine the differences among avocado cultivars using SSR

markers. Avocado is classified within the Persea genus in the Lauraceae family. In this
study, five avocado cultivars grown in the Mediterranean Region obtained from the
Western Mediterranean Agricultural Research Institute, in Antalya, Turkey and seven
cultivars obtained from Japan have been used for the molecular analysis. As a result of
molecular analyses with 13 SSR markers, two main groups were obtained among avocado
cultivars and both groups demonstrated 60 % similarity. In the study, a close correlation
was observed both between JP4 and JP6, and JP5 and JP7. Polymorphisms that could
separate Zutano and Hass varieties were not obtained and these two cultivars were grouped
together. JP1, JP2, JP3, and Bacon varieties formed a single sub-group. The total number
of alleles and specific allele numbers were determined as 152 and 53 respectively. The band
sizes ranged from 179 to 283 bp. Polymorphic Information Content (PIC) changed between
0.03 and 0.85. The results will be usefull in the characterization of the avocado genotypes
and comparison of the genetic collections, in the determination of the distribution areas of
avocado genotypes and in the avocado breeding programs for choosing parents.




1. GIRIS

Avokado (Persea americana Mill.), Orta
Amerika'ya ve Meksika'ya 6zgii, 24 kromozomlu (n =
12) daima yesil bir subtropik meyve agacidir. Avokado
(Persea americana Mill.)’nun anavatan1 Orta Amerika
iilkeleri, Giiney Amerika’nin kuzey sahilleri ve Bati
Hint Adalaridir ve giniimiizde birgok {ilkede
yetistirilmektedir (Bower ve Cutting, 1988). Diinya’da
2017 yil1 toplam avokado iiretim alan1 587.278 hektar ve
toplam {iretim miktar1 ise 5.924.398 ton olarak
kaydedilmistir. ~ Uretimde ilk siray1;; Meksika,
Endonezya, Dominik Cumhuriyeti, A.B.D., Kolombiya,
Peru, Brezilya, Sili, Kenya ve Cin gibi iilkeler
almaktadir (FAOSTAT, 2017). Tiirkiye’nin avokado
iiretimi 2005 yilinda 475 ton iken, 2017 yilinda 2765 ton
olup, en fazla iretimin Antalya ve Mersin illerinde
gerceklestirildigi belirlenmistir (TUIK, 2017). Ulkemiz
avokado iretim degerleri incelendiginde iiretim
miktarinda 2000 yilindan giiniimiize kadar yaklasik 10
katlik bir artig goriilmiistiir (TUIK, 2017).

Ulkemizde avokadonun ticari yetistiriciliginin
yayginlastirilmast amaciyla; 1970°li yillarin basinda
FAO araciligryla Kaliforniya’dan 4 ¢esit (‘Fuerte’,
‘Hass’, ‘Bacon’ ve ‘Zutano’) getirtilerek Antalya,
Dalaman, Alata, Adana ve Iskenderun ekolojik
kosullarinda denemeye alinmigtir. Antalya ve Alanya
kosullarinda 1969-1983 yillar1 arasinda yapilan bir
calismada; ‘Fuerte’, ‘Hass’, ‘Bacon’, ve ‘Zutano’
cesitlerinin bolgeye adapte olabildikleri ve ¢eside 6zgii
karakterleri gosterdikleri belirtilerek, bu ¢esitlerin ticari
yetistiriciliklerinin yapilabilecegi sonucuna varilmistir
(Dogrular et al., 1983). Demirkol (1998), Akdeniz sahil
kusagindaki bazi alanlarin avokado yetistiriciligi igin
olduk¢a uygun oldugunu bildirmistir. Giiniimiizde de bu
yerlerde  6nemli  miktarda  avokado  iiretimi
gerceklestirilmektedir.

Avokado meyvesi, antioksidan vitaminler olarak
bilinen A, C ve E vitaminlerince olduk¢a zengindir. Bu
vitaminler kandaki diisiikk yogunluktaki lipoproteinlerin
(LDL) oksidasyonunu engellemek siiretiyle kalp
hastaliklarin1 azaltmada olumlu rol oynamaktadir.
Ayrica, meyve yliksek ¢oziilebilir lif icerigine sahiptir.
Avokadonun gida endiistrisinde tiiketilmesinin yaninda
yag igeriklerinden dolayi, kozmetik endiistrisinde de
kullanilmaktadir ~ (Bower ve  Cutting, 1988;
Acheampong ve ark., 2008).

Gilinitimiizde molekiiler markorler gerek meyve ve
gerekse diger tlrlerde genotipik tamimlama, sistematik
ve karakterizasyon, genetik ve QTL (Quantitative Trait
Loci) haritalamasi, markér yardimiyla seleksiyon ve
genetik kaynaklarinin belirlenmesi ve korunmasi gibi
konularda kullanilmaktadir (Andersen ve Liibberstedt,
2003; Vardar Kanlitepe ve ark., 2010). Markor destekli
seleksiyon (MAS) ile 1slah ¢aligmalar1 6zel bir fenotipik
karaktere indirilebilmekte, 1slah ¢aligmalari daha kisa
sirede ve daha az isgiicli ile tamamlanabilmekte ve

bunlarin yani sira gereksinim duyulan populasyon
biiylikligi de klasik 1slaha nazaran ¢ok daha kiigiik
olmaktadir (Gupta ve Rustgi, 2004).

Bu c¢aligmada 12 avokado genotipinin, 13 SSR
(Simple Sequence Repeats) primeri ile genetik
tanimlamalar1 yapilmigtir. Elde edilen genetik bulgular
ile populasyon ig¢i genetik benzerlikler, akrabalik
dereceleri, populasyona ait DNA kimlik bilgileri (allel
verileri) tespit edilmistir.

2. MATERYAL ve YONTEM

Bu calisma 2018 yilinda Isparta Uygulamali Bilimler
Universitesi, Tarim Bilimleri ve Teknolojileri Fakiiltesi,
Tarimsal Biyoteknoloji Laboratuvarinda
gerceklestirilmistir. Arastirmanin materyalini Akdeniz
bolgesindeki Antalya ilinden segilen 5 ¢esit (Hass,
Bacon, Fuerte, Zutano ve Ettinger) ve Japonya’dan
getirtilen 7 gesit (JP1, JP2, JP3, JP4, JPS, JP6 ve JP7)
olusturmustur. DNA izolasyonu i¢in geng¢ avokado
yapraklart laboratuara getirildikten sonra DNA
izolasyonuna kadar -80°C de muhafaza edilmistir.

Avokado DNA’s1 50-60 mg yaprak materyalinden,
CTAB ekstraksiyon protokolii kullanilarak izole
edilmistir (Weising ve ark., 1991). Bu amagla, siv1 azot
icinde parcgalanan yaprak orneklerinin iizerine 500 pl
DNA izolasyon tampon ¢ozeltisi (1M Tris-HCI pH 8.0,
0.5 M EDTA, 5 M NACI, 20 g CTAB), 0.8 g PVP, ve
100 pl B-mercaptoethanol ilave edilerek bir miiddet daha
tampon ¢ozeltisi i¢inde ezildikten sonra eppendorf
tiplerine alinmigtir. Homojenize ornekler 55 °C su
banyosu igerisinde 1 saat inkiibe edildikten sonra, 500
pl kloroform eklenip tiipler karistirildiktan sonra 16000
rcf 'de 7 dakika santrifiij edilerek, siipernatant yeni
eppendorf tiiplerine aktarilmistir.

Siipernatant {izerine 0.08 hacminde soguk 7.5 M
amonyum asetat ve 0.54 hacminde soguk izopropanol
ilave edilerek karnistirilmig ve 30-40 dakikalik siireyle
buz {iistiinde bekletilmistir. Cozelti 16000 rcf 'de 3
dakika santrifiij edilerek siipernatant uzaklastirildiktan
sonra, pellet tizerine 700 pl % 70'lik soguk etanol ilave
edilerek karistirilmis ve 16000 rcf 'de 1 dakika santrifiij
edilerek sivi kismu uzaklagtirilmigtir. Pellet 15 dakika
kurutulduktan sonra iizerine 50 pl TE tampon ¢ozeltisi
(1 M Tris-HCI pH 8.0, 0.5 M EDTA) eklenerek DNA
oda sicakliginda c¢oziilmiistir. DNA kalitesi ve
konsantrasyonu her ornegin %1,2’lik agaroz jel
elektroforezinde kosturulan standart A-DNA’larla
mukayese edilmesi suretiyle ve de spektrofotometre de
260 ile 280 nm dalga boylarinda okumayla kontrol
edilmigtir. Calismada daha Onceden gergeklestirilen
bircok arastirma kapsaminda kullanilan ve basarili
sonuglar aliman SSR primerlerinden 13 primer ¢ifti
molekiiler karakterizasyon i¢in kullanilmistir (Cizelge
1).




Cizelge 1. Avokado genotipleri i¢in kullanilan primer ciftleri

SSR Forward (ileri) Reverse (Geri)
UD099-008 AAA AAC ACA ACC CGT GCA AT AAA TTC CTC CAAGCC GATCT
DCA4 TTAACTTTGTGCTTCTCCA CC AGTGACAAAAGCAAAAG
GAPU59 CCCTGCTTTGGTCTTGCTAA CAAAGGTGCACTTTCTCTCG
GAPU103 TGAATTTAACTTTAAACCCACACA GCATCGCTCGATTTTATCC
GAPU47 GATCAGCTTAGTCTCATATTCTCTCTC CCTCGACTGATTTACACACCA
Ch05e03 CGAATATTTTCACTCTGACTGGG CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC
GD147 TCCCGCCATTTCTCTGC AAACCGCTGCTGCTGAAC
GD15 CGAAAGTGAGCAACGAACTCC ACTCCATCATCGGGTGGTG
RIMO019 ATTCAAGAGCTTAACTGTGGGC CAATATGCCATCCACAGAGAAA
RIMO036 AGCAACCACCACCTCAACTAAT CTAGCAGAATCACCTGAGGCTT
AVD 001 GTTTCCAAGCGACTCACGAG GATTCCATGCTGAATTGCCG
AVD 006 GGGAGAGATGTATTGAGCA ACTTGGTCGTAGATTGTAAAT
AVD 013 TTGCCAGTGGAACTTCAAAA ACCCAACCAAAGATTTCAAT
. oy . ) 2.02g, Exeter Software, Setauket, NY) yazilim
UDO99-008, DCA4 Primer Ciftleri Igin PCR Reaksiyonu: programiyla UPGMA (Unweighted Pair-Group Method
PCR reaksiyonu toplam hacim 50 pl olacak sekilde using  Arithmetic means) yontemi kullanilarak
asagidaki bilesenlerden meydana gelmistir. Reaksiyon olusturulmus ve goriintiilenmistir.
kosulu 3 pul DNA, 1 pl dNTPs, 4 pl MgCle, 1 pl Taq
DNA polimeraz, 2 pl her bir primer, 5 pl 1X PCR 3. BULGULAR
tampon ¢dzeltisi (50 mM KCI, 10 mM Tris-HCI pH: 8.3, Avokadoda 13 SSR primer ¢ifti kullanilarak

1.1 mM MgClz, 0.01% gelatin) ve son konsantrasyon
ddH,O  ile tamamlanarak olusturulmustur. PCR
protokolii, 95°C’de 3dk, ardindan 35 dongii olacak
sekilde, 95°C’de 60 sn, 52°C’de 60 sn, 72°C’de 60 sn ve
son olarak 72°C’de 10 dk seklinde yapilmigtir. PCR
isleminden sonra PCR firiinleri % 2,2°lik agaroz jel
igerisinde 90 volt elektrik akimi altinda 1 saat 15 dakika
stireyle yuritiilmistiir (Dirlewanger ve ark., 2002; Fathi
ve ark., 2008).

GAPUS9, GAPU103, GAPU47, Ch05e03, GD147, GD15,
RIMO019, RIM036, AVD 001, AVD 006, AVD 013 Primer
Ciftleri icin PCR Reaksiyonu:

PCR reaksiyonu toplam hacim 20 pl olacak sekilde
asagidaki bilesenlerden meydana gelmistir. Reaksiyon
kosulu 1,2 pl DNA, 1 pl dNTPs, 1,2 ul MgClI,, 0,5 pl
Taq DNA polimeraz, 0,8 pl her bir primer, 2 pl 1X PCR
tampon ¢ozeltisi (50 mM KCl, 10 mM Tris-HCI pH: 8.3,
1.1 mM MgCl;, 0.01% gelatin) ve son konsantrasyon
ddH,O ile tamamlanarak olusturulmustur. PCR
protokolii, 95°C’de 3dk, ardindan 35 dongii olacak
sekilde, 95 °C’de 60 sn, 52 °C’de 60 sn, 72 °C’de 60 sn
ve son olarak 72 °C’de 10 dk seklinde yapilmistir. PCR
isleminden sonra PCR iriinleri % 2,2°lik agaroz jel
igerisinde 90 volt elektrik akimi altinda 1 saat 15 dakika
stireyle ylirtitilmistiir (Dirlewanger ve ark., 2002; Fathi
ve ark., 2008).

Molekiiler Verilere Ait Analizler

Arastirmada kullanilan genotiplere ait genetik
analizler kapsaminda, genetik parametrelerden her
lokusa ait allel sayisi (n), allel frekansi, beklenen
heterozigotluk (He), gozlenen heterozigotluk (Ho)
orani, sessiz (null) allel frekansi (r) ve tespit olasilig1
(PI) IDENTITY 1.0 (Wagner ve Sefc, 1999) yazilim
programu ile, benzerlik orani indeksi ise Microsat
(Minch ve ark., 1995) programi kullanilarak tespit
edilmistir. Genotiplere ait dendogram NTSY'S (versiyon

genotipler arasindaki genetik farkliliklar belirlenmistir.
SSR analizi sonucunda toplam allel sayisinin 152 ve
spesifik allel sayisinin 53 oldugu ve bant biiylikliigiinin
ise ortalama 179-283 bg arasinda degistigi belirlenmistir
(Cizelge 2). Lokus basina allel sayisi 3-16 arasinda
degisirken, ortalama 11 olarak tespit edilmistir. Ayrica,
¢ogu primer cifti i¢in beklenen heterozigotlugun (He)
gozlenen heterozigotluktan (Ho) daha yiiksek oldugu
tespit edilmistir. En fazla allel sayis1 GD147 (16 adet),
RIMO036 (16 adet) ve AVD 006 (16 adet) primerleri ile
elde edilirken, en yiiksek gozlenen (0,862) ve beklenen
heterozigotluk degeri (0,864) sirasiyla GD147 ve
RIMO019 primerlerinde gozlenmistir. Polimorfik bilgi
icerigi (PBI) 0,03 ve 0,85 arasinda degisim gdstermistir.
En diisiik PBI degeri (0,03) GD15 primer g¢iftinde, en
yiiksek (0,85) ise UD099-008 primer giftinden elde
edilmistir. En disiik tespit olasiligi (0,07) AVD 001
primer ciftinden elde edilirken, en yiiksek tespit olasilig1
(0,948) GD15 primer ¢iftinde belirlenmistir.

Dice benzerlik degeri kullanilarak c¢esit ve
genotiplerin birbirleri ile olan iligkilerini agiga ¢ikarmak
icin gruplandirma analizi UPGMA metodu kullanilarak
NTSYS-pc programi ile yapilmustir (Sekil 1). Elde
edilen gruplandirmanin coefficient degerleri 0.519-
0.731 arasinda degismistir. Avokado genotipleri
arasinda yapilan gruplandirma analizinde iki ana grup
ortaya ¢ikmuistir. Ilk ana grup kendi iginde 2 alt gruptan
meydana gelmistir. Ik grupta JP1, JP5 ve JP7
bulunurken, ikinci grupta JP3, JP4, JP6, Zutano ve Hass
cesitleri yer almistir. Ikinci ana grup 3 alt gruba
ayrilmistir. {1k alt grupta Fuerte ve Ettinger, ikinci alt
grupta Bacon, ig¢iincii alt grupta da JP2 yer almustir.
Zutano ve Hass cesitlerini birbirlerinden ayirt edecek
polimorfizimler iiretilememis ve bu iki ¢esit bir arada
gruplanmigtir. JP1, JP2, JP3 ve Bacon ¢esitleri tek
bagina bir alt grup olusturmustur.




Cizelge 2. Avokadoda SSR primer kombinasyonlarindan elde edilen allel sayis1 (AS), spesifik allel sayis1 (SAS), bant

biiyiikliigii (BB), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk durumu, tespit olasilig1 (TO) ve polimorfik bilgi icerigi (PBI)

degerleri
Primer AS SAS BB (b¢) Ho He TO PBi
UDO99-008 12 5 224-421 0,666 0,712 0,09 0,85
DCA4 10 3 151-392 0,73 0,82 0,34 0,611
GAPU59 7 2 211-303 0,65 0,77 0,814 0,72
GAPU103 11 4 146-315 0,714 0,802 0,271 0,652
GAPU47 9 3 136-244 0,58 0,61 0,33 0,562
Ch05e03 13 5 150-203 0,736 0,712 0,08 0,81
GD147 16 4 116-161 0,862 0,832 0,071 0,80
GD15 3 1 139-153 0,018 0,022 0,948 0,03
RIMO019 15 4 159-226 0,530 0,864 0,221 0,448
RIM036 16 6 211-352 0,630 0,851 0,159 0,418
AVD 001 16 7 203-280 0,65 0,85 0,07 0,79
AVD 006 14 6 295-362 0,67 0,84 0,08 0,84
AVD 013 10 3 186-264 0,64 0,66 0,31 0,513
Toplam 152 53
Ortalama 11,6 4,07 179-283 0,62 0,71 0,29 0,61
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Sekil 1. SSR primer ¢iftleri ile avokado ¢esitlerinin UPGMA metodu ile gruplandirilmasi

Ayrica, calismada JP4 ile JP6 ve JP5 ile JP7 ¢esitleri
arasinda  yiiksek  derecede  benzerlik  oldugu
gozlemlenmistir.

Avokadoda genotipler igin benzerlik matriksi Dice
coefficient metodu kullanilarak NTSYS-pc programi
yardimiyla hesaplanmigtir. Tim genotipler kullanilarak
hesaplanan Dice coefficient degerleri Cizelge 3’de
verilmistir. Bulunan benzerlik katsayilar1 0.519-0.731
arasinda degisim gostermistir. Elde edilen en diisiik
degerler Hass ile Fuerte arasinda 0.519 ve Bacon ile JP6

arasinda 0.538 olarak belirlenmistir. Hass ve Zutano
arasindaki benzerlik katsayist (0.731) en yiksek
benzerlik degeri olarak tespit edilmistir. Zutano ile JP4
arasindaki benzerlik katsayis1 0.721 ve JP6 ile JP4
arasinda 0.712 olarak belirlenmistir.




Cizelge 3. Avokado genotipleri arasinda Dice coefficient metoduna gore hesaplanan benzerlik degerleri

4. TARTISMA ve SONUC

Genetik kaynaklar, canlilarin gelisimini yonlendiren
genleri igerir. Bu genlerin farkli kombinasyonlari
simdiye kadar yapilmis ve gelecekte yapilacak bitki ve
meyve 1slahi galismalart i¢in son derece 6nemli olan
genetik  ¢esitliliginin - kaynagim  olusturmaktadir.
Sistematik¢iler bitkilerde daha dogru bir sistematik
olusturmak amactyla molekiiler belirtegleri
kullanmaktadirlar. Bu yolla gergek tiirler, cinsler ve
familyalar arasi genetik farkliliklarin diizeyi daha etkin
olarak belirlenmektedir (Caliskan, 2005). Son yillarda
PCR’a dayali yeni markor sistemlerinin gelistirilmesi
pek c¢ok bitki tiirtinde oldugu gibi avokado meyvesinde
de yapilan molekiiler 1slah ¢aligmalarinda stratejik rol
oynamaktadir.

Farkli meyve tiirleri iizerinde daha once yapilan
molekiiler ¢aligmalarda RAPD, AFLP, SRAP, ISSR ve
SSR (mikrosatelitler) markorlerinin tiirlere ait cesit ve
genotipleri birbirlerinden ayirmada ve genetik gesitliligi
belirlemede yiiksek tekrarlanabilirlik ve multipleks
orant nedeniyle basarili bir sekilde kullanildig: tespit
edilmigstir (Ercigli, 2007; Kafkas, 2008; Yilmaz, 2010;
Gulen, 2010; Pinar, 2013). Meyve tiirlerinde genetik
gesitlilik ve akrabalik iligkilerinin belirlenmesinde
mikrosatelitler (SSR markorleri) 6zel bir yere ve dneme
sahiptir. Her tiir i¢in gelistirilen mikrosatelitler tiir igi
genetik gesitlilik ve akrabalig1 daha objektif bir sekilde
tespit edebilmektedir. Ayrica bir tiir igin gelistirilen
mikrosatelitler yakin akraba tiirler i¢in de transfer
edilebilir veya kullanilabilir 6zelliktedir (Mnejja, 2005).
Yapilan bu ¢alismada da daha 6nce degisik gesitlerde
basarili sonuglar veren 13 adet SSR primeri kullanilarak
avokado genotiplerinin molekiiler karakterizasyonu
yapilmig ve 12 avokado genotipleri arasindaki genetik
iliski ortaya konulmustur. Molekiiler incelemeye alinan
12 avokado genotiplerinin birbirleri icerisinde
benzerlikleri olmasiyla birlikte farkliliklar1 da ortaya
cikmigtir. Calismada toplam allel sayis1 152, spesifik
allel sayis1 53 adet ve bant bilyiikliig ise ortalama
179-283 b¢ arasinda degistigi belirlenmistir. Lokus
bagina allel sayis1 3-16 arasinda degisiklik gostermis ve
ortalama 11 olarak belirlenmistir. Ayrica, ¢ogu primer
cifti i¢in beklenen heterozigotlugun (He) gozlenen
heterozigotluktan (Ho) daha yiiksek oldugu tespit

JP1 JP2 JP3 JP4 JP5 JP6 JP7 Zutano Fuerte Hass Ettinger Bacon
JP1 1.000
JP2 0.654 1.000
JP3 0.615 0.558 1.000
JP4 0.548 0.606 0.683 1.000
JP5 0.692 0.596 0.654 0.625 1.000
JP6 0.606 0.606 0.625 0.712 0.548 1.000
JP7 0.663 0.606 0.644 0.692 0.702 0.615 1.000
Zutano 0.596 0.596 0.673 0.721 0.654 0.644 0.702 1.000
Fuerte 0.635 0.558 0.615 0.587 0.577 0.663 0.606 0.596 1.000
Hass 0.615 0.635 0.596 0.663 0.615 0.663 0.702 0.731 0.519 1.000
Ettinger 0.577 0.577 0.615 0.683 0.615 0.606 0.683 0.692 0.673 0.577 1.000
Bacon 0.567 0.567 0.625 0.635 0.587 0.538 0.615 0.663 0.587 0.644 0.606 1.000
edilmistir. Benzerlik dendrogrami incelendiginde

calismada kullanilan gesitlerin en az % 60 oraninda

benzerlik gosterdigi belirlenmistir. Avokado cesitleri
arasinda yapilan analizde iki ana grup ortaya ¢ikmustir.
Ilk ana grup kendi iginde 2 alt gruptan meydana
gelmistir. Zutano ve Hass gesitlerini birbirlerinden ayirt
edecek polimorfizmler iiretilememis ve bu iki ¢esit bir
arada gruplanmustir.

Yapilan diger ¢caligmalarda da degisik sonuglar elde
edilmistir. Alcaraz ve Hormaza (2007), SSR markérleri
ile Ispanya’da yetisen 75 avokado genotipi iizerinde
yaptiklar1 ¢aligmada; calisilan genotipler dendogramda
3 ana gruba ayrilmistir. Acheampong ve ark. (2008),
yaptiklart aragtirmada 12 SSR primerinin polimorfik
oldugunu ve 172 Ganali popiilasyonunda 53 allel
rettildigini belirlemislerdir. Arastiricilarin kullanmis
olduklar1 populasyon Bati Indian grubuna yakin
bulunurken, Meksika ve Guetemala gruplarma uzak
bulunmustur. Populasyon igindeki genetik g¢esitlilik
diisiik bulunmustur. Gross-German ve Viruel (2013)’in
yapmis olduklar1 ¢aligmada kullanilan 40 SSR markérii
ile (25 SSR ve 15 EST-SSR), 5’ten (LMAV.27,
LMAV.34 ve ESTAVGA.01) 18¢ (LMAV.07,
LMAV.31) kadar degisen toplam 455 allel tespit
edilmistirr. Gozlemlenen allelerin yiiksek bir oran,
farkl1 alt populasyonlar arasinda tespit edilmistir.

Elde edilen sonuglara gore avokado genotiplerinin
tamimlama ve siniflandirmalarinin yapilabilmesi igin
SSR  markorlerinin - kullanisli  oldugu  sonucuna
varilabilir. Bu ¢alismadan elde edilen sonuglar, avokado
genotiplerinin yayilma alanlariin belirlenmesinde,
genetik koleksiyonlarin karsilastirilmasinda, avokado
genotiplerinin  karakterizasyonunda ve gelecekte
yapilacak 1slah programlarinda ebeveyn se¢iminde
kullanilma potansiyeline sahip olduklari s6ylenebilir.
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