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Dogu Anadolu’da Yetisen Baz1i Armut Gen Kaynaklarinin SSR’s (Simple Sequence
Repeats) Markorlere Dayal Genetik Karakterizasyonu

OZET

Ulkemizin bulundugu cografi konum ve ekolojik 6zellikleri ile yaklasik 600 genotipi
iceren zengin armut gen kaynaklarina sahip oldugu bildirilmektedir (Ozbek 1978). Dogu
Anadolu Bolgesi bazi armut gen kaynaklarinin DNA kimlik tanilarinin belirlenmesi amaci
ile gergeklestirilen bu tez calismasinda, 46 yerli ve 4 referans ¢esidinin Simple Sequence

Repeats (SSR’s)’a dayali genetik karakterizasyonu gergeklestirilmistir.

Elma ve armuda ait 10 SSR lokusunun kullandig1 aragtirmada, toplam 117 allel tespit
edilirken, en polimorfik lokus 19 allel veren BGT23b lokusu olarak belirlenmistir. Sinonim
olarak bilinen 24 PEA002 ve 24 PEA038 genotipler tiim lokuslarda ayni allel biiytlikliigiine
sahip olup sinonimlikleri dogrulanirken, homonim genotiplere rastlanmamis ve 8§ SSR
lokusundan tri allel tespit edilmistir. Cesit yetisme bolgeleri ve SSR iliskilendirmeleri
arasinda bir baglanti bulunamaz iken, sonuglar diger ulusal armut veri tabani ile
karsilastirildiginda 24 PEA 033 armut genotipinin Yalova Atatiirk Bahce Kiiltlirleri

Arastirma Enstitiisii'niin koleksiyonlarinda da yer aldig1 tespit edilmistir.

Elde edilen veriler ilerde yiiriitiilecek, ¢esit tayini, bitki 1slahi, gen kaynaklarinin kontrol ve

yetistiriciliginde 6nemli veri tabanlar1 saglayacaktir.

Anahtar kelimeler: Pyrus spp., armut, SSR, Dogu Anadolu Bolgesi, Tiirkiye



Genetic Characterization of East Anatoilan Pear Germplasms Based on SSR’s

ABSTRACT

Geographical location and ecological characteristics of our country has rich gene sources
of pear with containing approximately 600 genotypes. In order to determine DNA
identification of gene sources of pear belonging to East Anatolian performed in this thesis
molecular characterisation based on SSR’s (Simple Sequence Repeats) of 46 local and 4

reference types has been carried out.

In this research 10 SSR loci from apple and pear were used; while total 117 allels have
been identified, it has been determined that the most polymorphic loci is BGT23b which
has 19 allels. While known as synonym that 24 PEA002 ve 24 PEA038 genotypes, they
have been confirmed as synonyms which have same allel size in all loci, there isn’t
homonym genotype and tri-allels have been found in 8 SSR loci. Between growing region
of types and SSR an association cannot be found but when results are compared with other
national pear database, it has been identified that 24 PEA 033 pear genotype take place in

collections of Yalova Atatiirk Bahge Kiiltlirleri Arastirma Enstitiisti.

Obtained findings will provide significant database in molecular level to various works

such as cultivar identifation, control of gene resources and plant breeding.

Key words: Pyrus spp., pear, SSR, East Anatolian Region, Turkey
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1. GIRIS

Ulkemizin cografi konumu ve ekolojik &zellikleri sahip oldugu bitki gen kaynaklarini
zengin kilmistir. Diinyada elmadan sonra en fazla kiiltiirli yapilan iliman iklim meyve tiiri
olan armut, Anadolu’da genis bir yetistirme alanina sahiptir. Bu genis yayilma alan1 ve var
olan ¢esitlilik, iilkemizde armuda ait gen kaynaklar1 oldugunun bir gostergesidir (Ozbek
1947). Yumusak c¢ekirdekli bu meyve tiirii, Rosaceae familyasimda Maloideae

(Pomoideae) alt familyasimin Pyrus cinsi igerisinde yer almaktadir.

Pyrus spp. yaklasik 20 armut tiiriinii igermekte olup, 3. donemde Cin’den koken almis ve
tim diinyaya dagilim gostermistir (Bassil and Postman 2010). Dagilimin gosterdigi
bolgeye gore armut; ‘Dogu’(Oriental) ve ‘Bati’(Occidental) armutlar1 olmak iizere iki
gruba ayrilmaktadir (Bailey 1917). Bati armudu grubunda Avrupa, Kuzey ve Giiney
Amerika ve Afrika’da yetisen Pyrus communis tiirii, Dogu armudu grubunda ise Cin’de
yetisen P. ussuriensis, P. bretschneideri ve P. sinkiangensis, Cin ve Japonya’da yetisen P.

pyrifolia tirleri yer almaktadir (Bell 1990, Bao vd 2007).

Ulkemizin Asya ve Avrupa kitalar1 arasmda ve armudun yetisebilecegi en iyi enlem
derecelerinde (<55°) yer almasi, ayn1 zamanda armudun, ayva, ahlat ve ali¢ gibi toprak
istekleri bakimindan birbirinden ¢ok farkli anaglar {izerinde yetisebilme ve ilkbahar
aylarinda don olaylarindan diger meyve tiirlerine (badem, kayis, erik, seftali) gore daha az
etkilenme gibi 6zellikleri, armudun, lilkemizde genis bir alana yayilmasini saglamigtir

(Ozbek 1947).

Tiim kitalarda taninan ve aranan meyve tiirleri arasinda yer alan armudun diinyada toplam
iretimi 2010 yil1 verilerine gore 22.6 milyon tondur. Bunun %1.7’sini karsilayan Tirkiye,
380 bin tonluk iiretim degeri ile Cin (15.2 milyon ton), Italya (736 bin ton), Amerika
Birlesik Devletleri (732 bin ton), Arjantin (704 bin ton), Ispanya (473 bin ton), Hindistan
(382 bin ton), Gliney Afrika (366 bin ton), Giiney Kore (307 bin ton) ve Japonya (285 bin
ton) ile birlikte diinya armut liretiminde s6z sahibi baslica iilkeler arasinda yer almaktadir

(FAOSTAT 2010). Ulkemizin &nemli armut iireticilerinin arasinda olmasi, armudu



sofralik, kurutmalik ve siracilik alanlarinda degerlendirilmesini saglamistir (Ulkiimen ve

Ozbek 1950).

Armut cesitlerinin  tanimlanmasmnda uzun yillardr morfolojik ozellikleri baz
alinmustir(Kiper 1941, Ozbek 1947, Kikuchi 1946, Westwood 1978). Bitkinin fenotipik
Ozelligine dayanan morfolojik markodrlerin, gozlemciye gore degismesi, ¢evreden fazla
etkilenmeleri ve heterozigot bireyleri ayuwrt edememe gibi Ozellikleri ile bitki
tanimlamadaki yerini biyokimyasal markdrlere birakmustir. Biyokimyasal markdrler ise
bitkide az miktarda sentezlenmekte ve cevre kosullarindan etkilenmektedir (Santamour and
Demuth 1980, Chevreau vd 1997). Ulkemizde var olan yaklasik 600 armut ¢esidinin
(Ozbek 1978), homonim/sinonim durumlarmin belirlenmesi, buna bagh olarak tam gesit
saymin ortaya cikarilmasi ve gen kaynaklarmin korunmasi i¢in yapilan morfolojik ve
biyokimyasal ¢alismalar yetersiz kalmaktadir. Bu nedenle son zamanlarda gergeklestirilen
molekiiler markor ¢alismalar1 6nem kazanmistir. Temeli DNA’ya dayanan SSR (Simple
Sequence Repeat) markorlerin, genomda cok sayida bulunmasi, ko-dominant, yiiksek
polimorfik, tekrar edilebilir, ayni cinse ait tiirler ve ayni1 familyaya ait cinsler aras1 transfer
edilebilir 6zelliklerinin bulunmas ile tiir tayininde tercih edilmektedir (Weber and May

1989, Yamamoto vd 2001, Wiinsch and Hormaza 2002).

Uzun yillardan beri ger¢eklesen dogal veya yapay melezlemeler ve hibritlesmeler ile dogal
ve yapay mutasyonlar sonucunda bir¢ok yeni armut varyasyonlart meydana gelmis ve bu
varyantlarin secilip yetistirilmesiyle bugiinkii armut c¢esitliligi ortaya ¢ikmistir. Bolgesel
bitki cesitliliginin korunmasi, tanimlanmasi ve 1slah sonrasi materyallerin devamliliginin
saglanmas1 amaciyla 1983 yilinda Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Istasyonu
kurulmus ve bu istasyonda Dogu Anadolu Bolgesi’ne ait meyve koleksiyonlari

olusturulmustur.

Erzincan Bahge Kiiltiirleri Arastirma Istasyonu’nun armut koleksiyonundaki armut gen
kaynaklarmin toplu tanimlanmasinin bir bolimi olarak gerceklestirilen bu tez
calismasinda; 46 yerli ve 4 referans ¢esidinin 10 SSR (Simple Sequence Repeats) lokusu

ile genetik tanimlamalar1 gerceklestirilmistir. Elde edilen genetik bulgular ile populasyon



ici genetik benzerlikler, sinonim/homonim ¢esitler belirlenmis ve bolgenin bu ¢esitlerine

ait genetik kimlik tanilar1 yapilmistir.



2. KAYNAK OZETLERI

Bitki tiirlerindeki genetik c¢esitlilik, molekiiler ¢alismalarla beraber genomik,
transkriptomik, proteomik ve metabolomik diizeylerde de incelenmektedir. Cesit
varyasyonun yiiksek oldugu armut bireylerinde, bu varyasyonun belirlenmesi ve korunmasi
icin molekiiler markorlerin kullanilmast 6nem teskil etmektedir. Armut genomunda
kullanilan molekiiler markdrlerin en 6nemlilerinden birisi ise; Simple Sequence Repeats

(SSR’s) veya mikrosatellit markorlerdir.

SSR markoérler (mikrosatellit), bitki genomu boyunca rasgele dagilmis penta-, tetra-, tri-,
ve diniikleotit gibi kisa tekrar dizileridir (Zietkiewicz vd 1994). Okaryotik genoma
ozgiinliik gosteren mikrosatellitlerin (Litt and Luty, 1989), ko-dominant, yiiksek
polimorfik, her lokus i¢in ¢ok sayida allel iiretebilir, tekrar edilebilir, ayn1 cinse ait tiirler
ve ayni familyaya ait cinsler arasinda transfer edilebilir, uluslar arasi veri tabanlarinin
karsilastirilmasina olanak saglama gibi o6zellikleri bulunmaktadir. SSR markorlerin bu
avantajlari, bitki tanimlamada diger DNA markorlere(RFLP, RAPD, AFLP vb) gore daha

cok tercih edilmesini saglamistir.

DNA parmak izi tanisinda tercih edilen SSR markdrler, armutta; cesit tayini, ebeveyn
analizi, genetik cesitlilik ve genetik haritalama gibi caligmalarda kullanilmigtir. SSR
markorler kullanilarak armutta gerceklestirilen 6nemli arastirmalara(genetik tanimlama,

genetik haritalama vb) yonelik 6zetleri asagida verilmistir.



2.1. Armutta Yapilan Mikrosatellit Calismalar

2.1.1. Genetik tammmlama calismalar

Yamamoto vd (2001), elma SSR lokuslarinin Pyrus spp. tiirlerinin teshisinde
kullanilabilirligini kanitlamislardir. Yapilan ¢alismanin sonuglart Pyrus tiirlerinin Malus
tiirlerine yakin bir tiir oldugunu ve ayni zamanda ayni1 genusa ait bireyler veya ayni

familyaya ait genuslar arasinda SSR lokuslarinin aktarilabilecegini gostermistir.

Wiinsch and Hormaza (2002), iliman meyve agac¢larindaki genetik parmak izi analizlerinde
kullanilan DNA markorleri(RFLP, RAPD, AFLP, SSR) karsilastirmislardir. Farkl
laboratuarlarda ayni sonuclarmn elde edilebilirligini arastirdiklar1 bu calismada, SSR
markorlerin tekrar tretilebilirligi, ko-dominant ve yiiksek polimorfizm 6zelligi ile genetik

parmak izi arastirmalarinda oncelikli olarak tercih edilecek markor oldugu belirlenmistir.

Yamamoto vd (2002a), temeli PCR’a dayanan; RAHM(Random Amplified Hybridization
Microsatellites) ve 5° anchored PCR metotlarini kullanarak P. pyrifolia, P. bretschneideri,
P. ussuriensis, P. communis ve P. calleryana tirlerindeki genetik cesitliligi
arastirmislardir. Japon armudu ‘Housui’ ve Avrupa armudu ‘Bartlett’ ¢esitlerinden izole
edilen 9 SSR markori (KA4b, KA14, KA16, KB16, KU10, BGA35, BGT23b) kullanarak
yaptiklar1 bu ¢aligmada toplam allellerin %35-50’sinin Asya armuduna (P. pyrifolia, P.
bretschneideri, P. wusuriensis) ve %50’sinin ise P. communis’e ait oldugunu
gozlemlemislerdir. Elde edilen sonuglar Asya armutlarinin genetik olarak birbirine yakin

oldugu tespit edilmistir.

Bir bagka ¢alismada, Japon armudu ‘Housui’nin zenginlestirilmis kiitiiphanesini kullanan
Yamamoto vd (2002b), 13 mikrosatellit (NHOO1c, NH002b, NH004a, NHO05b, NHO07b,
NHO008b, NHO009b, NHO11b, NHO012a, NHO013a, NHO14a, NHO15a, NHO17a)

gelistirmiglerdir. Oldukca polimorfik olan bu mikrosatellitlerin gézlenen ve beklenen



heterozigotluk degerlerinin ortalama 0.69 ve 0.71 oldugunu, aynt zamanda bu
mikrosatellitlerden bazilarinin Avrupa armudunda (Pyrus communis L.) basarili bir sekilde

cogaldigimi gostermislerdir.

Dokuz SSR markor (KA16, KU10, BGA35, BGT23b, NH004a, NHO11b, NHO13a,
NHO14a, NHO15b) kullanarak 60 Asya armudunu siniflandiran Kimura vd (2002), 6nceki
calismalarda sinonim oldugu diisiiniilen cesitlerin farkli bant profili gosterdigi tespit

etmistir.

Bassil vd (2006), 9 SSR lokusu ile Amerika’da bulunan National Clonal Germplasm
Repository(NCGR)’den alinan armut c¢esitlerinin  homonim, sinonim durumlarini

belirlemislerdir.

Amerika’da ekonomik degeri yiiksek bazi Asya ve Avrupa armutlarinin SSR-PAGE analizi
ile so6z konusu c¢esitlerin genetik cesitliligini ve akrabalik iligkisini arastirilmistir.
Calismanin sonunda Ghosh vd (2006), armut 1slah ¢alismalarma yardimci olacak, cesitler

arasi genetik uzakligin tahminini ve dogrulanmasini saglayacak veriler olusturmuslardir.

Volk vd (2006), 13 mikrosatellit lokusu kullanarak P. communis’in kiiltiir ve yabani
tiirlerinde (P. communis ssp. pyraster, P. communis ssp. caucasica) arasmdaki farkliligi
arastirdiklar1 ¢caligmada, Bayesian metoduna gore tiirleri 12 grup altina toplamislardir.
Cografi dagilimin cesitlerin farklilasmasinda etkili olmasi nedeniyle Pyrus tiirlerinde
koken aldig1r bolgelere gore her lokustaki allel sayisi farklilik gostermistir. Orijinini
Tiirkiye’den alan bazi gesitler GD12, CH02b10, GD147, NH009b, NHOI5a ChO1hO1,
CHO1D08, CHO1F07A, CHO02d12, CH05e03, GD96, CH01d09, GD142 lokuslarinda
srrasiyla 4, 5,5, 6, 6, 6, 8, 8,10, 11, 11,11, 16 allelleri olusmustur.



Fernandez-Fernandez vd (2006), di ve tri- niikleotit tekrarlar1 ile zenginlestirilmis Pyrus
communis genom kiitliphanesinden 19 mikrosatellit primer ¢ifti gelistirmislerdir.

Gelistirilen primerlerin bazi1 Malus tiirlerinde amplifiye oldugunu agiklamislardir.

Yamamoto vd (2006), taze, kuru, konserve ve islenmis armut c¢esitlerinde farkli DNA
izolasyon yontemleri (CTAB method, G2 buffer & Genomic tip20/Gi DNeasy methood,
Phytopure method) kullanarak DNA profilleme c¢alismalar1 yapilmistir. Izolasyon
yontemlerinden G2 buffer & Genomic tip20/G, diger metotlardan daha cok genomik
DNA’nin izole edilmesini saglamistir. Meyve suyu ve konserve drneklerinden genomik
DNA’larin izole edilmesi durumunda, SSR markérlerin cesit teshisinde kullanilabilecegi

teyit edilmistir.

Japon armudunun gen kaynaklarindaki genetik ¢esitliligi arastiran Katayama vd (2007),
cpDNA ve SSR markorleri kullanarak melezlemeyle olan genetik akisi ayirt etmislerdir.
Bes SSR lokusun (BGA35, NHO11b, NHO13a, NHO15a, KA14) yer aldig1 caligmada her
lokus basima olusan allel 3(KA14) ile 12(NHO011b), beklenen heterozigot(He) 0.31(KA14)
ile 0.83(NHO11b), gozlenen heterozigot(Ho) 0.29(KA14) ile 0.83(NHO11b), ayirt etme
giiciinii (power of discrimination-PD) 0.41(KA14) ile 0.90(NHO11b) verileri elde

edilmistir.

Erdogan vd (2007), ‘Ankara’ armudu klonlar1 arasindaki genetik farkliliklart RAPD
teknigi ile arastrmislardir. Calismada yer alan 25 adet primerden 2 tanesinde
amplifikasyon zayif olmus digerleri ise acgikca okunabilen ve tekrarlanabilen bantlar
vermistir. Ancak arastrmada kullanilan genotipler arasinda yeterli polimorfizme

rastlanamadigindan ‘Ankara’ armudu klonlarinin genetik ayrimi yapilamamistur.

Wiinsch and Hormaza (2007), elma SSR lokuslarini kullanarak Avrupa armutlarindaki
benzerlik ve genetik cesitliligini karakterize etmislerdir. Calismada kullandiklar1 7 SSR
lokusundan (02b1, 284, 05g8, CHO1E12, CHO1H10, CHO1HO1, CHO1F02) yalnizca bir
mikrosatellit (CHO1F02), en az iki farkli lokusta iiclii allel tespit etmislerdir. Toplam 46



allelin oldugu bu ¢alismada ‘Williams’dan alinan SSR lokuslar1 ile ‘Max Red Bartlett’ ve
‘Sensation Red Bartlett’in ayirt edilemeyecegini ve bu ¢esitlerin ‘Williams’in mutantlar1

oldugunu kanitlamislardir.

Martinelli vd (2008), italya’nin ‘Appenino Toscano’ bolgesindeki eski elma ve armut gen
kaynaklarini morfolojik 6zellikler ve SSR markorler ile karakterize etmislerdir. KA14,
KA16, BGT23b lokuslarinin kullanildigi bu caligmada pomolojik benzerlik gosteren

‘Bottiglia’ ve ‘Agnellina’ ¢esitlerinin genetik benzerliginin olmadigi tespit edilmistir.

Sloven armut cesitleri (P. communis, P. nivalis, P. pyraster) arasindaki genetik iligkiyi,
Sisko vd (2009), AFLP ve SSR yontemi ile aragtirmislardir. Yapilan SSR analizinde
gozlenen heterozigotluk degeri 0.235(CHO1H10) ile 1.00 (CHO1102) arasindadir. Beklenen
ve gozlenen heterozigotluk degerindeki farklilik tiim lokuslarda goézlenmis ve bu
farkliliktaki en biiyiik deger CHO1H10 lokusunda (0.513) bulunmustur. AFLP ve SSR

markorlere dayanan ¢caligmada genetik benzerlikler dendogram diizeyinde incelenmistir.

Kum armudu (P. pyrifolia Nakai) c¢esitleri, arasindaki genetik varyasyon ve gen
havuzundaki genetik cesitlilik arastirilmistir (Jiang vd 2009). NHOO1c, NH002b, NH004a,
NHO005b, NH007b, NHO08b, NH009b, NHO11b, NHO13a, NHO14a, NHO15b, NHO17a,
CHO1F02, CHO1H10 lokuslar1 ile 233 cgesit taranarak en fazla gozlenen heterozigotluk
degeri 0.844 ile NHOO4a bulunmustur.

Bassil and Postman (2010), Pyrus genom bankasindan (GenBank) gelistirilen EST-SSR ile
P. communis, P. pyrifolia ve P. ussuriensins tiirlerine ait ¢esitleri tanimlamislardir. Onceki
calismalarda bulunan sinonim ¢esitler bu calismada da sinonim bulunarak dogruluklari
kanitlanmig, yanhs isimlendirilmis cesitler ise ag¢iga ¢ikarilmistir. Ayrica ‘Anjou’ ve
‘Farmingdale’ arasinda ebeveyn, ‘Berger’ ve ‘Bartlett’ arasinda klonal, ‘Beurre Superfin’

ve ‘Doyenne du Comice’ arasindaki iliskinin yakin oldugu belirlenmistir.



Miranda vd (2010), 141 armut ¢esidinde genetik cesitliligi, iliskiyi arastrmiglar ve
cekirdek koleksiyonu olusturmuslardir. Onceki ¢alismalarda bulunan homonim ve sinonim

cesitler, bu ¢alismada da dogrulanmustir.

Wolko vd (2010), yiiksek polimorfizm gdsteren SSR lokuslar1 ile yabani armutlardaki (P.
pyraster L.) genetik cesitliligi arastirdiklar1 ¢alismanin sonucunda bu genetik cesitliligi
belirleyen Pyrus tiirlerini  karakterize eden ve tamimlayan molekiiler veriler

olusturmuslardir.

P. elaegnifolia, P. bretschneideri, P. usuriensis ve P. communis tiirlerinde 5 SSR markor
(KU10, BGT23b, NH004a, NHO11b, NHO15a) kullanan Yakovin vd (2011), mikrosatellit
lokuslarin polimorfizmini arastirmislardir. P. elaegnifolia’nin diger armut tiirlerinden uzak
benzerlik gosterdigini, P. bretschneideri ve P. ussuriensis tiirlerinin Asya armudu olmasina
ragmen ortak allellerin bulunmadigini, P. communis tiirline giren cesitlerin yakin

benzerlikle bir homoloji gosterdigini tespit etmislerdir.

Ferreira dos Santos vd (2011), Ispanya armutlarinin genetik yapisini, klonal cesitliligini
degerlendirmislerdir. EIma SSR verilerini, Bayesian prosediiriinii, factorial correspondence
analizini ve molekiiler varyans analizi ve Jaccard katsayisini kullanarak Ispanya
armutlarin1 orijinlerine gore; Asya armudu, Kuzeybati Ispanya (Galicia) armudu, Fransa ve

Ingiltere armudu olmak iizere 4 gruba aymrmislardir.

Urbanovich vd (2011), CHO1c06, CH02b12, CH02c02b, CH03d12, CH04h02 ve SdSSR
primerleri ile Avrupa armutlarinin tanimlanabilecegini gostermislerdir. Elma (Malus x
domestica) igin tasarlanan bu 6 primer ile yaptiklar1 ¢alismanin sonucunda armut ve elma
genomunun ayni lokusunda goézlenen heterozigotluk (Ho) ve PIC (polymorphism
information content) degerlerindeki farkliliklarm, o mikrosatellit sekansinda tekli niikleotit

insersiyon ve delesyonlarindan kaynaklanabilecegini belirtilmistir.



2.1.2. Evrim ¢ahismalan

Bao vd (2007), 6 SSR markdrii (BGA35, KU10, BGT23b, NH004a, NHO11b ve NHO15a)
ile Cin kum armudu (P. pyrifolia Nakai), Cin beyaz armudu (P. pyrifolia var. sinensis) ve
Japon armudu (Pyrus pyrifolia) arasindaki genetik cesitliligi ve iliskiyi arastirmiglardir.
Calisma sonuglar1 Cin kum armudu ve Cin beyaz armudu arasindaki yakin iligkiyi

dogrulamis, Japon armudunun kokeninin Cin’den geldigini ortaya ¢ikarmustir.

Amerika’daki Ulusal Parklarda bulunan tarihi armut agaglarinda molekiiler parmak izinin
arastirildigi bir calismada, agaclar teshis edilmis ve sinonim durumlar1 belirlenmistir. Fakir
yetisme kosullar1 ve tozlanma eksikliginden kaynakli meyve veremeyen tarihi agaglarin
morfolojik teshisi zor iken, DNA parmak izi analizinde SSR markérlerin (PYC-011,
NHO007b, CHO2c11, PYC-008, NHO14a, CH03d02, PYC-010b, PYC-013, CHO04106,
CHO02d12, PYC-009b) kullanilmasi, tarihi meyve agaclarmin teshisini hizlandirmigtir
(Bassil vd 2008).

Elma SSR lokusu kullanarak armut tiirlerindeki genetik cesitliligini arastiran Brini vd
(2008), SSR markorlerin tiirler arasinda kullanilabilirligini kanitlamislardir. Calismada
SSR markérlerin (02b1, CHO1HO1, CHO1102, CHO1H10, 284, 05g8, CH02D11) pek ¢ok
lokusta farkli amplifikasyonlar géstermesinin, Maloiade alt familyasinin bir alloploid orijin

olmasindan kaynaklandigini belirtmislerdir.

Bitkilerde zengin genetik cesitliligin bulundugu Pakistan’m Azad Jammu and Kashmir
(AJK) bolgesindeki armut gen kaynaklarint SSR markorler ile arastiran Ahmed vd (2010),
Pyrus ekotipleri arasinda genetik cesitliligin yiliksek oldugunu vurgulamiglardir. Yapilan
filogenetik analizlerde, Avrupa armutlarindaki yiiksek genetik benzerlik, onlarin ayni gen

havuzunda ve ortak ataya sahip olmasindan kaynakli oldugunu gdstermistir.
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Lu vd (2010), 101 elma SSRs lokusunu ile elma ve armut arasindaki baglant1 gruplarini
arastirdiklar1 c¢alismada ‘Mishirazi’(P. pyrifolia x P. communis) x ‘Jinhua’ (P.
bretchneideri) gesitlerinin 29 elma SSRs markorii ile genom haritasini olusturmuslardir.
Ayni familyada bulunan elma ve armut genomlarinda son derece korunmus gen
bolgelerinin oldugunu, Asya ve Avrupa armutlarinin ise evrim silirecinde bazi

kromozomlarmin degisiklige ugradigini géstermislerdir.

Malus tiirlerinden gelistirilen EST-SSR markdrlerin %76’sm1 Pyrus tiirlerine basarilt bir
sekilde aktaran Yao vd (2010), bu markorlerin Malus ve Pyrus gen kaynaklarinin

evriminin arastirilmasinda etkili oldugunu ortaya ¢ikarmiglardir.

2.1.3. Genetik haritalama calismalari

Yamamoto vd (2002c, 2004), P. communis L. ¢esidi ‘Bartlett’ ve P. pyrifolia Nakai ¢esidi
‘Housui’nin F1 bireylerini kullanarak elma, armut ve Prunus tiirlinden almman AFLPs,
SSRs markorleri, izozim ve fenotipik Ozelliklere dayanan genetik baglanti haritasini
olusturmuglardir. ‘Bartlett’in disi bireylerinin 1.020 ¢cM uzunlugundaki genetik linkaj
haritasinin 178 AFLPs, 76 SSRs (32 armut, 39 elma, 5 Prunus SSRs), 1 izozim ve 1 S
(kendine kisirlik) lokusu iceren 19 linkaj grubu icerdigini, ‘Housui’nin ise 110 AFLPs, 64
SSRs (29 pear, 29 apple, 6 Prunus SSRs ), 2 fenotipik 6zellik ve 4 diger markdrleri igeren
20 linkaj grubundan olusan 995 ¢cM uzunlugundaki haritay1 elde etmislerdir.

Dort ayr1 laboratuarda gelistirilen Malus linkaj gruplarinda tanimlanan SSR lokuslarmnin,
Malus tiirlerinde ve Malus ile Pyrus tirleri arasindaki karsilastirmali haritalamada

kullanilabilecegini kanitlanmistir (Hemmat vd 2003).

Pierantoni vd (2004), 100’den fazla elma SSR markorii kullanarak Avrupa armudunun 2

grup F1 bireyleri(‘Passe Crassane’ x ‘Harrow Sweet’ ve ‘Abbe Fétel’ x ‘Max Red Bartlett’
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ile baglant1 haritasin1 olusturmuslardir. Baglant1 haritasinda elma ile armut arasinda

korunmug SSR lokuslarmnin oldugunu bulmuslardir.

Avrupa armutlarinda Erwinia amylovora bakterisinin neden oldugu ates yanmikligi
hastaligima dair calisma yapan Dondini vd (2004), armutlardaki kantitatif ozellikleri
(quantitative trait locus-QTL) tanimlamislardir. ‘Passe Crassane’ x ‘Harrow Sweet’
cesitlerinin F1 bireylerinde SSRs, MFLPs, AFLPs, RGAs ve AFLP-RGAs markorleri
kullanarak olusturduklar1 baglant1 haritas1 ile 1slah caligmalarinda markére dayali

seleksiyonun (MAS) gelismesine zemin hazirlanmistir.

Bir diger ¢alismada Yamamoto vd (2007), Avrupa armudu ‘La France’ ¢esidi i¢in toplu
genetik linkaj haritasi olusturmuslardir. ‘La France’in baglant1 haritas1 66 armut SSR, 68
elma SSR, 279 AFLP ve 1 S lokusu i¢eren 1.156 ¢M uzunlugundadir. ‘La France’in
baglant1 haritas1 ‘Bartlett’ ile karsilastirildiginda Avrupa armutlarinda korunmus gen
bolgelerinin oldugunu tespit edilmistir. Baglanti haritasinda kullanilan 66 elma SSR
lokusu, armut haritasinin tanimlanmasinda basarili olmus ve bu lokuslar elma haritasindaki

ayni1 linkaj grubunda(LG) yer aldigmi gostermislerdir.

Terakami vd (2006), Japon armudu ¢esidinde (Kinchaku) kara leke hastaligina dayanikli
genlerin (Vnk) haritadaki yerini belirlemislerdir. STS (Sequence Tagged Site) ve Prunus,
elma ve armuttan alman SSR markdrler ile tanimlanan Vrk genlerinin, elma ile homoloji

gosterdigi LG1 kromozomlarinda yer aldigi tespit edilmistir.

Diger bir calismada, Alternaria alternata (Fr.) Keissler patojenin Japon armutlarinda neden
oldugu siyah nokta hastaliginda hassas olan genlerin lokasyonunu belirlemek i¢in Genome
Scanning Approach (GSA) metodunu uygulamislardir. Bu metotta SSR markorleri de
kullanilarak hastalia hassasiyet gosteren genlerin ayni linkaj grubu(LG) iizerinde

bulundugu gosterilmistir (Terakami vd 2007).
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Nishitani vd (2009), P. pyrifolia Nakai cesidinin kiitiiphanesindeki yaprak, c¢icek, tam
ciceklenme sonrasi ve meyve dokularindan alinan 11 farkli cDNA ile 73 EST (expressed
sequence tag) gelistirmislerdir. Arabidopsis thaliana genleri ile homoloji gosteren bu EST-
SSR sekanslar1 ayni familyaya (Maloidae) ait c¢esitler arasinda aktarilabilir, genetik
cesitlilik ve iliskilendirme (association) caligmalarinda kullanilabilir ve markore dayali

seleksiyonda (MAS) high-throughput genotipleme i¢in uygun oldugunu bulmuslardir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

Bu tez ¢alismas1 2011-2012 yilinda Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii Merkez

Laboratuarinda yiirtitiilmiistiir.

3.1. Materyal

Arastirmada bitkisel materyal olarak; 46 armut cesidi ve 4 adet referans cesit(‘Duchesse
d’Angouleme 174W’, ‘Passe Crassane’, ‘Williams’ ve ‘William’s Duchesse’) olmak iizere
toplam 50 genotip kullanilmistir. Cesitlere ait siirgun ucu ve geng yapraklar Erzincan
Bahge Kiiltiirleri Arastirma Istasyonu’ndan saglanmistir. Arastirmada kullanilan armut
cesitlerinin iller bazinda isimleri ve armut ¢esitlerine ait bazi fenolojik 6zellikleri Cizelge

3.1.” de verilmistir.
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Cizelge 3.1. Arastirmada kullanilan armut ¢esitleri ve ¢esitlere ait fenolojik bilgiler

Cesit Cesidin gen bankas: Tomurcuk Ciceklenmenin Tam Ciceklenmenin Kaynak
No Kodu/ady Patlama Baslangici Ciceklenme Sonu (Orijin)
Zamam
1 24 PEA0O1 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Erzurum
2 24 PEA002 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Erzurum
3 24 PEA003 29.04.2009 02.05.2009 04.05.2009 07.05.2009 Erzurum
4 24 PEA004 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 08.05.2009 Erzurum
5 24 PEA00S 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Erzurum
6 24 PEA006 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Kars
7 24 PEA0OS 24.04.2009 27.04.2009 30.04.2009 03.05.2009 Kars
8 24 PEA009 25.04.2009 28.04.2009 02.05.2009 04.05.2009 Kars
9 24 PEAO10 24.04.2009 27.04.2009 30.04.2009 03.05.2009 Kars
10 24 PEAO12 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Giimiishane
11 24 PEAO13 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Giimiishane
12 24 PEAO16 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Giimiishane
13 24 PEAO17 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 08.05.2009 Giimiishane
14 24 PEAO18 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Giimiishane
15 24 PEAO19 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Giimiishane
16 24 PEA020 24.04.2009 27.04.2009 30.04.2009 03.05.2009 Giimiishane
17 24 PEA021 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 08.05.2009 Giimiishane
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18 24 PEA022 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Erzincan
19 24 PEA023 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Erzincan
20 24 PEA026 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 Erzincan
21 24 PEA027 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 06.05.2009 Erzincan
22 24 PEAO028 29.04.2009 02.05.2009 04.05.2009 07.05.2009 Erzincan
23 24 PEA029 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 08.05.2009 Erzincan
24 24 PEAO033 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 07.05.2009 Van

25 24 PEA034 28.04.2009 01.05.2009 03.05.2009 08.05.2009 Erzurum
26 24 PEAO35 25.04.2009 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 Erzincan
27 24 PEAO38 29.04.2009 02.05.2009 04.05.2009 07.05.2009 Erzincan
28 24 PEA039 27.04.2009 01.05.2009 04.05.2009 08.05.2009 Van

29 24 PEA0O41 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Van

30 24 PEA042 29.04.2009 02.05.2009 07.05.2009 07.05.2009 Van

31 24 PEA043 27.04.2009 01.05.2009 08.05.2009 08.05.2009 Giimiishane
32 24 PEA044 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Giimiishane
33 24 PEA045 29.04.2009 02.05.2009 07.05.2009 07.05.2009 Giimiishane
34 24 PEA046 27.04.2009 01.05.2009 08.05.2009 08.05.2009 Erzurum
35 24 PEA047 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Giimiishane
36 24 PEA048 25.04.2009 28.04.2009 04.05.2009 04.05.2009 Giimiishane
37 24 PEAO0SO 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Erzurum
38 24 PEAOS3 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Erzurum




L1

39 24 PEA054 29.04.2009 02.05.2009 07.05.2009 07.05.2009 Erzurum
40 24 PEAOSS 25.04.2009 28.04.2009 04.05.2009 04.05.2009 Erzurum
41 24 PEA0S6 25.04.2009 28.04.2009 04.05.2009 04.05.2009 Erzurum
42 24 PEAO0S7 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Erzurum
43 24 PEAOSS 29.04.2009 02.05.2009 07.05.2009 07.05.2009 Van
44 24 PEA060 28.04.2009 01.05.2009 06.05.2009 06.05.2009 Van
45 24 PEAO61 25.04.2009 28.04.2009 04.05.2009 04.05.2009 Van
46 24 PEA062 25.04.2009 28.04.2009 04.05.2009 04.05.2009 Van
174W

47

(G)D.d’ Angulume

48

Passe Crassane

49

Wiliams

50

Wiliam’s Duchesse




3.2. Yontem

Tezde kullanilan yontem,;
1. DNA izolasyonu ve 6l¢iimleri,
2. PCR reaksiyonlarinin hazirlanmasi ve PCR,
3. Kapilleri elektroforez ve allel goriintiilerinin almmasi
4. Genetik analizler

olmak tizere dort asamadan olusmaktadir.

3.2.1. DNA izolasyonu ve él¢ciimleri

Arastirmada calisilan 50 armut ¢esidinin DNA izolasyonlar1 Lefort vd (1998) yontemine
gore yapilirken, DNA kalite ve miktar 6l¢limleri amaci ile %1°lik agaroz jel ve Nanodrop

ND-1000 spektrofotometre kullanilmistir.

DNA izolasyon protokolii (Lefort vd 1998):

e Geng yaprak veya siirgiin ucu sivi azotla ezildi,

e 100mg alinarak 2 pl ependorf tiiplere aktarildi,

e Tiplerin tlizerine 1 ml DNA ekstraksiyon soliisyonu(6rnek basina 10 pl 2-
Merkaptoethanol icerir) eklendsi,

e 65°C’de ara sira calkalanarak 15 dk bekletildi,

e 0,5 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karigimi1 eklenerek, 30 dk buz
iizerinde bekletildi,

e (da sicakliginda, 14.000 rpm’de 5 dk santrifiij edildi,

e Ust s1v1, temiz bir ependorf tiipe aktarild: ve iizerine 0,8 ml isopropanol eklendi,

e Ornekler, 15-20 dk buz iizerinde tutularak 14.000 rpm’de 1 dk santrifiij
edildi,

e Ust siv1 tekrar yeni bir ependorf tiipe aktarilds,

e Pellet (alt kat1) lizerine 1 ml % 70’lik ethanol eklenerek, 14.000 rpm’de 2 dk
santrifiij edildi,
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e DNA, 50-100 pl H2O’da ¢6zildi,
e Her 100 pl i¢in 1 pl RNase-A(Applichem; 100mg/ml) eklenerek, 37°C’de 15 dk
bekletilerek, RNA uzaklastirildi.

DNA ekstraksiyon soliisyonunun igerigi(50 ml i¢in):
e 2 ml TRIS (50 mM, pH 8,0)
e 4 ml EDTA (50 mM, pH 8,0)
e 10 ml LiCl (4M)
e 1gCTAB(% 1)
e 2gPVP(%2)
e 0,5ml TWEEN 20 ( % 0,5)
e %0,2 B-Mercapto Ethanol

3.2.2. PCR reaksiyonlarimin hazirlanmasi ve PCR

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol floresan isaretlemis ileri (forward) primer, 5
pmol ters (revers) primer, 0.5 mM toplam dNTP, 0.5 iinite Go Taq DNA Polymerase
(Promega, Madison, WI) (1,5 mM MgCL icermekte), 3 pl buffer (5x buffer) olmak tizere
10 pl’de gerceklestirilmistir.

PCR reaksiyonu i¢in kullanilan PCR programa:
1. 94 °C’ de 3 dk,

2.94°C’ de 1 dk

3.55-60°C’de 1 dk 35 dongii
4.72°C’ de 2 dk

5.72°C’ de 10 dk

olacak sekilde uygulanmstir.

PCR sonrasi lokuslara ait PCR {iriinleri %2’lik agaroz jelde kontrol edildikten sonra,

amplifikasyonu gerceklesmis drneklerde kapilleri elektroforez agsamasi gergeklestirilmistir.
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SSR lokuslarma ait primerler:

Calismada armut genomundan gelistirilen NH0021a, BGT23b, NHO04A, KA4B, KA14
(Yamamoto vd 2002a) lokuslarin yami sira elma genomundan gelistirilen CHO1hOI,
CHO1h10, CHO1F02, CHO2F06, CH02B10 (Gianfranceschi vd 1998; Liebhard vd 2002)
lokuslar1 olmak tizere toplam 10 SSR lokusu kullanilmigtir. Her lokusa ait forward primer,
D4 (mavi), D3 (yesil) ve D2 (siyah) (Proligo, Paris, Fransa) renklerde floresan isaretlenmis
olup primerlere ait baz dizileri, kullanilan floresan boya ve Tm degerleri Cizelge 3.2°de

verilmistir.
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Cizelge 3.2. SSR lokuslarina ait primerlerin baz dizileri, isaretleme boyast ve PCR Tm

degerleri
Lokus ad1 Primer dizileri(5’-3’) Iszll)l(')e;zl:;ne Tm(°C)

1 NHO0021a (F)** | atctcaattttctcggtaacca YESIL 55
NHO0021a (R) ctgatatctctctgeactcect

2 CHO1h10 (F)** |tgcaaagataggtagatatatgcca MAVI 60
CHO1h10 (R) aggagggattgtttgtgcac

3 CHO1hO1 (F)** | gaaagacttgcagtgggagc YESIL 60
CHO1hOI (R) ggagtggotttgagaaggtt

4 CHO1102 (F)** |accacattagagcagttgagg SIYAH 60
CHO1102 (R) ctggtttgttttcctccage

5 NHO004a (F)** aggatgggacgagtttagag MAVI 55-58
NHO004a (R) ccacatctctcaacctacca

6 CHO2106 (F)** | ccctcttcagacctgcatatg YESIL 63
CHO02106 (R) actgtttccaagcgatcagg

7 KA4b (F)** aaaggtctctctcactgtct SIYAH 60
KA4b (R) cctcagcccaactcaaagcc

8 KA14 (F)** tcattgtagcatttttattttt YESIL 55
KA14 (R) atggcaagggagattattag

9 BGT23b (F)** | cacattcaaagattaagat SIYAH 50
BGT23b (R) actcagcctttttttcccac

10 |CHO2b10 (F)** |caaggaaatcatcaaagattcaag MAVI 55

CHO02b10 (R)

caagtggcttcggatagttg

**: Floresan isaretli
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3.2.3. Kapilleri elektroforez ve allel goriintiilerinin alinmasi

Tezde kullamlan genotiplere ait fragment analizleri, Beckman CEQ™ 8800 Genetik
Analiz Sisteminde gercgeklestirilmistir. PCR iriinleri isaretlemede kullanilan floresan
(Proligo, WellRED isaretli primerler, Fransa) boyalara goére degisik oranlarda (1:5, 1:10
gibi) 20 pl SLS (Sample Loading Solution) ile seyreltilmistir. Uzerlerine 0,2-0,4 ul size
standart—400 eklendikten sonra Beckman CEQ™ 8800 Genetik Analiz Sistemi’nde
elektroforez edilmistir. Daha sonra her bir lokusa ait pikler; tipleri ve renkleri géz oniine
almarak heterozigot ve homozigot olarak goriintiilenmistir. Verilerin dogrulugundan emin

olmak i¢in reaksiyonlar en az iki kez tekrar edilmistir.

3.2.4. Genetik analizler

Arastirmadaki 4 referans cesit dahil toplam 50 genotipin genetik analizleri IDENTITY 1.0
(Wagner and Sefc 1999) adli yazilim programu ile her bir lokustaki allellerin sayis1 (n),
allel frekansi, beklenen heterozigotluk (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho), null
allellerin frekansi (r), tanimlama olasilig1 (PI, Probability of Identity) degerleri (Paetkau vd
1995) tarafindan belirtildigi sekilde tespit edilmistir.

Paylasilan allelerin orani, ps’nin (1-(ps)) opsiyonu kullanilarak Bowcook vd’de (1994)
belirtildigi gibi genetik benzersizlik (dissimilarity) Microsat (versiyon 1.5) (Minch vd
1995) programi ile hesaplanip, bu veriler Excel’de benzerlik (similarity) matrisine
dontstiiriilmiistiir. Dendogram ise (UPGMA: Unweighted Pair-Group Method of the
Arithmetic Average) Sneath and Sokal’e (1973) bagli NTSYS-pc (Numerical Taxonomy

System) software 2.02g versiyonu kullanilarak olusturulmustur.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1. DNA izolasyonu ve Olciimleri

Arastirmada kullanilan gesitlere ait baz1t DNA’larin, agaroz jel goriintiileri Sekil 4.1.°de,

spektrofotometrik degerleri ise Cizelge 4.1.’de sunulmustur.

= = — g — ) — ——— S e ———

Sekil 4.1. Arastirmada kullanilan bazi ¢esitlere ait DNA’larin, agaroz jel (%]1) goriintiiler1
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Cizelge 4.1. Arastirmada kullanilan gesitlere ait DNA’larin spektrofotometrik degerleri

Cesit Cesidin gen bankasi

No kodu/adx ng/ul A260 A280 |260/280

1352,19 | 27,044 | 14,755 | 1,83
1 24 PEAOOL 1350,34 | 27,007 | 14,639 | 1,84
1354,88 | 27,098 | 14,788 | 1,83

147541 29,508 | 15,513 | 1,9
5 24 PEA002 1486,35 | 29,727 | 15,693 | 1,89
1487,65 | 29,753 | 15,676 | 1,9

2299,95 | 45,999 | 24,215 1.9
3 24 PEA003 2303,08 | 46,062 | 24,068 1,91
2292,67 | 45,853 | 23,999 1,91

443391 | 88,678 | 48,472 1,83
4 24 PEA004 4434,68 | 88,694 | 48,498 1,83
4454,29 | 89,086 | 48,871 1,82

2256,88 | 45,138 | 24,516 | 1,84
5 24 PEAOOS 2228,72 | 44,574 | 23,699 | 1,88
2218,68 | 44374 | 23243 | 191

4152,25]| 83,045 | 44,734 | 1,86
6 24 PEA006 414555 | 82,911 | 44,418 | 1,87
4172,6 | 83,452 | 44,974 | 1,86

2468,84| 49,377 | 25959 | 1,9
7 24 PEA00S 245581 49,116 | 25,661 | 191
2474,93| 49,499 | 25,88 | 1,91

2356,14| 47,123 | 26,16 | 1.8
8 24 PEA009 2260,1 | 45202 | 24,228 | 1,87
2245,53 ] 44911 | 23,689 | 1,9

2377,09 | 47,542 | 27,038 | 1,76
9 24 PEAOLO 2542,4 | 50,848 | 29,587 | 1,72
2153,88 | 43,078 | 23,477 | 1,83

3461,79 | 69,236 | 37,761 1,83
10 24 PEA012 3486,03 | 69,721 | 37,787 1,85
3496,05 | 69,921 | 37,664 1,86
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1999,68 | 39,994 | 22,558 | 1,77
1 24 PEAO1L3 200899 | 40,18 | 22292 | 1.8
2086,74 | 41,735 | 23,767 | 1,76
5063,89 | 101,278 | 59,063 | 1,71
12 24 PEAO16 5107,1 | 102,142 59,291 | 1,72
5102,55[ 102,051 | 59,248 | 1,72
2331,52| 46,63 | 2532 | 1,84
13 24 PEA0L7 23372 | 46,744 | 25,459 | 1,84
2349,6 | 46,992 | 25,596 | 1,84
1200,92 | 24,018 | 13,109 | 1,83
14 24 PEAO1S 1200,49 | 24,01 | 13,1 | 1,83
1207,96 | 24,159 | 13,176 | 1,83
1307,24 | 26,145 | 14,053 | 1,86
15 24 PEA019 1297,19] 25,944 | 13,912 | 1,86
128599 | 25,72 | 13,841 | 1,86
3168,49| 6337 | 34,022 | 1,86
16 24 PEA020 3194,81] 63,896 | 33,913 | 1,88
3209,08 | 64,182 | 34271 | 1,87
2152,75| 43,055 | 24,19 | 1,78
17 24 PEA021 2032,77] 40,655 | 22,434 | 1,81
2080,57| 41,611 | 23,203 | 1,79
1780,33 | 35,607 | 19,037 | 1,87
18 24 PEA022 1807,77 | 36,155 | 19,367 | 1,87
1802,07 | 36,041 | 19,287 | 1,87
2300,32| 46,006 | 24,276 | 1,9
19 24 PEA023 2310,59 | 46,212 | 24328 | 1,9
2324,9 | 46,498 | 24,499 | 1,9
2397,04 | 47,941 | 25,117 | 1,91
20 24 PEA026 241322 48,264 | 25428 | 1,9
2407,43 | 48,149 | 2524 | 1,91
2770,34] 55,407 | 29,514 | 1,88
21 24 PEA027 2758,28| 55,166 | 29,436 | 1,87
2753,17] 55,063 | 29,194 | 1,89
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1083,22] 21,664 | 11,215 | 1,93
22 24 PEA02S 1072,14 | 21,443 [ 11,113 | 1,93
1071,85 | 21,437 | 11,162 | 1,92
2690,03 | 53,801 |27,297 | 1,97
23 24 PEA029 272031 | 54,406 |27,645 | 1,97
2661,02 53,22 [26,898 | 1,98
3547,85 | 70,957 | 36,028 | 1,97
24 24 PEA033 3597,38 | 71,948 | 36,718 | 1,96
3587,53 | 71,751 | 36,403 | 1,97
1023,37 | 20,467 | 10,816 | 1,89
25 24 PEA034 992,62 | 19,852 | 10,429 | 1,9
1009,08 | 20,182 | 10,618 | 1,9
1092,25 | 21,845 | 10,935 | 2
26 24 PEA035 1070,92 | 21,418 | 10,649 | 2,01
1068,03 | 21,361 | 10,674 | 2
2534,85 50,697 |25,571 | 1,98
27 24 PEA03S 247557 |49,511 |24,944 | 1,98
2340,29 [46,806 |23,559 | 1,99
1095,78 | 21,916 | 10,893 | 2,01
28 24 PEA039 1061,06 | 21,221 | 10,569 | 2,01
1117,62] 22352 | 11,12 | 2,01
3518,59 | 70,372 | 35,424 | 1,99
29 24 PEA041 3459,79 | 69,196 | 34,897 | 1,98
3477,82 | 69,556 | 35,028 | 1,99
1517,64 | 30,353 | 14,812 | 2,05
30 24 PEA042 1523,42| 30,468 | 14,854 | 2,05
1520,45 | 30,409 | 14,823 | 2,05
1932,59 | 38,652 | 19,197 | 2,01
31 24 PEA043 1978,42 | 39,568 | 19,651 | 2,01
195891 | 39,178 | 19,506 | 2,01
1798,74 | 35,975 | 17,832 | 2,02
32 24 PEA044 1803,51 | 36,07 | 17,836 | 2,02
1804,43 | 36,089 | 17,889 | 2,02
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1103,54] 22,071 | 11,258 | 1,96
33 24 PEA045 1141,01| 22,82 | 11,733 | 1,94
1119,08 | 22,382 | 11,477 | 1,95
1029,5 | 20,59 | 10,572 | 1,95
34 24 PEA046 1070,34 | 21,407 | 10,969 | 1,95
1077,96 | 21,559 | 11,017 | 1,96
1203,56 | 24,071 | 12,668 | 1,9
35 24 PEA047 1210,51] 2421 | 12,719 | 1,9
121429 24286 | 12,777 | 1,9
1332,33 | 26,647 | 13,954 | 191
36 24 PEA04S 12582 | 25,164 | 13,176 | 1091
1405,4 | 28,108 | 15,115 | 1,86
2052,34 | 41,047 | 22,66 | 1,81
37 24 PEA050 2056,27 | 41,125 | 22,719 | 1,81
207821 | 41,564 | 22,959 | 1,81
1879,35 | 37,587 | 20,151 | 1,87
38 24 PEA0S3 1904,48 | 38,09 | 20,447 | 1,86
1923,01| 38,46 | 20,623 | 1,86
2061,8 | 41,236 | 20,576 | 2
39 24 PEA054 2108,52| 42,17 | 20,942 | 2,01
2080,51 | 41,61 | 20,773 | 2
1712,17] 34,243 | 17,166 | 1,99
40 24 PEA0SS 1687,86 | 33,757 | 16,88 2
1688,78 | 33,776 | 16,923 | 2
1174,74 | 23,495 | 11,859 | 1,98
41 24 PEA0S6 1183,59 | 23,672 | 11,903 | 1,99
1189,27 | 23,785 | 11,958 | 1,99
1082,25| 21,645 | 11,18 | 1,94
42 24 PEA0ST 1073,42 | 21,468 | 10,979 | 1,96
1043,37 | 20,867 | 10,725 | 1,95
1527,73 | 30,555 | 15,712 | 1,94
43 24 PEAOSS 1561,97 | 31,239 | 16,113 | 1,94
1517,11] 30,342 | 15,624 | 1,94
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1803,91 | 36,078 | 18,497 1,95
44 24 PEA060 332,94 | 6,659 | 3,737 1,78
1848,91 | 36,978 | 18,973 1,95

1365,24 | 27,305 | 13,985 1,95
45 24 PEA061 1341,66 | 26,833 13,75 1,95
1361,89 | 27,238 | 13,889 1,96

1430,94 | 28,619 | 14,805 1,93
46 24 PEA062 1372,86 | 27,457 | 14,238 1,93
1336,29 | 26,726 | 13,948 1,92

2154,14 | 43,083 | 23,147 1,86

47 | 174W (G)D.d’Angulume | 2127.21 | 42,544 | 22.875 | 1.86
2153,97| 43,079 | 23,146 | 1,86

2364,78 | 47,296 | 25,477 | 1,86
48 Passa Crassana 2420,14 | 48,403 | 26,067 | 1,86
2350,96 | 47,019 | 25,248 | 1,86

1276,19| 25,524 | 14,252 1,79
49 1267,78 | 25,356 | 14,196 1,79
Wiliams

1337,7 | 26,754 | 14,833 1,8

1305,68 | 26,114 | 13,512 1,93
50 Wiliams Duchesse 1259,16 | 25,183 | 13,076 1,93
1278,77 | 25,575 | 13,259 1,93

SSR amacli kullanilan niikleik asitlerde; saflik (A260/A280) oraninin yaklasik 1.8-2.0
olmas1 gerekmektedir (Cizelge 4.1.). Arastirmada kullanilan DNA saflik oranlar1 genel
olarak bu smirlar igerisinde yer alirken, jel goriintiilerinde kiriksiz (smear) bir bant

gortintiisii kaliteli DNA izolasyonunun gostergesidir (Sekil 4.1).
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4.2. SSR Lokuslarinin PCR Reaksiyonu ve Allel Goriintiilerinin Alinmasi

Baz1 SSR lokuslarina ait PCR sonras1 6rnek jel goriintiileri 4.2. ve 4.3.’de verilmistir.

Sekil 4.2. CH02b10 lokusuna ait allelerin PCR sonrasi jel goriintiisii

Sekil 4.3. KA4b lokusuna ait allelerin PCR sonrasi jel goriintiisii
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Her lokustaki allel biiyiikliikleri pik verisi olarak sistemin fragment analiz programu ile
belirlenmistir. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki farkli goriiniisleri Sekil

4.4. ve Sekil 4.5.te sunulmustur.

Fragment Analysis - New Study * - [COL {D8&) - CHD1HO1 (A3).E07_1204071500]

7 Fle Wiew Analysis Reports Window Help _|= 5||
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Sekil 4.4. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki homozigot allel gortiniimleri

Fragment Analysis - New Study * - [CHO1HO1-CHO2B12(B6).FO3_120407150U] !E ﬁ
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Sekil 4.5. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki heterozigot allel goriiniimleri
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4.3. Genetik Analizler

Arastirmada 10 SSR lokusu ait allel biiyiikliikleri baz ¢ifti (bp, basepair) olarak Cizelge
4.2.de sunulmustur. Ayrica ‘Duchesse d’Angouleme 174W’, ‘Passe Crassane’, ‘Williams’
ve ‘William’s Duchesse’ cesitleri de referans cesit olarak Orneklerle beraber analiz

edilmistir.
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Cizelge 4.2. Erzincan - BKAI armut gesitleri ve gesitlerin 10 lokustaki allel verileri (bg)

[43

it
Cio S:r?li(cziaigl ?(?)rc]iu/adl NH0021a | CHO1h10 | CHO1hO1 | CHO1f02 | NHOO04A | CHO02f06 KA4b KA14 BGT23b | CHO02b10

1 24 PEA 001 153:159 101:103 102:120 160:178 | 98:102 174:174 95:113 185:187 212:226 128:128
2 24 PEA 002 155:159 95:103 100:120 160:164 | 88:88 154:164 105:105 179:185 190:198 122:132
3 24 PEA 003 155:169 105:105 100:104 160:164 | 86:86 154:164 95:95 185:187 198:212 132:142
4 24 PEA 004 153:153 105:105 100:128 156:156 | 94:98 194:194 95:105 185:189 206:206 122:122
5 24 PEA 005 153:153 103:103 102:128 176:176 | 90:98 174:192 105:105 185:189 210:210 122:130
6 24 PEA 006 153:161 103:105 104:116 156:178 | 86:86 154:194 95:95 177:189 196:210 130:136
7 24 PEA 008 145:161 87:109 100:120 160:172 | 86:102 174:174 95:105 185:187 190:190 122:122
8 24 PEA 009 153:153 105:107 100:104 156:170 | 88:100 154:176 96:105 177:185 194:194 122:128
9 24 PEA 010 145:161 115:119 100:116 160:178 | 78:104 154:174 105:105 179:185 170:212 122:122
10 24 PEA 012 137:155 99:103 100:102 156:164 | 86:88 176:192 109:105 177:185 198:198 122:122
11 24 PEA 013 153:153 103:115 100:100 178:178 | 88:88 154:194 105:105 185:185 184:190 130:144
12 24 PEA 016 159:167 103:103 100:120 178:178 | 88:88 154:168 95:105 185:187 216:216 132:132
13 24 PEA 017 145:161 107:115 96:116 166:174 | 94:104 174:202 95:109 179:187 188:190 132:136
14 24 PEA 018 153:161 103:115 120:120 156:160 | 88:100 164:194 95:105 177:179 206:206 122:122
15 24 PEA 019 159:159 89:103 100:102 166:178 | 88:104 154:164 105:105 185:185 198:206 130:130
16 24 PEA 020 151:155 87:97 100:100 160:176 | 88:96 154:174 109:109 183:185 188:188 122:130
17 24 PEA 021 155:167 103:103 102:120 156:170 | 94:98 194:202 105:105 177:187 196:210 132:132
18 24 PEA 022 155:161 103:105 100:100 160:164 | 78:86 174:184 105:105 185:185 214:214 122:122
19 24 PEA 023 159:159 101:119 100:100 156:160 | 78:104 154:174 105:105 185:187 170:228 122:136
20 24 PEA 026 159:159 103:109 102:116 160:166 | 96:98 164:204 95:109 185:187 188:192 128:128




153

21 24 PEA 027 145:161 115:119 100:116 160:170 | 78:104 154:174 105:105 179:185 170:212 122:122
22 24 PEA 028 147:151 101:105 100:108 156:176 | 88:104 154:176 105:105 179:185 198:212 122:130
23 24 PEA 029 147:163 101:105 100:100 156:190 | 84:102 174:174 105:105 183:187 216:216 130:130
24 24 PEA 033 159:159 103:119 100:100 156:190 | 88:88 154:174 109:109 185:185 186:204 132:132
25 24 PEA 034 155:161 95:103 100:102 172:180 | 84:88 154:174 105:105 185:185 196:196 122:130
26 24 PEA 035 145:161 115:119 100:116 178:178 | 78:86 154:192 105:105 179:185 212:212 124:124
27 24 PEA 038 141:165 97:97 100:100 160:178 | 88:88 174:174 105:105 185:187 190:208 122:124
28 24 PEA 039 159:163 103:103 100:104 178:178 | 94:94 174:194 105:137 177:187 192:202 122:122
29 24 PEA 041 153:159 95:95 100:102 160:178 | 104:104 172:172 105:105 185:187 198:214 122:122
30 24 PEA 042 151:165 99:113 102:112 172:176 | 86:100 172:176 105:105 185:187 194:206 136:140
31 24 PEA 043 147:151 101:105 100:108 156:176 | 88:104 154:176 105:105 179:185 198:216 122:130
32 24 PEA 044 153:159 103:103 102:122 166:178 | 98:98 154:176 95:105 185:185 184:212 128:128
33 24 PEA 045 159:163 103:103 100:100 170:178 | 88:98 194:202 95:95 185:185 192:210 132:132
34 24 PEA 046 153:159 95:103 100:120 160:160 | 100:100 174:174 95:109 185:185 190:210 122:122
35 24 PEA 047 137:161 99:99 100:106 160:164 | 78:84 192:202 95:95 177:185 196:212 128:132
36 24 PEA 048 141:165 99:99 100:100 160:178 | 88:88 174:174 105:105 185:187 190:208 122:124
37 24 PEA 050 153:159 95:95 100:102 160:178 | 104:104 172:172 105:105 185:187 214:214 122:122
38 24 PEA 053 155:159 95:103 100:120 160:164 | 88:88 154:164 105:105 179:185 190:198 122:132
39 24 PEA 054 147:151 101:105 100:108 156:176 | 88:104 154:176 105:105 179:185 198:212 122:130
40 24 PEA 055 145:171 105:115 100:116 156:164 | 88:90 154:174 105:105 179:185 226:226 136:136
41 24 PEA 056 153:159 103:103 102:102 160:196 | 88:102 202:202 95:105 187:187 190:201 122:122
42 24 PEA 057 153:159 103:103 100:102 160:180 | 94:98 174:194 95:109 185:189 210:210 122:122
43 24 PEA 058 145:159 95:115 108:116 160:174 | 104:104 174:174 95:109 179:187 188:226 132:122
44 24 PEA 060 145:159 95:115 108:116 160:174 | 104:104 174:174 95:109 179:187 188:226 132:132
45 24 PEA 061 153:153 103:103 102:128 176:176 | 90:98 176:192 105:105 185:189 210:210 122:122




43

46 24 PEA 062 159:159 107:109 100:100 164:180 | 88:88 154:174 105:105 185:189 188:188 122:130

47 174W 137:161 103:115 100:102 162:172 | 88:94 164:190 95:95 177:185 206:206 120:120
(G)D.d’Angulume

48 Passe Crassane 145:161 105:105 100:112 166:174 | 88:88 158:190 81:95 179:187 196:212 132:132

49 Wiliams 137:161 103:103 100:102 160:174 | 88:94 174:190 95:95 177:185 206:206 120:120

50 Wiliam’s 137:161 103:105 100:100 160:170 | 88:94 164:194 95:95 177:185 206:206 120:126
Duchesse




SSR  lokuslarindaki genetik parametreler; allel sayilari, beklenen ve gozlenen
heterozigotluk oranlari, tespit olasilig1 degeri ve sessiz (null) allel frekans1 Cizelge 4.3.’de

sunulmustur.

Cizelge 4.3. Dogu Anadolu armut cesitlerine ait genetik parametreler (allel sayisi (n),
beklenen (He) ve gozlenen (Ho) heterozigotluk, lokuslarin tanimlama olasilig1 (PI:
Probability of Identity), null allellerin frekansi (r) ve tri-allel biiytikliigii)

Lokus n He Ho PI r Tri-Alleller (Allel
biiytikligli(Cesit no))
NHO0021a | 14 0.862 | 0.800 | 0.059 | 0.033 | 159 (37), 161 (38), 163 (16, 22,
31, 39), 169 (30), 171 (35)
CHO1h10 |13 0.822 | 0.640 | 0.079 | 0.099 | 115 (15, 16), 123(11)

CHO1hO1 | 11 0.718 [ 0.740 | 0.154 | -0.012 | 116 (22, 31, 39)

CHOIf02 |13 | 0.860 | 0.840 | 0.061 | 0.010 | 170 (14, 20), 176 (3), 178 (21),
190 (13, 16, 43,44)
NHO004a | 11 0.829 | 0.640 | 0.078 |0.103 | 88 (35)

CHO206 | 13 0.833 [ 0.760 | 0.080 | 0.039 | 174 (3), 192 (30), 198 (16)

KA4b 6 0.578 | 0.340 | 0.371 | 0.151 | 113 (34)

KAl4 6 0.696 | 0.820 | 0.204 | -0.073 | -

BGT23b | 19 0.921 | 0.600 | 0.022 | 0.167 | 212 (20)

CHO2b10 | 11 0.759 [0.420 | 0.133 | 0.193 | -

Toplam 117 7.88 |6.6 1.24

Ortalama | 11.7 0.788 | 0.66 0.124

On lokus itibari ile genetik parametreler degerlendirildiginde; en yiiksek allel sayisina 19
allel ile BGT23b, en diisiik allel sayismna 6 allel ile KA14 ve KA4b lokuslarinda
goriilmistiir. Diger lokuslardaki allel sayilar1 11-13 arasinda degismistir. Ortalama
beklenen heterozigotluk (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri sirasi ile; 0.788 ve
0.66 bulunurken, genel olarak lokuslar itibari ile deger araliklar1 He i¢in; 0.578- 0.862, Ho
icin; 0.340-0.820 olarak tespit edilmistir. Tanimlama olasilig1 (pl) degerleri; BGT23b
lokusu i¢in 0,022, KA4b lokusu i¢in 0,371 olarak bulunurken, null allel degerleri genel
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olarak negatif ve sifira yakin tespit edilmistir. Her bir lokusa ait allel sayilarinin oranlarini

gosteren frekans degerleri Cizelge 4.4.’de sunulmustur.

Cizelge 4.4. Allel Frekanslar1

= 5 = % = % %
N = =
S 5 5 = 5 5 = 5 5 < 5 5
o | & = o T = o T = o § =)
Z | Z < = @) < = @) < = < =
1 137 0.05 87 0.02 96 0.01 81 0.01
2 141 0.02 89 0.01 100 0.48 95 0.29
3 145 0.09 95 0.10 102 0.17 105 0.57
4 147 0.04 97 0.03 104 0.04 109 0.11
5 151 0.05 99 0.06 106 0.01 113 0.01
6 153 0.19 101 0.06 108 0.05 137 0.01
7 155 0.08 103 0.35 112 0.02
8 159 0.24 105 0.15 116 0.09
9 161 0.14 107 0.03 120 0.09
10 | 163 0.03 109 0.03 122 0.01
11 | 165 0.03 113 0.01 128 0.03
12 | 167 0.02 115 0.10
13 | 169 0.01 119 0.05
14 | 171 0.01
Cizelge 4.4. (devam)
N <
=) 7 = 7 é_“ 7
= 5 S 5 S 5 5
o T = o o = o T =)
Z. @) < = Z < = Z < =
1 156 0.14 137 0.05 78 0.06
2 160 0.25 141 0.02 84 0.03
3 162 0.01 145 0.09 86 0.09
4 164 0.08 147 0.04 88 0.33
5 166 0.05 151 0.05 90 0.03
6 170 0.05 153 0.19 94 0.09
7 172 0.04 155 0.08 96 0.02
8 174 0.05 159 0.24 98 0.10
9 176 0.09 161 0.14 100 0.05
10 178 0.18 163 0.03 102 0.04
11 180 0.03 165 0.03 104 0.16
12 190 0.02 167 0.02
13 196 0.01 169 0.01
14 171 0.01
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Cizelge 4.4. (devam)

2 % 5 |2 % = %
g 5 5 = 5 2 § 5 2 8 5 5
2|5 £ |8 |2E |3 & |5 =
1 | 154 0.21 177 10.10 170 0.03 120 0.05
2 158 0.01 179 | 0.14 184 0.02 122 0.42
3 | 164 0.08 183 | 0.02 186 0.01 124 0.04
4 | 168 0.01 185 | 0.48 188 0.08 126 0.01
5 172 0.05 187 | 0.20 190 0.10 128 0.08
6 | 174 0.30 189 | 0.06 192 0.03 130 0.13
7 1176 0.08 194 0.03 132 0.18
8 | 184 0.01 196 0.06 136 0.06
9 | 190 0.03 198 0.10 140 0.01
10 | 192 0.05 202 0.02 142 0.01
11 | 194 0.21 204 0.01 144 0.01
12 | 202 0.06 206 0.12
13 | 204 0.01 208 0.02
14 210 0.10
15 212 0.11
16 214 0.05
17 216 0.05
18 226 0.05
19 228 0.01

Lokuslar itibari ile frekansi en yiiksek olan alleler dikkate alindiginda en yiiksek allel
frekans1 veren lokuslardan bazilar1 NHO0021a’da: 159, CHO1h10’da: 103, CHO1hO1 de:
100, KA4b’de; 105, CHO01f02°de: 160, NHO004a’da; 88, CH02106’da; 174, KAl4’te: 185,
BT23b’de; 206, CHO02b10°da 122 olarak tespit edilmistir.
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8¢

4.4. Benzerlik Orami indeksi

Cizelge 4.5. Genetik benzerlik indeksi (Cesitlerin numaralandirma sirasi Cizelge 4.1.’e gore yapilmistir).
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4.5. Genetik Iliski Dendogram
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Sekil 4.6. Cesitlere ait genetik iliski dendogrami
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Cesitlerde en yliksek benzerlik orani; %100 ile 2-38, 22-39 genotiplerinde goriiliirken;
% 95 benzerlik oran1 9-21, 22-31, 29-37, 31-39 genotiplerinde ve %90 benzerlik oran1 5-
45, 27-36 genotipleri arasinda goriilmiistiir (Cizelge 4.5.).

Genetik iligki dendogrami (Sekil 4.6) 2 ayr1 dallanma gdstermistir. Calismada kullanilan
Duchesse d’Angoulume 174W (174W), Wiliams (W), Wiliams Duchesse (WD) referans
cesitleri kendi aralarinda dallanma gosterirken, Passe Crassane (PC) bu referans

cesitlerinden ayr1 bir dallanma gostermistir.
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5. TARTISMA ve SONUC

5.1. SSR Analizleri

Dogu Anadolu bolgesine ait 46 genotip ve 4 referans ¢esit dahil olmak tizere 50 genotipte
yiiriitiilen bu ¢alismada, elma ve armut genomundan gelistirilen toplam 10 SSR lokusu
kullanilmistir. 10 SSR lokusuna ait allel sayis1 toplamda 117 olup, allel ortalamas1 11.7°dir.
En yiiksek allel sayisina 19 allel ile BGT23b ve en diisiik allel sayisina 6 allel ile KA14 ve
KA4b lokuslarinda rastlanmistir. Elde edilen bu degerler farkli arastirmacilarm yaptigi
arastirmalarla da benzerlik gostermistir (Yamamoto vd 2001, Kimura vd 2002, Katayama

vd 2007).

Arastirmada kullanilan referans ¢esitlerden; ‘Williams’, CHO1102, CHO1hO1 ve CHO1H10
lokuslarindaki allel biiytikliikleri sirastyla 160:174, 100:102 ve 103 bp olarak bulunmus ve
Yamamoto vd’nm (2001) elde ettigi allel biiyiikliikleri ile benzerlik gostermistir (Cizelge
4.2.)). Calismada kullanilan referans cesitlerinden ‘Duchesse d’Angouleme 174W’ ve
‘Williams’ arasinda yiiksek benzerlik oldugu goézlemlenirken ‘Williams® ve ‘William’s

Duchesse’ arasindaki benzerligin diisiik oldugu tespit edilmistir.

Arastirmada ortalama beklenen heterozigotluk (He) ve gozlenen heterozigotluk (Ho)
degerleri incelendiginde siras1 ile 0.788 ve 0.66 bulunmustur. CHO1hO1, KAl4
lokuslarinda gozlenen heterozigotluk beklenen heterozigotluktan yiliksek bulunmakla
beraber CHO1h10, NH0021a, NH004a, CH02f06, KA4b, BGT23b, CH01f02, CH02b10
lokuslarinda beklenen heterozigotluk goézlenen heterozigotluktan yiiksek bulunmustur.
Baz1 SSR lokuslarinda bulunan yiiksek He degerleri dnceki caligmalarda da gorilmiistiir

(Bao vd 2007).

Calismada He degerlerinin ve allel sayilarmin yiiksek oldugu lokuslarda tanimlama
olasilig1 (pI) degerleri diisiik bulunmustur. Elde edilen pl degerleri; BGT23b lokusu igin
0,022 ve KA4b lokusu icin 0,371 arasinda degismektedir. Bu sonuglar Brini vd’nin (2008)
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Tunus armut cesitlerinin genetik karakterizasyonuna dair yapilan calismadaki veriler ile

benzerlik gostermistir.

Her bir allele ait allel frekans1 dagilimlar1 6nemli diger parametrelerden biridir. Lokuslar
itibari ile frekans1 en yiiksek olan alleler dikkate alindiginda en yiiksek allel frekans1 veren
lokuslardan bazilar1 NH00O21a lokusunda 0.24 allel frekans: ile 159 alleli, CHO1h10
lokusunda 0.35 allel frekansi ile 103 alleli, CHO1{02 lokusunda 0.25 allel frekansi ile 160
alleli, KA14 lokusunda 0.48 allel frekansi ile 185 allelidir. En diisiik allel frekansina ise
CHO02b10 lokusunda 0.01, 0.01, 0.01 ve 0.01 allel frekanslariyla 126, 140, 142 ve 144
allellerinde, BGT23b lokusunda 0.01, 0.01 ve 0.01 allel frekanslar1 ile 186, 204 ve 228

allelerinde rastlanmustir.

Tez konusu armut genomlarinin bazilarinda tri-allelik lokuslar da tespit edilmistir. Uziim
genomlarinda yapilan bir ¢alismada, tri-allelik lokuslarin kimerizmden kaynaklandigi
saptanmistir (Hocquigny vd 2004). Meristem hiicre tabakalarindaki somatik mutasyon
sonucu olusan kimeralar, bitkinin klon ve c¢esitliligini artirmaktadir. Calismada KA14 ve
CHO02b10 lokuslar1 haricindeki diger lokuslarda tri-allel gézlenmistir. CHO1102, CHO1h10,
CHO1hO01, BGT23b lokuslarindaki tri-alleller Bao vd (2007), Brini vd (2008) ve Wiinsch
and Hormaza’nin (2007) calismalarinda; KA4b ve NHO004a lokuslarindaki tri-alleller
Yamamoto vd’nin (2004) ¢alismalarinda da bulunmustur. Calisma sonug¢larimizin uluslar
aras1 diizeydeki sonuclara benzerlik gostermesi, armut SSR verilerini diger c¢aligmalarla
kiyaslayama imkanini saglamaktadir. Ayrica tri allelik gosteren bitkilerde bu durumun
krimerizimden mi kaynaklandigi1 yoksa genotiplerin gercektenten triploid mi oldugu

konusunda sitoloji ¢alismalarinin yapilmasi yararl goriilmektedir.
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5.2. Genotip-SSR filiskilendirmeleri

Armut gen kaynaklarmin tanmimlanmasinda; kimlik verileri ve genetik iligkileri ortaya
cikarilarak popiilasyon i¢i gen kaynaklarmin tam genotip sayisini belirlemeye yonelik
homonim/sinonim/benzer genotiplerin belirlenmesi biiyiik 6nem tasimaktadir. Uluslar arasi
armut gen kaynaklarmin tanimlanmasmna yonelik arastirmalarda; SSR  markorler
kullanilarak degisik diizeyde sinonim genotiplere rastlanmistir (Kimura vd 2002, Basil vd
2006, Martinelli vd 2008, Miranda vd 2010). Arastirma sonuglarina bakildiginda 2 ¢esidin
(2-38, 22-39) sinonim oldugu goze carpmistir. Pomolojik veriler ile sinonim oldugu
diistiniilen 2 ve 38 numarali ¢esitler molekiiler veriler ile dogrulanmistir. Hem pomolojik,
hem de molekiiler verilerdeki yliksek benzerlik sebebiyle bu ¢esitlerin ayn1 armut ¢esidi

oldugu diistiniilmektedir.

Benzerlik oran1 %100 olan sinonim c¢esitlerin disindaki en yiiksek benzerlik oranlari; %95
ile 9-21, 22-31, 29-37, 31-39 genotiplerinde ve %90 ile 5-45, 27-36 genotipleri arasinda
gortiliirken, diger genotipler arasindaki benzerlik oran1 %70’in altinda oldugu saptanmistir
(Cizelge 4.5). %95 benzerlik gosteren bu gesitlerin ayn1 kokene sahip ekotipler (klonlar)

olabilecegi diisliniilmektedir.

Genetik 1iliski dendogramma bakildiginda 2 ana grup ve bu gruplarda da degisik
dallanmalar goriilmiistiir. Tez konusu ¢esitlerden 45 genotip yakin dallanmalar gosterirken,
30 numarali genotip ayr1 bir dallanma gdstermistir. Calismada referans alman gesitlerden
‘Duchesse d’Angouleme 174W’, ‘Williams’ ve ‘William’s Duchesse’ kendi aralarinda
dallanma gosterirken, bu cesitlere en yakin benzerligi %45 orani ile 14 numarali genotipin
oldugu belirlenmistir. Ayn1 zamanda ‘Passe Crassane’ ¢esidini, diger referans g¢esitlerden
ayr1 bir dallanma gostermesi dikkat c¢ekmistir. ‘Passe Crassane’ ¢esidine en yakin

benzerligi %40 oran ile 13 numarali genotip gostermistir (Sekil 4.6.).

Cesitlerin genetik iligkileri ve benzerlik dendogramu ile yetistirildigi iller arasinda orantili

bir baglanti kurulamamaktadir. Ornegin; Erzincan ilinde yetisen 18 ve 20 numarali
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orneklerin birbirine benzerlik orami diisilk bulunurken, Kars ve Erzincan ilinde yetisen
sirasiyla 9 ve 22 numarali 6rneklerin arasindaki benzerlik %95 olarak bulunmustur. Ayni
zamanda cesitler arasinda kismen diisilk benzerlikler de goriilmiistiir. Bu sonuclar ile
armudun koken aldig1 zamandan giiniimiize kadar, dogal olarak veya tasima ile ortaya

cikmis bir gen akiginin (gene flow) oldugu yorumu yapilabilmektedir.

Ulkemizin armut gen kaynaklarmin tanimlandig1 ulusal armut tanimlama projesi ile bu tez
sonuglar1 karsilastirildiginda, Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisiinde
bulunan 140 887(2-4) kodlu armut genotipi ile tez konusunda yer alan 24 PEA 033
genotipinin %91.7 oraninda genetik benzerlik gosterdigi, ancak Isparta Bahce Kiiltiirleri
Arastirma Enstitlistinde bulunan gesitler ile higbir benzerlik bulunmadigi tespit edilmistir

(Anonim, 2009).

Dogu Anadolu bolgesine ait armut ¢esitlerinin en kapsamli genetik tanimlanmasina yonelik
ilk olma 06zelligi olan bu tez sonucunda; Dogu Anadolu Boélgesindeki armut gen
kaynaklarinin zengin oldugu belirlenmistir. Tez bulgularinin, bolgede giiniimiizde ve
gelecekte yiirtitiilecek benzer, kapsamli caligmalara 11k tutacag: iimit edilmektedir. Ayrica
tez sonugclari; tilkesel armut gen kaynaklarinin daha i1yi tanimlanmasi, 1slah, genetik ve

haritalama caligmalari i¢in 6nem tagimaktadir.
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