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Baz1 Elma (Malus x domestica Borkh.) Genotiplerinin SSRs (Simple Sequence

Repeats)’a Dayali Genetik Karakterizasyonu

OZET

Tiirkiye, diinya elma tiretiminde yaklasik % 4 liik payla dordiincii sirada yer almaktadir.
Alan ve iiretim potansiyelinin yaninda, zengin bir elma genetik c¢esitliligine sahiptir.
Ancak, farkli isimlendirmelerden ve ¢esit i¢i varyasyonlardan kaynaklanan ¢esit karmasasi
yasanmaktadir. Bu nedenle, yetistiricilikte kullanilmayan bazi eski elma c¢esitlerinin
kaybolma riski goriilmektedir. Ulkemiz bitki gen kaynaklarmnin tanimlanmasi amactyla;
meyve tiirlerindeki tanimlamalarin morfolojik &zelliklere dayandigi, DNA diizeyinde

ylriitiilen ¢aligsmalar ise sinirli sayida oldugu goriilmektedir.

Bu c¢alismada, s6z edilen olumsuzluklarin azaltilmasi amaciyla, “Atatiirk Bahge Kiiltiirleri
Arastirma Enstitiisii-Yalova” elma koleksiyonundan alinan 35 yerli ve 2 referans elma
genotipi, 17 SSR’s (Simple Sequence Repeats) markor kullanilarak tanimlanmistir. Elde
edilen verilerde benzer ve sinonim genotiplere rastlanmazken, Tavsanbasi, Tokat, Yaz
Elmast ve Demir gruplarinda homonim durum tespit edilmistir. CHO01d08 lokusu,
tanimlama olasilig1 en yiliksek lokus olarak goze ¢arparken, genotipler arasi en yliksek

benzerlik oran1 % 94 olarak tespit edilmistir.

Ulkemiz elma kaynaklarmin SSR diizeyinde tanimlanmasma yénelik, ilk kez
gergeklestirilen bu c¢alisma bulgulari, ileride yiriitilecek diger calismalara on veri
olusturacaktir. Ayni zamanda, bitki genetigi (genetik haritalama, gen klonlama v.b.), 1slah1
(kombinasyon 1slahinda kullanilacak olan ebeveynlerin genetik benzerliklerinin
belirlenmesi, mevcut cesitlerde ana-baba-hibrid olasi iligkilerinin ortaya ¢ikarilmasi v.b.)
ve yetistiricilik (bitkilerin tanis1 ve DNA diizeyinde kontrol v.b.) alanlarinda katkilar

saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Elma ( Malus domestica), SSR, Molekiiler Tanimlama, Tiirkiye



Genetic Characterization of Some Apple (Malus x domestica Borkh.) Genotypes Based on
SSR Markers

ABSTRACT

Turkey takes place in the fourth place with approximately 4% of overall world apple
production. Along with the area and production, Turkey also has a strong potential for
apple genetic variation. However, disorders in assortment of apple occur due to different
denomination and diversity within the variety. Thus, there break out a vanishing risk of
some old kinds of apples which have not used in agriculture. It has been observed that
there exists limited number of DNA based studies carried out with the purpose of
identification of our country plant gene resources. Specially, it appears that identifications
in fruit species are based on morphological features. In our country, the identification of
fruit species is mainly based on their morphological features, and a very few number of

DNA-based studies are carried out to determine the gene resources of plants.

In this study, in order to diminish the aforementioned negativities, 35 domestics and 2
reference apple genotypes obtained from “Atatiirk Garden Culture Research Institution”
apple collection have been defined by using 17 SSR’s (Simple Sequence Repeats) marker.
While any synonym and identical genotype were not observed, in Tavsanbasi, Tokat, Yaz
Elmasi, Demir groups were determined homonym condition. It was observed that the
CHO01d08 loci showed the highest probability for defining and similarity ratio between the

genotypes, and it was recorded as 94%.

This is the first study in which region apple gene resources has been defined in terms of
SSR. Obtained data belonging to SSR loci will be beneficial to other study to be carried
out in the future. At the same time, these data will contribute to plant genetics (genetical
mapping, gene cloning, e.g.), plant reform (identification of genetical similarities of
parents to be used in combination reform, detection of mother-father-hybrid possible

relations) and agriculture (plant definition and control based on DNA e.g.) areas.

Key Words: Apple (Malus domestica), SSR, Molecular Characterization, Turkey
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1. GIRIS

Tiirkiye bir¢ok bitki tiiriiniin yetistiriciligi acisindan, sahip oldugu ekololojik kosullar ile
zengin bir gen potansiyeline sahiptir. Cogunlugu Tarimsal Arastirmalar Genel Midirligi
Aragtirma Enstitiileri ve belirli oranlarda da Ziraat Fakiilteleri biinyesinde yliriitiilen
calismalar sonucu bir¢ok tiirde koleksiyon ve seleksiyon c¢aligmalari tamamlanmistir. Bu
tirlerden en 6nemlilerinden biri olan elma (Malus x domestica Borkh.) yetistirme alanlari,
tiretim miktar1 ve ihracattaki payr ile onemli bir meyve olarak dikkat ¢ekmektedir.
Rosaceae familyasinin Pomoidae alt familyasinda yer alan elma Malus cinsi, igerisinde
tiirler aras1 bir hibrit kompleksi olmakla birlikte diinyada bilinen énemli bir meyve tiirtidiir.
Geneolojisi giiniimiizde hala tam olarak agiklanamasa da, yerel Cin tiirleri olan M.
prunifolia, M. baccata, M. mandshurica, M. sieboldii ile batinin yeren tiirleri olan M.
sylvestris ve M. orientalis ile hibritleserek Malus x domestica kompleksinin ortaya ¢iktigi
diistiniilmektedir (Luby 2003). Bu sekilde dogal gen akis1i (gene flow) ve vejatatif

cogaltilmasi sonucu ¢esitliligi oldukca fazla olan tiirlerden birisidir.

Diinyada elmanin da i¢inde yer aldig1 yumusak ¢ekirdeklilerin {iretim alan1 7 287 210 ha
olup, 75 315 918 ton’luk iiretimi vardir. Elma ise 5 428 069 ha’lik alanda ve 57 938 065
ton’luk iiretimiyle grup igerisinde %76.93’liik orani ile birinci siray1 alirken, diinya meyve
tiretimi igerisindeki pay1 ise % 9.48’dir. Diinyada en fazla elma tiretiminin yapildig: iilkeler

ise; Cin, A.B.D., Iran ve Tiirkiye’dir (Anonim 2007).

Tiirkiye’nin 2003 yil1 elma iiretimi 2 500 000 ton ve iiretim alan1 108 600 ha’dir. Yumusak
cekirdekliler iiretimimizin % 83.89’unu elma olusturmaktadir (Anonim 2004). 2004
yilinda 2 300 000 ton tiretim ve 108 900 ha alan; 2005 yilinda ise 2 550 000 ton iiretim ve
116 551 ha alan olarak gerceklesmistir. 2005 yili Tiirkiye elma ihracat1 29 752 ton, ithalati
ise 3 461 ton olarak gerceklesmistir (Anonim 2006).

Ulkemizde elma iiretiminin cografik dagilimina bakildiginda, Marmara Bolgesi (Bursa,
Balikesir ve Canakkale illeri); Karadeniz-i¢ Anadolu gegit bolgesi (Kocaeli, Kastamonu,
Amasya, Tokat illeri); Akdeniz-I¢ Anadolu gecit bdlgesi (Isparta, Burdur, Denizli illeri) ve
kurak ekolojik kosullara sahip I¢ Anadolu Bélgesi (Karaman, Nigde, Nevsehir, Konya
illeri) elma yetistiriciliginin yogun yapildigi merkezleri olusturmaktadir (Ozgagiran ve

ark. 2004). Isparta ili elma iiretiminde ilk sirada yer almakta ve Tiirkiye iiretiminin %



21.1’ini karsilanmaktadir. Elma ihracatinda yillara gére 6nemli degisiklik goriilmektedir.
2001 yili ihracati 21.124 ton ve degeri de 7.534 bin dolardir. Ulkemizin elma ihracati,
tiretimin % 0.9’ unu olusturmaktadir. Tiirkiye, elma iireticisi iilkeler arasinda diinyada
dordiincii sirada yer almakla birlikte, liretim miktar1 igerisinde ihracat oraninin diisiik
olmas1 nedeniyle beklenen doviz geliri saglanamamaktadir.

Birim alandan saglanan verim ve kaliteyi artirmak amaci ile degisik boyutlarda iiretimle
ilgili ¢aligmalar siirdiiriiliirken, gen kaynaklarinin zenginligini degerlendirmek yoniinde
yiriitilen en Onemli arastirmalar ise koleksiyon olusturma asamalaridir. Yoresel bazi
kiiciik koleksiyonlarin yaninda elma genetik potansiyelinin tanimlanmasi ve korunmasi
amaciyla Mustafa Kemal Atatiirk tarafindan, 1929 yilinda kurulan Yalova Atatiirk Bahge
Kiiltiirleri Arastirma Enstitlisii bilinyesinde, diger tiirlerin yani sira, iilkenin degisik
bolgelerinden 240’1 yerli olmak {izere yaklasik 300 cesit toplanmistir. Diger taraftan
koleksiyonlardaki gen kaynaklarimin zenginligini korumada veya 1slah amach
degerlendirmede, morfolojik 6zelliklere bagli tanimlamalarin son derece yetersiz kaldigi
bilinmektedir. Ancak bilindigi iizere bu tiir tanimlamalarin yetersiz kaldigi, bu amagla son
yillarda DNA’ya dayali tanimlamalarin 6n plana ¢iktig1 goriilmektedir. Birgok iilkede elma
gen kaynaklarinin molekiiler tanilari, diger bazi teknikler kullanilmakla birlikte RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) and AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism (Watillon et al. 1991;
Harada et al. 1993; Dunemann et al. 1994; Gardiner et al. 1996; Goulao et al. 2001) temel
olarak SSR (Simple Sequence Repeats, mikrosatellit)  markorlere dayali olarak

surdirilmektedir.

Dogal seleksiyonla, yabani formlardan kiiltiir bitkilerinin gelisimi ve daha sonraki
asamalarda kiiltiir bitkileri arasindaki yabanci tozlanma ve melezlenmeler, elma genomuna
yiiksek oranda bir heterozigotluk kazandirmustir (Ozbek 1978). Bolgede yer alan
cesitliligin bir sonucu olarak, ayni ¢esidin degisik isimlerle yetistirilmesi yaninda, farkl
bazi ¢esitlere ayn1 ismin verildigi, heniiz tanimlanmamis ve numaralarla isimlendirilmemis
cesitlerin varligi, yine gesit i¢i varyasyonlardan dolayr bir ¢esit karmasasinin yasandigi
goriilmektedir. Ayrica yetistiricilikte bazi elma ¢esitlerinin 6n plana ¢ikmasi sonucu, bolge
kosullarima adapte olmus ve yetistiriciligi yapilan c¢esitlerin giderek kaybolma riski
bulunmaktadir. Bu nedenle, elma ¢esitlerinin hizli ve giivenilir bir sekilde tanimlanmast
elma yetistiriciligi, 1slahi, endistrisi, uluslararasi veri paylagimi vb. agisindan biiyiik 6nem

tasimaktadir.



Ulkemizde yakin zamanda bazi bitki tiirlerinin genetik tamimlama c¢alismalaria
baglanmasina karsin (Bayazit et al. 2007, Ayanoglu et al. 2007), elma gen kaynaklarinin

tanimlanmasina yonelik aragtirmalara rastlanmamustir.

Atatliirk Bahge Kiiltlirleri Arastirma Enstitlisi elma koleksiyonundaki elma gen
kaynaklarimizin toplu tanimlanmasinin bir boliimii olarak gergeklestirilen bu tezde; 35
yerli ve 2 referans genotipin, 17 SSR (Simple Sequence Repeat) lokusundaki allel
biiytlikliikleri (DNA kimlik verileri) tespit edilirken, c¢esitler arasi genetik iliskiler,

homonim ve sinonim durumlart belirlenmistir.



2. KAYNAK OZETLERI

Gilintimiizde farkli bitki tiirlerinde gergeklestirilen genetik ¢alismalar sonucu elde edilen
sonuglar, ilgili tiir i¢in maksimum allelik varyasyonu igeren bir koruma stratejisi
gelistirilmesinin  yaninda, 0zel c¢alismalara yonelik uygun fonksiyonel allellerin
belirlenmesine de olanak saglamaktadir. Elma gibi tiirlerde etkin ve seri aragtirmaya olanak
saglayan molekiiler markor sistemlerinin kullanilmasi olduk¢a Onemlidir. Elmada
kullanilan molekiiler markorlerin en dnemlilerinden birisi ise; Simple Sequence Repeats

(SSR) veya mikrosatellit markorlerdir.

Simple Sequence Repeats (SSR) veya mikrosatellit 1-6 baz uzunlugunda kisa tekrar
dizileri olup, yliksek canlilarda (6karydtik) genoma 6zgiinliik gostermektedir (Litt and
Luty 1989). Genotipler arasi allelik varyasyonlar1 replikasyon kaymasindaki (replikasyon
slippage) mutasyonlara dayandirilan SSR markorler (Schlotterer and Tautz 1992), ko-
dominatlik ve diger DNA markorlere gore yiliksek polimorfiklik 6zelligi ile bitki
tanimlama ve diger genomik c¢aligmalarda 6nemli avantajlar saglamaktadir. Bitkilerde
tanimlandigi  hiicre  komponentlerine gére nSSR(nuclear=¢ekirdek SSR) ve
cpSSR(kloroplast SSR)’lara ek olarak bitki genom projeleri ¢er¢evesinde olusturulan
EST(Expressed Sequence Tag) verilerinin transkripsiyona giren ve girmeyen bolgelerden
(UTR) tespit edilen EST kokenli SSR’larin katilimi ile birgok bitki tiirlinde genis bir SSR
veri tabani olugsmustur (Scott 2001, Dirlewanger et al. 2003, Decroocq et al. 2003).

Genetik kimlik tanilarini belirleyen tek markor o6zelligine sahip SSR markorler, basta
genetik tanimlama olmak {izere, elmada bircok amagla (molekiiler evrim, genetik
haritalama gibi) kullanilmistir. SSR markdrler kullanilarak elmada gergeklestirilen 6nemli

arastirmalara ait kaynak 6zetleri asagida sunulmustur.

2.1. Elma Mikrosatellit Calismalari

Guilford et al. (1997), baslangigta elma genomik kiitiiphanesini (GA)5 ve (GT);5 tekrarlar
acisindan tarayarak, daha sonra (GA)-zenginlestirilmis kiitiiphanelerini kullanarak 14 SSR
lokusu tespit etmislerdir. Arastiricilar elde edilen lokuslarin polimorfik oranlarmin ytiksek

oldugunu ve bunlardan ii¢iinlin 21 genotipi tanimladigini belirtmislerdir.



Gianfranceschi et al. (1998) gelistirdikleri 16 SSR markoériinii kullanarak 19 elma
genotipini tanimlamiglar ve bu markoérlerden ikisinin ‘Starking” ve ‘Red Delicious’

cesitleri hari¢ diger genotipleri tanimlamakta yeterli oldugunu bildirmislerdir.

Goulao and Oliveira (2001) ise, Guilford et al. (1997) tarafindan gelistirilen SSR
lokuslarim1  kullanarak SSR  teknigini, AFLP teknigi ile karsilagtirmali olarak elma
genotiplerinde uygulamiglardir. Kirkbir ticari elma ¢esidini karsilagtiran arastiricilar; SSR

markdrlerin bu tiirde ¢ok polimorfizm gosterdigini ve tekrarlanma olasiliginin ise AFLP

markdrlerinden daha yiiksek oldugunu belirtmislerdir.

Elmada Amerika Birlesik Devletlerin’de yiiriitiilen bir calismada ise degisik arastiricilar
tarafindan elma i¢in tespit edilen SSR markorleri kullanilarak 142 genotipin tanimlanmasi
yapilmistir. Lokus basma ortalama polimorfiklik oranini 26.4 allel olarak bildiren
arastiricilar, kullanilan primerlerden 8’inin tanimlamada yeterli oldugunu vurgulamiglardir

(Hokanson et al. 2002).

Siiphesiz elma’nin SSR markérlerle tanimlanmasinda Liebhard et al.(2002) tarafindan
gelistirilen 140 yeni lokus bundan sonraki ¢alismalarda biiylik kolayliklar saglamistir.
Aragtiricilar gelistirilen 140 yeni lokusun 17 kromozomda 17 baglanti grubu olusturdugunu
ve her kromozomun en az 2 lokus i¢erdigini belirtmisler ve yeni lokuslar1 test amaciyla 7

elma ¢esidi ile bir hibrit bitkisi de kullanmislardir.

Genomik ve kloroplast DNA verilerine ait SSR markorler kullanilarak gerceklestirilen
caligmalarin sonucunda ise elmanin kiiltlire alinmasi ile ilgili ilk Snemli bulgulara
ulagilmigtir (Harris et al. 2002). Goulao et al. (2001) 41 elma g¢esidinde RAPD ve AFLP
tekniklerini kullanarak genetik tanimlama ¢alismalar1 yapmislardir. Sekiz AFLP primerini
kullandiklar1 aragtirmalarinda; 41 elma g¢esidine ait genetik iliskilerin yetistirilme
bolgelerine gore dagilim gosterdigini ve 4 Portekiz c¢esidinin ise kendi aralarinda

gruplandigini belirtmislerdir.

Son yillarda yapilan g¢alismalarda Oraguzie et al. (2005), 66 elma anacin genetik
tanimlamalarina yonelik yaptiklar1 ¢alismalarinda; 7 SSR lokusu kullanmiglar ve Aotea40

ve Aoteal06 anaglarinin disindaki biitiin genotiplerde tam ayrim saglamislardir.



Fransa’da yapilan bir diger ¢calismada, 142 yerel elma ¢esidi, 9 SSR lokusu kullanilarak
tanimlanmistir. Bu ¢esitlerden 122” sinde monomorfik allelik profille tanimlanmigtir. Yedi
cesidin genetik acidan ayni oldugu, 5 tanesinin ise sinonim oldugu belirtilmistir. Ortalama
15.3 olmak tizere 139 polimorfik allel elde edilirken, heterozigotluk oranlar1 0.68 ile 0.95

arasinda belirlenmistir (Laurens et al. 2004).

Galli et al. (2005), 66 ticari elma ¢esidini 6 SSR lokusu bazinda tanimlamislardir.
Aragtiricilar toplam 55 polimorfik allel belirlerken (ortalama 9.2 allel), mutant cesitler
disindaki genotiplerin temel olarak 4 SSR lokusu (CHO03g07, CH04e03, CHO5d11 ve
CHO05e03) ile ayirt edilebildigini belirlemislerdir.

Silfverberg-Dilworth et al. (2006), haritalama ve genetik analizler {izerine
yogunlastirdiklart ¢alismalarinda; GA, GT, AAG, AAC ve ATC zenginlestirilmis
kiitiiphanelerinden ve 31 EST bolgesinden toplam 148 adet SSR lokusu belirlemisler ve

elma SSR database olarak (http://www.hidras.unimi.it) kullanima sunmuslardir.

Guarino et al. (2006), italya’ nin Campania bolgesinde yetistirilen ve icerisinde homonim
gruplarin yer aldig1 48 elma ¢esidi ile 6 referans cesidi, 9 SSR lokusu kullanarak
tanimlamalar1 sonucu, 95 polimorik allel elde etmislerdir. Kullanilan lokuslarin her bir
cesidin ayriminda etkin oldugu goriiliirken, lokuslarin ortalama heterozigotluk oranlar

0.148 ile 0.926 arasinda degerler gostermistir.

Garkava-Gustavsson et al. (2008), 68 Isve¢ elma cesidini 10 SSR lokusu kullanarak
tanimlamigtir. Calismada toplam 113 polimorfik allel elde edilirken (ortalama 10.27),

PR

lokuslarin heterozigotluk oranlar1 0.36 ile 0.88 arasinda degistigi belirtilmistir.

Pereira-Lorenzo et al. (2008), yaptiklar1 calismada 27 La Palma ve 66 Ispanyol elma
cesidinde 10 SSR lokusu kullanmislardir. La Palma elmalar1 icin 75, Ispanyol elmalar1 i¢in
ise toplam 122 polimorfik allel elde edilmistir. Her iki bolge icin lokuslarda belirlenen
beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerlerinin benzer oldugu goriilmiistiir. Degerlerin

strastyla 0.28-0.86 ve 0.11-0.93 arasinda degistigi tespit edilmistir.



3. MATERYAL VE YONTEM

Bu arastirma, 2008-2009 yillarinda Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii Merkez

Laboratuvart’ nda yiiriitilmiistiir.

3.1. Materyal

Arastirmada 35 yerli elma genotipi kullanilmistir. Cesitlere ait siirgun ucu ve geng
yapraklar Yalova Atatiirk Bah¢e Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisiinden saglanmistir (Cizelge
3.1.). Sonuglarin laboratuvarlar arasi karsilastirilabilmesi acisindan Florina ve Golden

Delicious ¢esitleri referans olarak kullanilmistir.



Cizelge 3.1. Aragtirmada kullanilan elma genotipleri
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3.2. Yontem

Tezde uygulanan yontem asagidaki asamalardan olugmaktadir;

DNA izolasyonu ve 6l¢limleri

PCR reaksiyonlarinin hazirlanmasi ve PCR
Kapilleri elektroforez

Allel goriintiilerinin alinmasi

Genetik analizler

3.2.1. DNA izolasyonu ve Olgiimleri

Aragtirmada ¢alisilan 37 elmanin DNA izolasyonlar1 asagida metot agiklamasi verilen

Lefort et al. (1998) yontemine gore yapilirken, DNA kalite ve miktar dlgtimleri %1°lik jel

ve Nanodrop ND-1000 spektrofotometre kullanilarak yapilmistir.

DNA izolasyon protokolii:

Geng yaprak veya siirgiin ucu siv1 azotla ezildi,

100mg alinarak 2 pl ependorf tiiplere aktarildi,

Tiiplerin lizerine 1 ml DNA ekstraksiyon soliisyonu eklendi,

65 °C su banyosunda ara sira ¢alkalanarak 15 dk bekletildi,

Ornekler oda sicakligma geldiginde, 0,7 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karigimi
eklenerek, 30 dk buz lizerinde bekletildi,

Oda sicakliginda, 14.000 rpm’de 5 dk santrifiij edildi,

Ust s1v1, temiz bir ependorf tiipe aktarild,

Uzerine 0,8 ml isopropanol eklendi,

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

Ust siv1 tekrar yeni bir ependorf tiipe aktarildi,

Pellet (alt kati) tizerine 1 ml % 70’lik etanol eklenerek, 14.000 rpm’de 2 dk santrifiij
edildi,

DNA, 50-100 pl H>O’da ¢oziildd,

Her 100 ul igin 1 pl RNase-A eklenerek, 37 °C’de 30 dk bekletilerek, RNA
uzaklagtirildu.



Izolasyon ¢bzeltisinin icerigi (50 ml i¢in);

10 ml LiCl (4M)

4 ml EDTA (50 mM, pH 8,0)

2 ml TRIS (50 mM, pH 8,0)

0,5 ml TWEEN 20 ( % 0,5)

1gCTAB (% 1)

2 gPVP (% 2)

%0,2 B-Merkapto etanol

Kloroform/isoamil alkol;( hacim: hacim) 24:1

3.2.2. PCR Reaksiyonlarimin Hazirlanmasi ve PCR

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol floresan isaretlenmis ileri (forward) primer, 5
pmol ters (revers) primer, 0.5 mM toplam dNTP, 0.5 {inite Go Taq DNA Polymerase
(Promega) (1.5 mM MgCl, icermekte), 3 pl 5x buffer olmak iizere toplam 15 ul’de
gergeklestirilmistir.

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

2.94°C’ de 1 dk

3.50-64°C’de 1 dk |(2-4) 35 dongii
4.72°C’ de 2 dk

5.72°C’ de 10 dk

olacak sekilde uygulanmustir.

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

amplifikasyonu gerceklesmis 6rneklerde kapilleri elektroforez asamasi gergeklestirilmistir.

SSR lokuslarina ait primerler:

Genetik kimlik tanilar1 amactyla; toplam 17 SSR lokusu kullanilmustir. ileri primerler D4

(mavi), D3 (yesil) ve D2 (siyah) (Proligo, Fransa) renklerde floresan isaretlenmis olup
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primerlere ait baz dizileri, kullanilan floresan boya ve Tm degerleri Cizelge 3.2.’de

verilmistir.

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

degerleri.

No | Lokus ad1 Primer dizileri(5’...3’) Isaretleme boyas1 | Tm(°C)

1 | CHO1dO8-F* ctccgecgctataacactte Mavi 60
CHO01d08-R tactctggagggtatgtcaaag

2 | CHOlel2-F* aaactgaagccatgagggc Mavi 60
CHOlel2-R ttccaattcacatgaggctg

3 | CHO1f02-F* accacattagagcagttgagg Siyah 60
CHO1{02-R ctggtttgttttcctccage

4 | CHO1hO1-F* gaaagacttgcagtgggage Yesil 60
CHO1hO01-R ggagtgogotttgagaaggtt

5 | CHO1h10-F* tgcaaagataggtagatatatgcca Mavi 60
CHO1h10-R aggagggattgtttgtgcac

6 | CHO2bO3b-F* ataaggatacaaaaaccctacacag Mavi 60
CHO02b03b-R gacatgtttggttgaaaacttg

7 | CHO2b10-F* caaggaaatcatcaaagattcaag Yesil 62
CHO02b10-R caagtggcttcggatagttg

8 | CHO2bl12-F* ggcaggctttacgattatge Siyah 60
CHO2b12-R cccactaaaagttcacagge

9 | CHO2c06-F* tgacgaaatccactactaatgca Yesil 60
CHO02c06-R gattgcgegctttttaacat

10 | CHO2d11-F* agcgtccagagcaacage Yesil 55
CHO02d11-R aacaaaagcagatccgttge

11 | CHO2d12-F* aaccagatttgcttgccatc Siyah 60
CHO02d12-R gctggtggtaaacgtggte

12 | CHO2{06-F* ccctettcagacctgeatatg Yesil 64
CHO02{06-R actgtttccaagcgatcagg

11




Cizelge 3.2. (devam)

No | Lokus ad1 Primer dizileri(5’...3’) Isaretleme boyas1 | Tm(°

13 | CHO3g07-F* aataagcattcaaagcaatccg Siyah SCg
CHO03g07-R tttttccaaatcgagtttcgtt

14 | CHO04e03* ttgaagatgtttggctgtac Yesil 60
CHO04¢03 tgcatgtctgtctectccat

15 | CHO4gl10* caaagatgtggtgteaagagga Yesil 55
CHO04g10 ggaggcaaaaagagtgaacct

16 | CHO5e03* cgaatattttcactctgactggg Siyah 60
CHO05¢03 caagttgttgtactgctcecgac

17 | COL* aggagaaaggcgtttacctg Mavi 62
COL gactcattcttcgtcgtcactg

*: Floresan isaretli

3.2.3. Kapilleri Elektroforez ve Allel Goriintiilerinin Alinmasi

Kapilleri elektroforez amaciyla Beckman CEQ™ 8800 Genetik Analiz Sistemi
kullanilmigtir. PCR {iriinleri isaretlemede kullanilan floresan (Proligo, wellred isaretli
primerler, Fransa) boyalara gore degisik oranlarda (1:5, 1:10 gibi) 20 pl SLS (Sample
Loading Solution) ile seyreltilmistir. Uzerlerine 0,2-0,4 pl size standart-400 eklendikten
sonra CEQ™ 8800 Genetik Analiz Sistemi’nde elektroforez edilmistir. Daha sonra her bir
lokusa ait pikler; tipleri ve renkleri goz oniine alinarak heterozigot ve homozigot olarak
gorilintiilenmistir. Verilerin dogrulugundan emin olmak ig¢in reaksiyonlar en az iki kez

tekrar edilmistir.

3.2.4. Genetik Analizler

Arastirmadaki 2 referans gesit dahil toplam 37 genotipin genetik analizleri Selli et al.
(2007)’de belirtildigi sekilde gerceklestirilmistir. Buna gore; genetik parametreler (her
lokusa ait allel sayis1 (n), allel frekansi, beklenen heterogigotluk (He), gozlenen
heterozigotluk (Ho) orani, sessiz (null) allel frekansi (r) ve tespit olasilig1 (Probability of

Identity) (PI) IDENTITY 1.0 (Wagner and Sefc 1999) yazilim programi ile, benzerlik
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orani indeksi ise Microsat (Minch et al. 1995) programi kullanilarak tespit edilmistir.
Genotiplere ait dendogram NTSYS (versiyon 2.02g, Exeter Software, Setauket, NY)
yazillm programiyla olusturulmus ve goriintiilenmistir. Dendogram icin UPGMA

(Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic means) yontemi kullanilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI
4.1. DNA izolasyonu ve Olciimleri

Arastirmada kullanilan c¢esitlere ait DNA’larin, agaroz jel gorintiisii Sekil 4.1°de,

spektrofotometrik degerleri ise Cizelge 4.1.’de sunulmustur.

== ind e S e, oo o= E=nb bl opmy o=

e T Y W W

Sekil 4.1. Arastirmada kullanilan elma g¢esitlerine ait DNA’larin, agaroz jel (% 1)
goriintiileri
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Cizelge 4.1. Arastirmada kullanilan elma c¢esitlerine ait DNA’larin spektrofotometrik
degerleri.

Miktar 260/280 | 260/230

No CESIT ADI ng/ul

1 E-70 1762.29 2.08 0.72
2 B.42 960.45 1.98 1.22
3 E-71 683.97 1.9 0.26
4 E-40 1824.56 2.05 1.65
5 E-45 1405.79 1.96 1.56
6 Batum 1646.17 1.89 1.26
7 Demir (2562) 1359.11 1.98 1.37
8 Demir (2486) 2386.49 2.07 1.6
9 Demir 1531.26 2.04 1.56
10 Demir (2514) 1349.62 2.07 1.63
11 Susuz Elma 1474.38 2.04 1.79
12 Tavsanbas1 (2531) 1817.62 2.08 1.64
13 Gliz Tavsanbast 2100.33 2.07 1.85
14 Yaz Tavsanbasi 1083.3 2.04 1.63
15 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi) 2094.26 1.99 1.75
16 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 827.47 1.98 1.35
17 Tokat-1 2473.82 2.1 1.86
18 Tokat-2 1097.77 2.04 1.31
19 Tokat-4 1116.56 2.05 1.42
20 Yaz Elmasi (2384) 1015.56 2.06 1.47
21 Yaz Elmasi (2484) 1304.55 2.05 1.55
22 Yaz Elmasi1(2563) 1822.38 1.92 1.47
23 42-A-1 (Yaz Elmasi) 2651 2.09 1.92
24 372-E 1977.45 2.08 1.82
25 383-E 1253.74 2.02 1.55
26 384-E 3752.64 2.01 1.62
27 385-E 2745.72 2.04 1.75
28 392-E 2366.9 2.06 1.73
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Cizelge 4.1. (devam)

Miktar 260/280 | 260/230

No CESIT ADI ng/ul

29 473-E 2043.99 2.08 1.77
30 496-E 1965.77 2.07 1.88
31 542-E 1984.86 2.07 1.7
32 546-E 934.17 2 1.52
33 Kalkandelen 552.62 1.99 1.49
34 Uzun Yorma 1389.13 2.03 1.54
35 Yenisehir 1665.98 2.06 1.7
36 Florina 2027.18 2.08 1.81
37 Golden Delicious 2006.18 2.08 1.68

PCR reaksiyonlarinda kullanilacak niikleik asitlerde; saflik (A260/A280) oraninin
yaklagik 1.8-2.0 olmasi tercih edilmektedir. Bulgulardaki DNA saflik oranlar1 genel olarak
bu simirlar igerisinde yer alirken, jel goriintiilerinde kiriksiz bir bant olusumu kaliteli DNA

izolasyonunun bir diger gostergesidir (Sekil 4.1.).

4.2. SSR Lokuslarimin PCR Reaksiyonu ve Allel Goriintiilerinin Alinmasi

SSR lokuslarina ait PCR sonras1 6rnek jel (% 2) goriintiileri asagida goriilmektedir.

L S R S G et N1 0.1 #1213 %14 15 16

LR RO PRI OSEIANI5926 #2728 29 30 31 32

——— — — — — — — — — — — e bt s

Sekil 4.2. CH01d08 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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33 34 35 36 37 NK

Sekil 4.3. CHOle12 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

16
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33 34 35 36 37 NK
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Sekil 4.4. CHO1102 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

10 11 12 13 14 15 16

17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32

33 34 35 36 37 NK

—— —— —

Sekil 4.5. CHO1hO1 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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17 18 19 20

33 34 35 36 37 NK

Sekil 4.6. CHO1h10 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32

33 34 35 36 37 NK

Sekil 4.7. CH02b03b lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

13 14 15 16

§ — — — —

17 18 19 20 21 2

. — — S

Sekil 4.8. CH02b10 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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33 34 35 36 37 NK

Sekil 4.9. CH02b12 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

10 11 12 13 14 15 16

Sekil 4.10. CH02c06 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisti (NK: Negatif kontrol)

5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
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Sekil 4.11. CH02d11 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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Sekil 4.12. CH02d12 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

60 R OB OIS T 2R 1SR4 R ] 5 16
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33 34 35 36

Sekil 4.13. CH02f06 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

8 9 10 11 12 13 14 15 16

17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32

33 34 3536 37 NK

Sekil 4.14. CH03g07 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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11 12 13 14 15 16

17 18 19 20 21

33 34 35 36 37 NK

Sekil 4.15. CH04e03 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisti (NK: Negatif kontrol)

17 18 19 20

33 34 35 36

Sekil 4.16. CH04g10 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)

17. 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32
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Sekil 4.17. CH05e03 lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisii (NK: Negatif kontrol)
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9 10 11 12 13 14 15 16

Sekil 4.18. COL lokusuna ait allelerin agaroz jel goriintiisti (NK: Negatif kontrol)
Her lokustaki allel biiyiikliikleri pik verisi olarak sistemin fragment analiz programi ile
belirlenmistir. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki farkli goriintisleri Sekil

4.19.”de sunulmustur.

(A)

FMTERT mam M| 085 | e [Cine [T v £ i e
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Sekil 4.19. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki farkli goriintisleri. Farkli
boyalarla isaretlenmis homozigot allel goriiniimleri (A), farkli boyalarla isaretlenmis
heterozigot allel goriintimleri (B)

PCR agsamasindan sonra agaroz jelde elde edilen net bant goriintiileri ile lokus-allel
profillerinin kapilleri elektroforezdeki (Sekil 4.19.) rahat goriintiilenebilen pikleri tezin
metot asamalarinda iyi optimizasyonlarin gostergesi olup, tiim lokuslardaki allel tiplerinin
(homozigot ve heterozigot) ve biiyiikliiklerinin basarili bir sekilde tespit edilmesine olanak

saglamigtir.

4.3. Genetik Analizler

Arastirmada 17 SSR lokusu ait allel biiyiikliikleri baz ¢ifti (bp, basepair) olarak Cizelge
4.2.’de sunulmustur. Ayrica Florina ve Golden Delicious ¢esitleri de referans cesit olarak

orneklerle beraber analiz edilmistir.
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Cizelge 4.2. Elma cesitlerinin 17 lokustaki allel biiytikliikleri (bp)

No | Genotip CHO02b03b | CHO1f02 | CHO1h01 | CHO1h10 | CH05e03
1 E-70 99:99 170:204 109:125 98:108 162:162

2 E-42 97:97 170:194 117:117 98:98 172:172

3 E-71 93:109 178:208 107:129 98:100 162:202

4 E-40 99:107 178:182 117:117 92:98 190:190

5 E-45 95:95 178:182 109:117 98:98 162:162

6 Batum 95:99 206:206 115:131 92:98 162:182

7 Demir (2562) 79:99 182:188:208 | 115:115 96:104  |148:180:200
8 Demir (2486) 79:99 182:188:208 | 115:115 96:104  [148:180:200
9 Demir 79:99 182:188 115:115 96:104  |148:180:200
10 | Demir (2514) 97:97 170:194 115:119 98:102 190:190
11 | Susuz Elma 93:99 170:184 111:117 100:100 190:190
12 | Tavsanbasi (2531) 95:99 188:188 117:117 98:116 158:172
13 | Giiz Tavsanbasi 95:99 170:182 117:117 96:100 158:158
14 | Yaz Tavsanbasi 97:97 170:192 115:115 102:102 158:162
15 | 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi) 97:97 172:192 117:117 98:102 158:184
16 | 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 97:101 184:192 117:117 100:100 162:190
17 | Tokat-1 81:99 170:172 109:119 98:98 172:190
18 | Tokat-2 95:95 170:194 115:115 100:100 158:162
19 | Tokat-4 81:99 168:172 109:109 98:98 166:180
20 | Yaz Elmas1 (2384) 79:91:97 180:180 [113:117:131| 92:98 162:168
21 | Yaz Elmas1 (2484) 97:97 170:182 115:115 92:98 160:160
22 | Yaz Elmasi(2563) 79:91:97 180:180 113:131 92:100 162:166
23 | 42-A-1 (Yaz Elmasi) 75:95 188:206 119:119 98:110 188:188
24 | 372-E 79:95 172:182 111:131 98:98 158:190
25 | 383-E 99:99 170:182 117:117 98:98 162:188
26 | 384-E 91:95 172:194 115:115 98:98 168:172
27 | 385-E 91:97 180:206 119:119 98:98 158:162
28 | 392-E 81:91:97 |180:188:206( 117:131 92:98 170:192
29 | 473-E 95:95 182:204 131:131 92:98 162:162
30 | 496-E 81:91:97 [180:188:204| 119:131 92:98 170:190
31 | 542-E 97:97 170:182 115:115 92:98 160:160
32 | 546-E 95:95 188:208 117:117 100:100 162:188
33 | Kalkandelen 81:91:97 |180:188:206( 117:131 92:98 170:192
34 | Uzun Yorma 95:95 192:206 115:131 92:98 160:174:182
35 | Yenisehir 95:95 170:172 119:119 98:98 162:190
36 | Florina 95:99 182:206 117:131 92:112 162:188
37 | Golden Delicious 79:99 168:178 117:117 92:110 176:182
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Cizelge 4.2. (devam)

No | Genotip CHO2d11 CHO1d08 CHO3g07 CHO02d12
1 E-70 128:128 250:266 124:126 197:205
2 E-42 120:128 238:272 120:126 177:179
3 E-71 120:132 254:272 118:118 179:193
4 E-40 128:144 240:254 126:126 177:193
5 E-45 144:148 238:292 124:124 177:207
6 Batum 118:128 240:272 118:120 191:199
7 Demir (2562) 122:128 240:272 120:124 189:199
8 Demir (2486) 122:128 240:272 120:124 189:199
9 Demir 122:128 240:272 120:124 189:199
10 | Demir (2514) 122:128 254:272 118:124 179:199
11 | Susuz elma 118:144 272:292 118:120 177:205
12 | Tavsanbasi (2531) 118:128 238:240 118:118 177:183
13 | Giiz Tavsanbasi 118:144 238:292 120:120 183:207
14 | Yaz Tavsanbasi 140:140 238:268 118:118 177:177
15 | 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbas1) 124:142 244:268 118:120 177:179
16 | 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 118:140 238:242 118:122 177:207
17 | Tokat-1 124:128 240:292 118:180 177:201
18 | Tokat-2 132:144 272:272 120:126 177:177
19 | Tokat-4 142:146 276:292 120:120 177:179
20 | Yaz Elmas1 (2384) 116:144 250:272 118:126 183:191:199
21 | Yaz Elmas1 (2484) 116:128 240:272 120:126 191:199
22 | Yaz Elmasi(2563) 116:144 250:272 118:126 183:191:199
23 | 42-A-1 (Yaz Elmasi) 118:128 240:264 128:128 177:211
24 | 372-E 118:146 238:254 118:128 177:183
25 | 383-E 118.132 242:272 118:122 205:205
26 | 384-E 118:142 240:240 124:124 177:199
27 | 385-E 128:144 238:250 118:128 199:207
28 | 392-E 126:144 240:254 118:128 177:199
29 | 473-E 124:128 242:256 128:178 177:207
30 | 496-E 128:144 240:254 118:128 177:199
31 | 542-E 118:128 240:272 120:128 191:199
32 | 546-E 128:128 240:274 126:128 177:199
33 | Kalkandelen 124:142 240:254 116:126 177:199
34 | Uzun Yorma 118:128 240:272 116:120 191:199
35 | Yenisehir 126:126 264:264 124:124 193:199
36 | Florina 128:128 254:278 120:126 189:199
37 | Golden Delicious 116:128 250:272 118:128 195:199
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Cizelge 4.2. (devam)

No | Genotip CHO04¢03 CHOlel2 CHO2b12 CHO4¢10
1 E-70 195:207 243:249 125:125 132:140

2 E-42 185:197 249:249 123:127 166:166

3 E-71 197:203 247:251 117:129 144:144

4 E-40 197:201 249:249 139:139 134:166

5 E-45 201:201 251:273 123:135 132:132

6 Batum 185:195 275:275 123:123 132:132

7 Demir (2562) 191:209 241:245:253 127:131 132:144

8 Demir (2486) 191:207 241:245:253 131:131 132:144

9 Demir 191:209 241:245:253 127:131 132:132
10 | Demir (2514) 209:209 251:251 117:131 132:132
11 | Susuz elma 195:201 252:276 131:139 132:134
12 | Tavsanbasi (2531) 197:203 251:251 135:135 128:132
13 | Giiz Tavsanbasi 197:197 249:275 117:125 126:134
14 | Yaz Tavsanbasi 195:203 247:271 123:127 126:134
15 | 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi) 201:201 247:251 131:135 126:134
16 | 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 185:203 247:261 121:121 128:134
17 | Tokat-1 185:197 249:249 123:139 132:136
18 | Tokat-2 191:201 251:251 127:141 126:134:154
19 | Tokat-4 197:205 239:275 123:127 126:132
20 | Yaz Elmas1 (2384) 195:195 245:251:275 125:139 134:134
21 | Yaz Elmas1 (2484) 195:195 247:247 127:139 120:124:140
22 | Yaz Elmasi1(2563) 195:195 249:255:275 125:139 128:134
23 | 42-A-1 (Yaz Elmasi) 197:203 249:249 129:135 132:132
24 | 372-E 185:197 275:275 123:139 128:134
25 | 383-E 185:201 261:275 125:133 128:134:154
26 | 384-E 207:207 251:275 137:141 124:132
27 | 385-E 195:207 245:249 127:127 132:132
28 | 392-E 197:197 245:245 127:139 124:132:152
29 | 473-E 195:195 249:251 123:127 120:124:140
30 | 496-E 197:197 245:245 127:139 124:132:152
31 | 542-E 197:201 247:247 127:139 120:124:140
32 | 546-E 185:185 249:249 121:127 134:166
33 | Kalkandelen 197:197 245:254 125:141 124:132:152
34 | Uzun Yorma 185:195 275:275 121:135:143 132:132
35 | Yenisehir 195:195 249:249 115:121 134:134
36 | Florina 195:195 249:275 125:139 132:132
37 | Golden Delicious 197:197 245:251 139:139 132:132
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Cizelge 4.2. (devam)

No | Genotip CHO2b10 CHO02106 COL CHO02c06
1 E-70 130:130 142:146 240:240 248:248
2 E-42 144:144 144:156 230:240 254:254
3 E-71 118:134 144:156 240:240 232:250:268
4 E-40 130:156 136:148 220:232 218:248
5 E-45 118:118 156:156 232:240 268:268
6 Batum 124:132 148:156 230:230 238:252
7 Demir (2562) 126:132:136 | 130:148:156 232:236 208:232:258
8 Demir (2486) 126:132:136 | 130:148:156 232:236 208:258
9 Demir 126:132:136 | 130:148:156 232:236 208:258
10 | Demir (2514) 128:142 156:156 230:234 230:254
11 | Susuz elma 132:134 152:156 232:240 234:256
12 | Tavsanbasi (2531) 120:130 130:136 232:240 250:250
13 | Giiz Tavsanbasi 134:134 130:156 232:232 236:254
14 | Yaz Tavsanbasi 130:138 136:146 230:240 234:252
15 | 42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi) 128:138 142:156 224:232 234:256
16 | 42-C-3 (Tath Tavsanbasi) 130:134 146:152 232:240 236:250
17 | Tokat-1 128:144 148:148 230:230 230:252
18 | Tokat-2 126:134 136:148 230:230 234:234
19 | Tokat-4 126:132 136:144 234:234 256:256

20 | Yaz Elmas1 (2384) 124:130 144:156 220:242 230:250

21 | Yaz Elmas1 (2484) 122:126 136:144 230:230 230:244

22 | Yaz Elmasi1(2563) 124:130 136:156 220:240 230:250

23 | 42-A-1 (Yaz Elmasi) 148:148 136:144 234:242 218:254

24 | 372-E 126:134 142:156 220:232 236:250

25 | 383-E 118:134 148:152 234:234 236:252:268

26 | 384-E 112:128 148:148 232:232 208:230

27 | 385-E 132:132 142:148 240:240 236:250

28 | 392-E 128:154 144:156 222:230:238 218:244
29 | 473-E 136:152 148:154 232:232 218:232
30 | 496-E 128:152 144:156 222:230:238 218:244
31 | 542-E 122:126 144:156 230:230 230:244
32 | 546-E 120:138 144:156 232:232 258:258
33 | Kalkandelen 128:152 144:156 224:240 218:240
34 | Uzun Yorma 124:132 148:156 230:230 236:250
35 | Yenisehir 132:142 148:156 230:230 228:254
36 | Florina 130:130 148:148 220:232 250:250
37 | Golden Delicious 120:124 142:156 220:232 236:240

Arastirmada 12 SSR lokusunun, (CHOlel2, CHO1f02, CHO1hO1, CH02b03b, CH02b10,
CHO02b12, CHO02c06, CH02d12, CHO02f06, CH04g10, CH05e03, COL lokuslar1) bazi
genotiplerde (swrastile 5, 5, 1,4, 3, 1, 3, 2, 3, 8, 4, 2 genotipte) li¢lii allellerine rastlanmistir
(Cizelge 4.2.).
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37 elma genotipinin her bir SSR lokusundaki analizleri sonucu, lokuslardaki genetik
parametreler; allel sayilari, beklenen-g6zlenen heterozigotluk oranlari, tespit olasiliklar: ve

sessiz (null) allel frekanslar1 Cizelge 4.3.’de sunulmustur.

Cizelge 4.3. Calisilan lokuslardaki allel sayilar1i (n), beklenen heterozigotluk (He),
gbzlenen heterozigotluk (Ho), tespit olasilig1 (PT) degeri ve sessiz (null) allel frekansi(r)

Lokuslar n He Ho PI r
CHO01d08 14 0.850 0918 0.069 -0.0369
CHO1e12 12 0.837 0.540 0.086 0.1615
CHO01£02 13 0.892 0.891 0.040 0.0003
CHO1h01 10 0.794 0.432 0.126 0.2017
CHO1h10 10 0.727 0.621 0.159 0.0611
CHO02b03b 11 0.827 0.621 0.094 0.1127
CHO02b10 17 0.912 0.864 0.027 0.0248
CHO02b12 13 0.877 0.783 0.051 0.0498
CHO02c06 17 0.922 0.783 0.021 0.0721
CHO02d11 13 0.844 0.864 0.065 -0.0108
CHO02d12 13 0.838 0918 0.076 -0.0439
CHO02106 9 0.820 0.864 0.099 -0.0244
CHO03g07 9 0.815 0.729 0.109 0.0472
CHO04¢03 9 0.829 0.594 0.090 0.1283
CHO04¢10 10 0.788 0.675 0.112 0.0629
CHO05e03 17 0.883 0.702 0.041 0.0959
COL 10 0.820 0.567 0.100 0.1390
Toplam 207 14,27 12,36

Ortalama 12.17 0.839 0.727

Tiirkiye elma koleksiyonlarinda bulunan 35 yerel ile 2 referans elmanin 17 SSR lokusu ile
analizi sonucu toplam 207 polimorfik allel belirlenmistir. Cizelge 4.3.’de allel sayilarina
bakildiginda en ytiksel allel sayis1t CHO2b10, CH02c06 ve CH05e03 lokuslarinda 17 olarak
elde edilirken, bu lokuslar1 14 allelle CHO1d08 ve 13’cr allelle CH01102, CHO02b12,
CHO02d11 ve CHO02d12 lokuslart izlemektedir. Ortalama allel sayist 12.17 olup, allel
biiyiikliikleri Cizelge 4.2’de sunulmustur. Beklenen heterozigotluk (He) 0.839 ortalama ile,
0.727 (CHO1h10) ile 0.922(CHO02c06) arasinda degisirken, gozlenen heterozigotluk (Ho)
ise 0,727 ortalama ile, 0,432 (CHO1hO1) ile 0,918 (Ch01d08) arasinda belirlenmistir.
Tanimlama olasiligi (PI) 0,021 (CHO02¢06) ile 0,159 (CHO1h10) arasinda degismistir
(Cizelge 4.3.). Her bir lokusta allel sayilarinin oranlarin1 gosteren frekans degerleri Sekil

20. - Sekil 36.” de sunulmustur.
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Sekil 4.20. CHOle12 lokusuna ait allel frekanslar1
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Sekil 4.21. CHOb12 lokusuna ait allel frekanslari
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Sekil 4.22. CH04g10 lokusuna ait allel frekanslar
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Sekil 4.23. CH02b10 lokusuna ait allel frekanslar1
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Sekil 4.24. CH02106 lokusuna ait allel frekanslar1
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Sekil 4.25. COL lokusuna ait allel frekanslari

30



0.5 1
0.45
o4
0.35
0.3
0.25
0.2
0.15 -
01 A
0.05 A

g2 96 98 100 102 104 108 110 112 116

Sekil 4.26. CHO1h10 lokusuna ait allel frekanslar1
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Sekil 4.27. CHO1102 lokusuna ait allel frekanslari
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Sekil 4.28. CHO1hO1 lokusuna ait allel frekanslari
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Sekil 4.29. CH05e03 lokusuna ait allel frekanslar1
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Sekil 4.30. CH02d11 lokusuna ait allel frekanslari
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Sekil 4.31. CH01d08 lokusuna ait allel frekanslari
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4.32. CHO02c06 lokusuna ait allel frekanslari
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4.33. CHObO3b lokusuna ait allel frekanslar
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Sekil

4.34. CH03g07 lokusuna ait allel frekanslar
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Sekil 4.35. CHO04¢03 lokusuna ait allel frekanslari
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Sekil 4.36. CH02d12 lokusuna ait allel frekanslar1

Genel olarak allelerin lokuslardaki dagilimlarina bakildiginda, en yiiksek allel frekanslari;
CHO01d08’de 272, CHOlel12’de 249, CH01102°de 170-182, CHO1hO1’de 117, CHO1h10’da
98, CHO02b03b’de 95, CHO02b10’da 132, CHO02b12’de 127-139, CHO02c06’da 250,
CHO02d11’de 128, CH02d12°de 177, CH02f06’da 156, CH03g07°de 118, CH04e03’de 197,
CHO04g10’da 132, CH05e03’de 162 ve COL’ da 232 olarak belirlenmistir.

Kullanilan elma genotipleri arasindaki homonim, sinonim ve benzerlikler belirlenmistir.

Ayni isimle adlandirilan ve genetik acidan farklilik gosteren cesitler homonim olarak
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adlandirilirken, farkli isimlerle adlandirilirken genetik agidan ayni olan bireyler sinonim
adm alir. Isim ve genetik acidan da ayni olan cesitler benzer (identical, ayirt edilemeyen)
olarak isimlendirilir. Elma genotipleri arasindaki homonim sinonim ve benzerlik durumlari

Cizelge 4.4.’te sunulmustur.

Cizelge 4.4. Arastirma sonucunda tespit edilen benzer, sinonim ve homonim genotipler

Homonimler Benzer cesitler Sinonimler
1.Demir (2562) Bulunmamaktadir. Bulunmamaktadir.
Demir (2486)
Demir
Demir (2514)

2.Tavsanbasi (2531)
Giiz Tavsanbasi
Yaz Tavsanbasi
42-KP-1 (Mayhos Tavsanbasi)
42-C-3 (Tatli Tavsanbas1)

3.Tokat-1
Tokat-2
Tokat-4

4.Yaz Elmasi1 (2384)
Yaz Elmasi1 (2484)
Yaz Elmas1(2563)
42-A-1 (Yaz Elmasi)

SSR analizleri sonucu benzer ve sinonim ¢esitlere rastlanmazken, 4 homonim grup tespit
edilmistir. homonim gruplardaki en yakin benzerlik oranlarina bakildiginda, birinci grupta
% 94, ikinci grupta % 38, lg¢iincli grupta % 32 ve dordiincii grupta % 77 oldugu

goriilmektedir.

SSR allel biiyiikliiklerine dayali benzerlik indeksi ve iliski dendogrami sirasi

ile Cizelge 4.5. ve Sekil 4.8.” de sunulmustur.
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4.4. Benzerlik Oram indeksi

Cizelge 4.5. Genotiplere ve referans cesitlere ait benzerlik oranlar1 (%)

el o al el el wl ol el ol ol sl z|la]lalz|lwle|le]|l=|als|lz|lalalzlwls|lslalaleslzslalalz|al 28
1 1
2 0,18 | 1
3 0,12 1024 |1
4 0,21 1 0,29 [ 0,15 | 1
5 0,21 | 024 [ 0,21 | 0,24 | 1
6 0,18 024 | 015|018 ]021 |1
7 0,12 10,12 [ 0,09 | 0,18 | 0,12 [ 0,29 | 1
s 0,15 | 0,09 | 0,06 | 0,18 | 0,12 [ 029 | 0,91 | 1
9 0,12 | 0,12 | 0,03 | 0,18 | 0,15 [ 0,32 | 0,94 | 091 | 1
10 0,15 | 032|024 015|021 [029]027|024]029]1
11 0,18 | 021 | 024 | 029 | 029 | 0,29 | 0,21 | 0,21 | 021 | 027 | 1
12 0,18 | 0,27 | 0,24 | 0,32 ] 0,29 | 0,24 | 0,21 | 0,21 | 0,21 | 0,18 | 0,27 | 1
13 0,12 027 ]015]027]027 018|018 018 [018]0,12]038]032]1
14 0,18 | 0,27 | 0,18 | 0,12 | 0,15 [ 0,21 | 0,09 | 0,06 | 0,09 | 0,21 | 0,21 | 0,27 [ 0,15 | 1
15 0,06 | 027 0,18 [ 021 | 027 [ 0,12 | 0,09 [ 0,09 | 0,09 | 029 | 035 ] 027 | 024 | 038 | 1
16 0,12 | 0,21 | 0,24 | 0,21 | 0,21 | 0,12 | 0,03 | 0,03 | 0,03 | 0,09 | 0,38 | 0,35 | 0,29 | 0,38 | 0,27 | 1
17 0,21 |1 0,38 | 0,09 | 0,32 | 0,21 [ 0,35 | 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,29 | 0,24 | 0,27 | 0,15 | 0,18 | 0,18 [ 0,12 | 1
18 0,09 | 024018 ]021]021]024]024]021]024]021]035]0,18]027]038]024]018]015]1
19 0,12 |1 0,27 | 0,12 | 0,15 ] 0,21 | 0,21 | 0,21 | 0,18 | 0,21 | 0,12 | 0,24 | 0,18 [ 0,21 | 0,15 | 0,24 | 0,03 | 0,32 | 0,18 | 1
20 0,21 0,18 024 [027]0.18]027]009009]009]0,18]027]021]018]015]018]018]0,12]018]006 |1
21 0,15 10,32 |0,12 | 0,24 | 0,06 | 0,35 | 0,29 | 0,27 | 0,29 | 0,29 | 0,15 | 0,12 | 0,09 | 0,29 | 0,15 | 0,06 | 0,24 | 0,32 [ 0,18 | 0,32 | 1
22 0,24 0,15 | 021 [ 027 | 0,12 [ 027 | 0,06 | 0,06 | 0,06 | 0,12 | 027 | 0,21 | 021 | 021 | 0,09 | 024 | 0,12 | 0.21 | 0,06 | 0,77 | 0,29 | 1
23 0,12 024 ]015[027]018]024]0.12]012[015]024]009]035]015]009]009[009]027 009|021 ]009]015]006]1
24 0,06 | 0,24 | 0,21 | 0,29 | 0,27 [ 0,29 | 0,12 | 0,12 | 0,12 | 0,15 ] 0,32 | 0,35 | 0,38 | 0,18 | 0,27 [ 0,35 | 0,29 | 0,18 [ 0,27 | 0,27 | 0,12 [ 0,29 | 0,18 | 1
25 021|021 021 [024]021[029]012]012]012]015]035]021]032]015]0,18][041]024]024]018]021[012]0,18[012]032]1
26 0,12 | 0,15 | 0,06 | 0,15 | 0,27 | 0,27 | 0,27 | 0,29 | 0,27 | 0,27 | 0,18 | 0,27 | 0,15 | 0,09 | 0,21 [ 0,09 | 0,32 | 0,24 | 0,21 | 0,15 | 0,21 [ 0,06 | 0,18 | 0,24 [ 0,15 | 1
27 032024018 ]015]027[032]021]021]024]024]018]024]018]024]015]024]024]015]0,15/[029]0,18]029]027]027]018]021]1
28 0,06 | 0,21 | 0,18 | 0,29 | 0,18 | 0,24 | 0,18 | 0,15 | 0,18 | 0,21 | 0,21 | 0,24 | 0,15 | 0,09 | 0,18 | 0,09 | 0,27 | 0,09 | 0,21 | 0,32 | 0,27 | 0,24 | 0,27 | 0,27 | 0,09 | 0,24 | 0,29 | 1
29 0,21 | 0,18 | 0,12 | 0,27 | 0,32 | 0,27 | 0,18 | 0,12 | 0,15 [ 0,09 | 0,12 | 0,18 | 0,18 | 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,21 | 0,21 | 0,12 | 0,18 | 0,27 | 0,18 | 0,24 | 0,24 | 0,15 | 0,24 | 0,27 | 0,24 | 1
30 0,09 [ 021018 ]032]015]027]021]018]021]029 [021]024]012]009]015]009]035]009]021]029]029]024]035]029006]024]035]088]02 |1
31 0,09 | 0,35 [ 0,18 | 0,24 | 0,12 | 0,38 | 0,29 | 0,27 | 0,29 | 0,32 | 0,21 | 0,15 | 0,18 | 0,24 | 0,21 | 0,09 | 0,27 | 0,29 | 0,18 | 0,24 | 0,85 | 0,18 | 0,21 | 0,24 | 0,18 | 0,24 | 0,18 | 0,35 [ 0,24 | 0,38 | 1
32 0,15]035]015]032] 021 [021]018]018]021]009]021]027]027]015]021]029]0,18]027]009]018]0,18]0,18[029]021[018]0,18]018]027]029[027]021]1
33 0,15 10,24 (0,18 | 0,27 | 0,18 [ 0,21 | 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,18 | 0,15 | 0,24 | 0,15 | 0,06 | 0,24 | 0,09 | 0,24 | 0,09 | 0,21 | 0,29 | 0,21 | 0,24 | 0,27 | 0,18 | 0,09 | 0,29 | 0,21 | 0,71 [ 0,24 | 0,68 | 0,24 | 0,24 | 1
34 0,12 | 021|012 ]015] 021 [074]027]027]029]027]024]024]018]0,12]0,15][018]024]024]0,15]024]038]024]027]029]021]027]032]021]024]024]041024]024]1
35 0,18 024|012 ]021]024]029]0,12]012[012]029]018]006]018]015]012[012]032]024]0,12]021]021]0,18[027]021]018]024]029 [012]024]015]0,18]027][009]032]1
Florina | 0,29 | 0,21 | 0,15 | 0,41 | 0,21 | 0,44 [ 0,35 | 0,35 | 0,35 | 0,18 [ 0,29 | 0,29 | 0,29 | 0,09 | 0,09 | 0,15 [ 0,24 | 0,15 | 0,18 | 0,29 | 0,24 | 0,32 | 0,21 | 0,29 | 0,27 | 0,24 | 0,29 | 0,24 | 0,29 [ 0,24 | 0,24 | 0,29 [ 0,24 | 0,41 | 0,24 | 1
Golden | 0,15 | 0,15 | 0,18 | 0,29 | 0,21 | 0,32 | 0,24 | 0,24 | 0,27 | 0,27 | 0,27 | 0,27 | 0,21 | 0,03 | 0,18 | 0,12 [ 0,21 | 0,06 | 0,12 | 0,38 | 0,18 | 0,29 | 0,21 | 0,29 | 0,15 | 0,12 | 0,32 | 0,32 | 0,15 | 0,35 | 0,24 | 0,21 | 0,27 | 0,27 | 0,09 | 0,32 | 1
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Genetik iliski dendogramima (Sekil 4.37.) bakildiginda temel olarak iki ana dallanma
goriilmektedir. On ¢esidin yer aldig1 birinci grupta 19 numarali genotip (Tokat-4) diger
gruplardan ayr1 bir dallanma gostermistir. Referans cesitlerin i¢inde yer aldigi diger 27
cesit ise ikinci grupta kendi aralarinda farkli dallanmalar gostermistir. Ikinci grup yine

kendi i¢inde iki dallanma gdstermistir.

Cesitler arasindaki genetik benzerlik oranlart %0.3-94 arasinda degisiklik gostermistir
Calismadaki en yiiksek benzerlik orani (% 94) Demir(2562) ile Demir(2486) cesitleri
arasinda gozlenirken, bu oram1 % 91 lik degerle yine Demir(2562) ile Demir(2486)
elmalar izlemektedir. Ugiincii en yiiksek benzerlik orani ise % 88’le Yaz Tavsanbasi ile

Mayhos Tavsanbasi ve Tathh Tavsanbasi elmalarinda gozlenmistir (Cizelge 4.5.).
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5. TARTISMA VE SONUC

5.1. SSR Analizleri

SSR’ a dayali tanimlama arastirmalarinda, veri paylasimi yliksek heterozigotluk sahte allel
olasiliginin disiiriilmesi vb. amacla uygun lokus secimi biiyilk 6nem tasimaktadir. Bu
amagla, degisik tiirlerde (liziim, kakao, zeytin vb.) “core set” olarak adlandirilan SSR
lokuslart belirlenmektedir. Ayrica referans cesitlerin ve bunlara ait allel degerlerinin
belirlenmesi uluslararast paylagiminda son derece Onem tasimaktadir. Bu amagcla
arastirmadaki SSR lokuslar1 ve referans ¢esitler uluslararasi veri paylagimina uygun olarak

secilmistir.

Sonuglarimiza gore; 10 allel sayisi ile CHO1hO1 (PI: 0,129) ayrim giicii en diistik lokus;
CHO02d11 (PI; 0,065) ise 16 allel sayist ile en etkin ayrim giiciine sahip lokus olarak
belirlenmistir (Cizelge 4.3.) Bu lokusun allel sayis1 ve heterozigotluk orani (n:16, He: 0,85,
Ho: 0,89), 66 Ispanya genotipinin calisildigi Pereira-Lorenzo et al. (2008) ile (n:14 He:
0,86, Ho: 0,88) olduk¢a benzer bulunmustur.

CHO2b10 lokusunda; yiiksek heterozigotluk ve fazla allel (Ho: 0,930, n:16) belirlenmesine
karsin, 0.049’lik PI degeri ile tanimlama olasiligimin diisiik oldugu tespit edilmistir.
(Cizelge 4.3.). Bulgularimiz, 68 genotipte 15 allel ve 0.960 heterozigotluk (Ho) tespit eden
Garkava-Gustavson et al. (2008) ile uyumlu bulunmustur. Benzer sekilde CHO1f02 (PI:
0.040), CHO02b10 (PI: 0.027), CH02c06 (PI: 0.021) ve CH05e03 (PI: 0.041) lokuslarinda
PI degerleri 0.05 den diisiik oldugu gozlenmistir. Diger taraftan; elmada tanimlama
olasilig1 yiiksek bir lokusun heterozigotluk derecesinin 41-83% (ortalama; 70%) arasinda
degisebilecegi beklenmektedir (Galli et al. 2005). Dolayisiyla bu lokuslardaki yiiksek

heterozigotluk oraninin, populasyondaki ayrim giiciinii azalttig1 diistiniilmektedir.

CHO02c06 lokusunda 17 allel tespit edilirken, Garkava-Gustavson et al. (2008), tarafindan
da bu lokusta yiiksek sayida allel (15 allele) tespit edilmistir. Arastirmada COL lokusunun
allel verileri(10 allel) Guarino et al. (2006) (7allel), Garkava-Gustavson et al. (2008) (10
allel) ve Pereira-Lorenzo et al. (2008) (10 allel) ya gore benzer bulunurken, heterozigotluk
orani da Guarino et al. (2006) ve Pereira-Lorenzo et al. (2008) degerlerine benzer sekilde

diisiik bulunmustur. CH03g07 lokusunun allel sayis1 (9 allel) ve heterozigotluk orani

39



(Ho: 0.720) ise; 66 Ispanya cesidinde (Pereira-Lorenzo et al. 2008) gerceklestirilen

analizlerle uyumlu bulunmustur (Cizelge 4.3.).

Diger SSR lokuslarina ait genetik parametrelerin (allele biiytkliikleri etc.) elmada
ylriitiilen aragtirma sonugclar ile diisiik benzerlik gostermesi, cografik dolayisiyla genotip

farkliligindan kaynaklanabilecegi gibi analiz edilen ¢esit sayisindan da kaynaklanabilir.

CHO01d08, CH02d11, CH02d12 ve CHO02f06 disindaki lokuslarda null allel frekanslari
pozitif bulunmustur. He nin Ho dan yiliksek oldugu durumlarda null allel freakansinin
pozitif oldugu goriilmektedir. Daha Once yayinlanan verilere gére de, COL (Pereira-
Lorenzo et al. 2008; Guarino et al. 2006; Garkava-Gustavson et al. 2008) ve CH03g07
(Pereira-Lorenzo et al. 2008) He nin yiiksek oldugu elma lokuslari rapor edilmistir. Onii¢
lokusta He nin Ho dan yiiksek olmasina sebep olarak allel frekanslarinin populasyonda esit
dagilim gostermemesi, PI degerini etkileyerek, null allel frekansini degistirmektedir.

Ancak, null allel degerlerinin diisiik olmast, null allel varlig1 stiphesini gidermektedir.

Bu arastirmada; referans ¢esitlerin olarak kullanilan “Golden Delicious” ve “Florina” allel
verileri Liebhard et al. (2002), Galli et al. (2005), Guarino et al. (2006), Garkava-
Gustavson et al. (2008) sonuglari ile karsilastirildiginda; allel biiyiikliiklerinin 4 bp farka
kadar artip azaldig1 ancak her bir lokusdaki alleller arasi farkin degismedigi ve korundugu
goriilmektedir. Bu durum ise sonuglarimizin uluslar arast elma SSR wverileri ile

karsilastirma olanagi sunmaktadir.

Arastirmada kullanilan elma genotipleri diploid olmalarina ragmen bazi genotiplerde tri-
allelige rastlanmistir (Cizelge 4.2.). Elma ile ilgili yapilan diger calismalarda da diploid
genotiplerde ikiden fazla allel varligi goriilmektedir (Liebhard et al. 2002; Galli et al.
2005; Guarino et al. 2006; Garkava-Gustavson et al. 2008). Bu konuda elma ile ilgili bir
calisma yapilmamakla birlikte, lizimde yapilan bir SSR temelli ¢alismada diploid
genotiplerde ticli alleller rapor edilmis ve buna sebep olarak kimerizm varligi
gosterilmistir (Vouillamoz et al. 2006). Yapilan diger bir ¢alismada; iiziimde meristem
yapisinda periklinal kimerizm oldugu rapor edilmistir. Somatik mutasyon sonucunda
yaprak {iist ve alt dokusunda genetik olarak farkli hiicre tabakalar1 olustugu ve microsatellit
bolgelerinde meydana gelen mutasyona sebep olarak, replikasyon sirasinda DNA

polimeraz kaymasi nedeniyle meydana gelebilecegi rapor edilmistir (Martinez et al. 2006).
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5.2. Genotip-SSR iliskilendirmeleri

Homonim olarak tespit edilen gruplardan Tokat grubu, kendi icinde oldukca diisiik
benzerlik oranlar1 gostermistir. Bu grupta; en yiliksek benzerlik, %33 lik degerle
Tokat4(19)-Tokatl(17) c¢esitleri arasinda gozlenmistir. Bu durum Tokat grubundaki
elmalarin, kendi aralarinda bir grup olarak degerlendirilemeyecek kadar diisiik benzerlikler
gostererek diger cesitlere daha yiliksek oranla yakinlik gostermeleri her birinin farkl
cesitler olabilecegini gostermektedir. Demir grubu elmalarinda Demir(2562)(7)-Demir(9)
arasinda ¢aligmadaki en yliksek benzerlik orani (%94) gozlenirken, Demir(2514) ¢esidin
diger Demir grubu elmalarina olan diisiik benzerligi (ortalama % 25) dikkat ¢ekmektedir.
Tavsanbas1 grubu elmalar1 kendi iclerinde diisiik benzerlik gostermistir. Bu gruptaki en
yiiksek benzerlik orani, %38 lik degerle Yaz Tavsanbasi(14) ile Mayhos Tavsanbasi(15) ve
Yaz Tavsanbasi(14) ile Tatli Tavsanbagi(16) cesitleri arasinda goriilmektedir. Bu grupta
yer alan gesitlerin de birbirlerinden genetik olarak uzak cesitler olduklar1 goriilmektedir.
Yaz elmasi grubunda % 77 lik degerle Yaz elmas1(2384)(20) ile Yaz elmas1(2563) cesitleri
arasindaki benzerlik en yiiksek benzerlik derecesidir. Bu grupta Yaz elmasi(2384)(20) ile
42-A-1(Yaz elmas1)(23) ve Yaz elmasi(2563)(22) ile 42-A-1(Yaz elmas1)(23) cesitlerinin
birbirlerine sirasiyla %0.9 ve %0.6 degerdeki benzerlikleri yine dikkat ¢ceken diger bir
farkliliktir. Bu fark, ayni grup icerisinde adlandirilamayacak kadar biiyiik olmas1 sebebiyle,

isimlendirmede bir yanilgi oldugunu gostermektedir (Cizelge 4.5.).

Calismada kullanilan Demir grubu elmalarinin kendi i¢lerindeki benzerlik oranlarinin diger
gruplara gore daha yiliksek olmasinin nedeni, yakin cografik bolgelerden alinmasi olarak

gosterilebilir.

Calismada referans olarak kullanilan iki yabanci ¢esidin, yerli ¢esitlere olan uzakligi dikkat
cekmektedir. Golden Delicious ¢esidine en yakin benzerlik gosteren c¢esit Yaz
elmasi1(2384) (%38), en uzak benzerlik gosteren ¢esit Yaz Tavsanbasi(14) (%0.3) olurken,
Florina ¢esidine en yakin benzerlik gosteren g¢esit Batum(6) (%44), en uzak benzerlik
gosteren cesitler ise Yaz Tavsanbasi(14) ve Mayhos Tavsanbasi(15) (%0.9) olarak
belirlenmigtir. Bizim genotiplerimiz arasinda goézlenen diisiik benzerlik degerlerinin,
referans cesitlere olan benzerliklere oranla daha az olmasi ve homonim gruplarin varligi,
gen kaynaklarimizin zenginligini ispatlamakla beraber ¢ok eski zamanlardan bu yana dogal

olarak meydana gelen bir gen akisinin gostergesi olabilir.
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Sonu¢ olarak; elde edilen bulgular ileride yapilacak elma gen kaynaklarinin
degerlendirilmesi, 1slaht ve yetistiriciligi gibi tarimsal ve genetik c¢aligmalara yardimei

olacaktir. Ayrica elde edilen bulgular, konuda iilkemiz arasgtiricilarinin karsilagtirma

yapabilecekleri 6n bilgi niteligi tagimaktadir.
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