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ÖZET 

Kayısı (Prunus armeniaca), bir erkek determinant (F-box proteinleri; SFB'ler) ve bir 

dişi determinant (ribonükleaz, S-RNaz) olmak üzere, çok lokuslu ve çok alleli 

gametofitik kendine uyuşmazlık (GSI) sergiler. Türkiye kayısılarının S lokus nükleotid 

dizileri ise henüz belirlenmemiştir. Yapılan bu çalışmasında Erciyes üniversitesi Ulusal 

Kayısı Genetik Kaynakları Parselinde yer alan 241 kayısı çeşidin S allel profili 

çıkartılmış ve Ordubatbenzeri, Stark Early Orange ve Zard kayısı çeşitlerinin yüksek 

kapasiteli DNA dizisi elde edilmiş, Hacıhaliloğlu genomunu referans alınarak S-RNase 

ve SFB gen dizileri belirlenmiş, filogenetik analizler yapılmıştır.  PCR çalışması ile 

belirlenen alleler, S-RNaz ve SFB gen dizileri üzerinde belirlenmiş, polimorfirmizm 

kaynakları bulunmuştur.  

Anahtar Kelimeler: Genetik çeşitlilik, kendine uyuşmazlık (Self Incompatibility), 

kendine uyuşurluk (Self compatibility). 
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ABSTRACT 

Apricot (Prunus armeniaca) exhibits multi-locus and multi-allele gametophytic self-

incompatibility (GSI), including a male determinant (F-box proteins; SFBs) and a 

female determinant (ribonuclease, S-RNase). The S locus nucleotide sequences of 

Turkish apricots have not yet been determined. In this study, S allele profile of 241 

apricot accessions in Erciyes University National Apricot Genetic Resources Parcel was 

determined and high capacity DNA sequence of Ordubat-like, Stark Early Orange and 

Zard apricot varieties were obtained and S-RNase and SFB gene sequences were 

determined by maping the sequence reads to reference to Hacıhaliloğlu genome, and 

finally phylogenetic analysis were performed. Alleles determined by PCR were found in 

S-RNase and SFB gene sequences and polymorphic sites were detected.  
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GİRİŞ 

Türkiye, dünya üzerinde hem meyve tür ve çeşit sayısı hem de üretim miktarı açısından 

önemli meyve üreticisi ülkeleri arasında yer almaktadır. Bu meyve türleri içerisinde 

renk, tat, aroma bakımından tercih edilen meyvelerden birisi de kayısıdır. Ülkemiz de 

Doğu Karadeniz Bölgesi ile Doğu Anadolu’nun çok yüksek kesimleri dışında hemen 

hemen her bölgesinde iklimsel özellikleri yönünden kayısı yetiştiriciliği için uygun 

alanlar bulunmaktadır.  

Dünyada yılda toplam 4.257.241 ton taze kayısı üretilmekte olup, bu miktarın 985.000 

tonu Türkiye tarafından üretilmektedir. Bu üretim miktarıyla Türkiye, dünya kayısı 

üretiminde yaklaşık %23.14 ”lük payla birinci sıradadır. Türkiye'yi Özbekistan, İtalya, 

Cezayir ve İran takip etmektedir. Kayısı üretiminin çoğunluğu kurutmalık olarak 

değerlendirilmete, 90 ülkeye her yıl 100 bin tonu aşkın kuru kayısı ihracatıyla 300-350 

milyon dolar döviz elde edilmektedir [1,2].              

Türkiye de kayısı üretimi son yıllarda artış göstermiş olmakla birlikte halen yeterli 

seviyeye ulaşamamıştır. Kayısı yetiştiriciliğinde her yıl düzenli ve iyi düzeyde ürün elde 

edilmesi temel amaçtır. Eşeysel uyuşmazlık meyve türlerinin çoğunda görülen, düzenli 

meyve verimin düşüren önemli sorunlardan birisidir. Meyvelerde tozlaşma ve meyve 

tutumunun randımanlı gerçekleşmesi için erkek ve dişi çiçeklerin oluşumlarını normal 

seviyede tamamlamaları, tozlanan ve tozlayıcı çeşitler arasında eşeysel bir uyuşmazlığın 

var olmaması gerekmektedir [3].  

 

Kendi kendine tozlaşmayı engelleyen ve karşılıklı tozlaşmayı zorlayan uyuşmazlık 

hermafrodit bitkilerde bulunan genetiksel bir mekanizmadır [4]. Uyuşmazlık polende ve 

pistilde mevcut S allelleri tarafından yönetilmektedir. Bir çeşitte uyuşmazlık alellerinin 

tanımlanması ıslahçılar tarafından yapılan kontrollü tozlaşma denemeleriyle ortaya 

çıkarılabilmektedir. Ancak çiçeklenme döneminde sürenin kısıtlı olması nedeniyle ve 

hava şartlarının olumsuz olduğu durumlarda bu yöntemden sonuç alınamamaktadır [6]. 

 



 2

Yapılan çalışmalarla uyuşmazlığın basit bir multiallelik S lokusu tarafından kontrol 

edildiği tespit edilmiştir. S lokusu Pistilde korunmuş (C1, C2, C3, RC4, C5) ve yüksek 

değişken (RHV) bölgelerinden oluşmaktadır. Polende ise F-box, değişken bölge 

(V1,V2) ve yüksek değişken bölge (HVa, HVb) olmak üzere 5 bölgeden oluşmaktadır.  

S lokusu Pistilde iki intron ile kesintiye uğramaktadır. Romero ve arkadaşları (2004)’ de 

yaptıkları çalışmada birinci intron bölgesini belirlemek için SRc-F/ SRc-R,  Sutherland 

ve arkadaşları (2004) ‘de ikinci intron bölgesini belirlemek için  EM-PC2consFD/ EM-

PC3consRD primerlerini geliştirmişlerdir. Sonneveld (2003), Halasz(2010) ‘da 

geliştirdikleri PaConsI-F/ AprSC8R primerler ile SC/S8 allelerini belirlemişlerdir. 

Halasz ve arkadaşları (2010)’da yaptıkları çalışmalada polende ifade edilen kendine 

uyuşmaz S8 aleli ile kendine uyuşur SC allelini birbirinden ayıramadığından 

bahsetmişlerdir. Araştırmacılar bu sorunu aşmak için AprFBC8-F/ AprFBC8-R 

primerlerini geliştirmişlerdir. Uyuşmaz genotipler stilusta ribonükleaz analizleri dışında 

bu dört primer çifti kullanılarak S allelleri spesifik PCR ile belirlenebilmektedir [2,5,7,]. 

 

Birçok meyve türünde tüm genom fiziksel haritaları tamamlanıp, genom analizleri 

yapılmıştır. Tüm genom dizisi çıkarılan canlılarda moleküler ve ıslah çalışmaların 

ölçeği büyümüştür. Bu çalışmada 241 kayısı çeşit ve tipinde kendine uyuşmazlık elleleri 

belirlenmiştir. 4 kayısı çeşidi (Hacıhaliloğlu, Ordubatbenzeri, Stark Early Orange 

(SEO), Zard) tüm genomu DNA okumları üretilmiştir. SEO kendine uyuşur, 

Hacıhaliloğlu, Ordubatbenzeri ve Zard kendine uyuşmaz çeşittir. Genbank’ta kayıtlı S-

RNaz ve SFB genleri ile Hacıhaliloğlu çeşidi tüm genomu okumları eşleştirilmiştir. 

Hacıhaliloğlu çeşidi için elde edilen S-RNaz ve SFB genleri ile diğer üç çeşit için ayrı 

ayrı S-RNaz ve SFB lokusları belirlenmiştir. GenBank’ta kayıtlı kayısı S-RNaz ve SFB 

genleri ile bu çalışmada elde edilen gen bölgeleri nükleotid seviyesinde karşılaştırılmış 

ve filogenetik analiz yapılmıştır.  
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1. BÖLÜM 

GENEL BİLGİLER ve LİTERATÜR ÇALIŞMASI 

1.1. Kayısı Hakkında Genel Bilgiler 

1.1.1. Kayısının Sistematiği 

Takım       : Rosales 

Familya      : Rosaceae ( Gülgiller) 

Alt Familya   : Prunoidae 

Cins         : Prunus 

Alt Cins      : Prunophora 

Tür          : Prunus armeniaca L 

Rosaceae, ılıman iklim kuşağında yetişen en önemli bitki ailelerinden birisidir. 

Rosaceae ailesi elma, şeftali, erik, badem, armut ve kiraz gibi ekonomik olarak önemli 

meyveleri bünyesinde bulundurmaktadır [8,9]. 

Prunus cinsinde 230 tür bulunur. Bu türlerin büyük bir çoğunluğu ılıman iklim kuşağına 

adapte olmuşsa da 35 türü eski dünya tropik kuşağına ve 25 türü ise yenidünya tropik 

kuşağına endemiktir. Prunus cinsinde yer alan kayısı bu aile içinde ekonomik olarak 

önemli ve iyi çalışılmış ağaç türlerinden biridir. Türkiye, kayısı, kiraz ve vişne 

üretiminde dünya lideridir.(Tablo1.1). Badem de ise ilk dört ülke içinde yer almaktadır. 

(FAO, 2017).  
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Tablo 1.1. runus cinsi meyve türlerinde ülkelerin üretim değerleri (FAO 2017) 

Kayısı Kiraz - Vişne Badem 

Ülkeler Üretim(ton) Ülkeler Üretim(ton) Ülkeler Üretim(ton) 

Türkiye 985.000 Türkiye 672.132 ABD 1.029.655 

Özbekistan. 532.565 ABD 398.140 İspanya 255.503 

İtalya 266.372 İran 140.081 İran 111.845 

Cezayir 256.890 Özbekistan 136.609 Türkiye 90.000 

İran 239.712 Şili         126.642   İtalya  79.599 

Pakistan 178.957 İtalya 118.259 Avustralya 75.373 

İspanya 162.872 İspanya 114.433 Tunus 67.000 

Fransa 148.500 Yunanistan 89.600 Cezayir 61.943 

Afganistan 131.816 Ukrayna 70.860 Çin 47.875 

Yunanistan 106.600 Romanya 55.490 Libya 34.404 

 

Son yıllarda yapılan araştırmalar kayısıda uyuşmazlık durumunun tahmin edildiğinden 

daha karmaşık olduğunu göstermektedir. Ticari üretimi yapılan bazı kayısı çeşitlerin 

mevcut uyuşmazlık durumlarının bilinmemesi ciddi ekonomik kayıplara neden 

olmaktadır. Kendine uyuşmazlık; çeşidin kendi poleniyle meyve bağlamasını 

engellediği için yetiştiricilikte tercih edilmez [1]. 

 

1.1.2. Kayısının Döllenme Biyolojisi 

Kayısının her bir çiçek tomurcuğundan bir adet çiçek meydana gelir. Çiçek 

tomurcukları saf haldedir. Bunlarda sadece çiçek meydana gelir. Kayısı hermafrodit 

(erselik) çiçek yapısına sahip olup erkek ve dişi organ aynı çiçek üzerinde yer 

almaktadır. Çiçekler beş çanak, beş taç yaprak, 20-35 erkek (stamen) organ ve bir dişi 

(pistil) organdan bulunur. Bazı çiçeklerde iki dişi organı görülebilir. Pistil stigma, stilus 

ve ovaryumdan oluşmaktadır [2,10]. 

Dişi organ (pistil), tohum taslaklarını koruyan bir veya daha fazla karpelden meydana 

gelmiştir. Karpelin kapalı bir çukur meydana getirdiği yer yumurtalık (ovaryum), ince 

bir kolon olarak geliştiği yer boyuncuk (stilus), genişlediği üst yüzey tepecik (stigma) 

olarak adlandırılmaktadır. Prunus L. cinsinin çiçeklerinde stigmanın üzeri, tek sıralı 

papilla hücrelerinden meydana gelmiştir. Bu papilla hücreleri tam çiçeklenme 



 5

zamanında turgor durumundadırlar. Bunlar tam çiçeklenmeden bir iki gün sonra 

büzülme belirtileri göstermekte ve üç, dört gün sonra da turgorunu kaybetmektedir.  

Tepecik (stigma) tam çiçeklenme sırasında bir sıvı salgılamakta ve bu yüzden nemli ve 

parlak görünmektedir. Gerek Prunuslarda ve gerekse Malus Mill., Pyrus L. ve Ribes L. 

cinslerinde stigmalar ıslaktır [11,12].  Buna karşılık Juglans L. ve Rubus L. cinslerinin 

stigmaları kurudur [13]. Polenler stigma üzerinde bulunan bu sıvı tarafından 

tutulmaktadır. Aynı zamanda stigma üzerinde bulunan bu sıvı polenlerin çimlenmesini 

de kolaylaştırmaktadır. Ovaryum içinde iç duvara tutunmuş ovuller (tohum taslakları) 

bulunmaktadır. Kayısı çiçeğinde diğer Prunus türlerinin çiçeklerinde olduğu gibi 

genellikle tek tohum üretilmesine rağmen iki ovul mevcuttur [14]. Bunlardan biri 

döllenecek ve tohum oluşturacak olan primer ovul, diğeri ise genellikle ölen sekonder 

ovuldür [15]. Ovuller embriyo kesesinin değişmesi sonucu meydana gelmektedirler. Bir 

ovul üç kısımdan meydana gelir. Bunlar; besin dokusu (nusellus), besi dokuyu bir kılıf 

gibi örten iki zar (integümentler), ovulü plasentaya bağlayan ince uzun bir sap 

(funikulus)’dır. integümentlerin ucundaki açıklık mikropil olarak adlandırılmaktadır. 

Ovulün çok erken gelişme fazında besin dokusu içerisinde büyük bir hücre 

belirmektedir. Diploid olan bu hücre makrospor ana hücresidir. Makrospor ana hücresi 

mayoz bölünme ile dört hücre (gon) meydana getirir. Bu gonların üç tanesi kaybolur, bir 

tanesi kalır. Bu hücreye makrospor denir çünkü embriyoyu bu hücre meydana 

getirmektedir. Makrospor mitoz bölünmeyle iki hücre meydana getirir. Bu hücrelerden 

biri aşağı diğeri yukarı kutba gider. Bu hücreler iki kere mitoz bölünme geçirerek dörder 

hücre meydana getirirler. Dörtlü gruplardan birer nukleus orta kısma gelerek birleşip 

embriyo kesesi sekonder diploid nukleusunu meydana getirirler. Geri kalan üçer 

nukleus birer zarla çevrilerek hücre haline geçerler. Bu üçerli gruplardan mikropile 

yakın olanlardan iki tanesi sinerjit, ortadaki ise yumurtadır. Diğer kutuptakiler antipod 

hücreleridir. Böylece embriyo kesesi döllenmeye hazır duruma gelmiştir [10,16,17]. 

Döllenmeden sonra karpeller meyveye, ovuller ise tohuma dönüşmektedir. 

Stamen, anter ve flamentlerden meydana gelmektedir. Erkek organlar olgunlaşınca 

anterlerdeki polen keselerinde polen ana hücreleri oluşmaktadır. Polen ana hücrelerinin 

nukleusları (2n) mayoz bölünme ile dört adet hücre (n) (mikrospor) meydana 

getirmektedirler [18]. Bu hücrelere polen adı verilmektedir. Polenler tozlaşmada görev 

almaktadır. Polen keseleri olgunlaşınca patlar ve polenler etrafa dağılır [19].  
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Olgunlaşmış polen tanesi çeperi genellikle bir iç duvar (intin), bir dış tabaka (ekzin) ve 

çimlenme yarığından (kolpus) oluşmaktadır. İntin polen çeperinin en değişmez elemanı 

olup bütün türlerin polen tanesinde mevcuttur ve polisakkaritlerden ibarettir [17]. Bir 

polen tanesinde biri küçük biri büyük olmak üzere iki hücre bulunur. Bunlardan büyük 

olanına vejetatif, küçük olanına generatif hücre denir [10,16]. 

Polenin generatif hücresinin mitoz bölünmesi ile oluşan iki sperm hücresinden birisi 

yumurta hücresini dölleyerek embriyoyu, diğeri ise diploid embriyo kesesi sekonder 

nukleusu ile birleşerek endospermi oluşturur. Böylece çifte döllenme olayı meydana 

gelir ve oluşan yapı daha sonra tohumu meydana getirir. 

Tozlaşma olayı kısaca, polenin anterden stigmaya taşınmasıdır. Kayısı çiçeklerinin 

tozlanmasında böceklerin rolü % 5-10 arasında değişmektedir. Kayısı çiçeklerinin renkli 

olması nedeniyle başta arılar olmak üzere diğer böcekleri kendine çekmektedir. Kayısı 

çiçeklerinin böcekleri kendine çeken diğer özellikleri ise kokulu olması ve nektar ihtiva 

etmesidir [2]. 

Stigma üzerine taşınan polen stigma yüzeyinde bulunan sıvı yardımıyla çimlenir. 

Çimlenen polende çim porlarından dışarıya doğru bir çıkıntı (polen tüpü) meydana gelir 

[15]. Polen tüpünün sadece uç kısmında canlı sitoplazma vardır [20]. Polen tüpünün iç 

duvarlarında kalloz vardır. Polen tüpü gelişip polen içeriği bu tüpün içine aktıktan sonra 

kallozlar tüp içinde yer yer kümeleşip tüpü tıkarlar. Böylece kalloz tıpalar oluşur. 

Gelişmesini tamamlamış bir polen tüpünün uç kısmında da kalloz tıpa vardır [21]. 

Stigma ve stilusta polen tüpü gelişmesi hücreler arasında ilerleme şeklinde olmaktadır. 

Polen tüpünün tohum taslağına doğru gelişme nedeninin kimyasal, elektriksel, 

hidrotropik ya da plasentada Ca içeriğinin artması olduğu belirlenmiştir. İletim dokusu 

içerisinde geniş hücreler arası boşluklar bulunmaktadır. Özellikle bu boşluklarda pektik 

bir madde bulunmamaktadır. Çünkü bu madde, polen tüpünün büyümesi sırasında 

parçalanmaktadır. İletim dokusunda mevcut olan nişasta, antezisten birkaç gün sonra 

hidrolize olmaktadır [22]. 

Polenin stigma üzerinde çimlenmesi ve polen tüpünün stilus içinde ilerleyişi hava 

sıcaklığı ile yakından ilişkilidir. Polen stigma üzerinde çimlendikten sonra hava 

sıcaklığına bağlı olarak 2-6 gün içerisinde mikropile ulaşmaktadır [2]. 
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1.1.4.Eşeysel Uyuşmazlık 

Eşey organları ve gametler normal yapıda oldukları ve canlı döllenmiş tohum oluşturma 

yeteneğinde bulundukları halde, genetik yapı nedeniyle, polen ve stilus arasındaki 

etkileşim sonucu polenin çimlenememesi veya polen tüpünün stilus içindeki gelişiminin 

engellenmesine eşeysel uyusmazlık (incompatibility) denir.  

Bir bitkinin polenleri fonksiyonel olmalarına rağmen, aynı bitkinin yumurtasını veya 

aynı çeşide ait diğer bitkilerin yumurtalarını dölleyemiyorsa bu olaya kendine 

uyuşmazlık (self-incompatibility ) olarak tanımlanmaktadır. Bir bitkinin fonksiyonel 

polenlerinin aynı tür içindeki diğer çeşitlerin yumurtalarını dölleyememesi ise 

birbiriyle uyuşmazlık (cross-incompatibility) olarak tanımlanmaktadır. Kendine 

uyuşmazlık hermafrodit bitkilerde bulunan genetiksel bir mekanizmadır [17]. Karşılıklı 

tozlaşmaya zorlayan ve kendilemeyi engelleyen faktörlerden en önemlisi uyuşmazlıktır. 

Uyuşmazlık 2’ ye ayrılır; 

1) Heteromorfik uyuşmazlık; 

Anter ve stilusun farklı uzunlukta olmasından kaynaklanan uyuşmazlığa heteromorfik 

uyuşmazlık denir [23]. Heteromorfik uyusmazlığın Pin ve Thrum tipi olmak üzere 2 tipi 

bulunmaktadır (Şekil 1.1.). 

                     a) Thrum; anterin stigmadan daha yüksek olduğu pozisyon, 

                     b) Pin; stigmanın anterden daha yüksekte olduğu duruma denir. 

Bu karakter iki aleli (S, s) bulunan basit bir S lokusunun kontrolü altındadır [24]. Pin 

tiplerinde genotip ss, Thrum tiplerinde ise Ss olup S geni s genine tam dominanttır [25]. 
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Şekil 1.1. Heteromorfik Uyusmazlık (Pin ve Thrum Tipi Uyuşmazlıklar) 

 

2) Homomorfik uyuşmazlık; Anter ve stilus aynı uzunluktadır. Homomorfik uyuşmazlık 

tamamen genetiksel kaynaklı olup, sayıları her bitki için değişebilen bir seri 

allelomorfik uyuşmazlık genleri (S1, S2, S3,…,Sn) tarafından kontrol edilmektedir. 

Somatik hücreler diploid özellikte olduğundan; 2 adet S uyuşmazlık geni içerir. Birisi 

ana, öteki ise baba bireyden gelir. Eşey hücreleri ise haploid özellikte olduğundan, 1 

adet S geni içerirler. Tozlanma olayı gerçekleştikten sonra stigmaya ulaşan çiçek 

tozundaki 1 adet S geni ile dişicik borusundaki somatik hücrelerde bulunan 2 adet S 

genlerinden birinin benzeşmesi durumunda (Örneğin; S1 ve S1S2) uyuşmazlık görülür. 

Çiçek tozundaki S geni ile dişiçik borusunun somatik hücrelerindeki S genlerinin 

tamamen farklı tipte olması durumunda (Örneğin; S1 ve S2S3) ise çim borusu normal 

büyümesine devam ederek, başka bir sorunda yoksa döllenme olayını gerçekleştirir 

[26]. 

  



 9

Homomorfik uyuşmazlık 2 farklı şekilde gerçekleşebilir:  

a) Gametofitik Uyuşmazlık                       b) Sporofitik Uyuşmazlık 

Gametofitik uyuşmazlık 1925 ‘de East ve Magelsdorf tarafından Nicotiana sanderea’da 

bulunmuştur. Daha sonra birçok kültür bitkisinde gametofitik uyuşmazlık bulunduğu 

belirlenmiştir. Gametofitik kendine uyuşmazlığın en yaygın uyuşmazlık tipi olduğu ve 

60-90 familyada bu tip uyuşmazlığa rastlandığı bildirilmektedir [4,27]. 

Gametofitik uyuşmazlıkta çiçek tozu stigma üzerinde çimlendikten sonra, oluşan çim 

borusu stigmayı delerek uzamaya başlar. Bünyesinde bulunan besin maddelerini 

kullanan çiçek tozu ancak belirli bir uzunlukta çim borusunu oluşturabilir. S genlerinin 

aynı yapıda olması halinde çim borusunun, dişicik borusundan difüzyon yoluyla su ve 

besin maddesi alımı ile ilgili biyokimyasal reaksiyonları katalizleyen enzimler 

sentezlenemez. Bu durumda, çim borusu büyümesi dişicik borusu içinde belirli bir 

noktada durur. Yani, engelleme olayı, dişicik borusu içinde gerçekleşir [26]. 

Eşeysel uyuşmazlık gametofitik tipte olup çoğunlukla stilusta oluşmaktadır [28]. Şekil 

1.2’da görüldüğü gibi Stilusta ilerleyen polen tüpleri uyuşmazlık durumunda bir süre 

ilerledikten sonra ya uçları şişmekte veya boru ucu patlamaktadır [3,29]. 

 

 

Şekil 1.2. Stilusta ilerleyen polen tüplerinin uçları şişmekte veya boru ucu patlamaktadır 
[44]. 
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                 A                                                 B                                                C 

Şekil 1.3. Gametofitik Kendiyle Uyuşmazlığın Bitkide Genetik Yapısı 

 

1) A Şeklin de S1 ve S2 alleli taşıyan polenle S1 ve S2 alleli taşıyan pistil karşılaşmış 

uyuşmazlık oluşmuştur. 

2) B Şeklin de S1 allelleri karşılaşmış uyuşmazlık olmuştur.  

  3) C Şeklin de polen ve pistilin taşıdıkları S allelleri tamamen birbirinden farklıdır 

uyuşmazlık durumu oluşmamıştır. 

Sporofitik uyuşmazlıkta ise polenin uyuşmazlık özelliği polenin üretildiği bitki 

tarafından belirlenmektedir. Gametofitik uyuşmazlıktaki gibi tek bir lokustaki allel gen 

serisi tarafından yönetilmektedir. Burada alleller dominans veya bağımsız etki 

gösterebilmektedirler. Sporofitik uyusmazlık gametofitik uyuşmazlığa göre daha nadir 

görülmektedir. Sporofitik uyuşmazlığı olan bitkilerde polen stigma yüzeyinde 

çimlenemezken gametofitik uyuşmazlıkta bazen çimlenir ve stilus içerisine girer ancak 

polen tüpü büyümesi belli noktalarda durur [30]. 

S lokusunun pistilde ribonükleaz aktivitesine sahip glikoproteinleri (S-RNases) 

kodlayan bir gen içerdiği tespit edilmiştir [31, 1]. Ribonükleaz aktivitesine sahip 

glikoproteinler pistilde S özgüllüğünü tanımlar. Her S haploidi bir S RNaz kodlar. 

Stilusta polen tüpünün ilerlediği yolda S RNazlar bulunduğundan ovüle doğru stigmada 

ve stilus boyunca tüpün büyümesi doğrudan S RNazlarla ilişkilidir [32 1]. Uyuşmazlık 

varsa RNazlar polen tüpünün büyümesini engellemektedirler. Polende rRNA genleri 
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transkribe edilememekte ve polen tüpünün gelişememesine neden olmaktadır. Örneğin; 

S1 RNazlar S1 poleninde yıkılmaya neden olurken diğer genotiplerde yıkım yapmaz 

[27,1]. Kendine uyuşur çeşitlerde RNaz miktarı kendine uyuşmaz çeşitlere oranla daha 

az miktarda RNaz bulunduğu tespit edilmiştir [31,1].  

Prunus S RNaz kodlayıcı bölgesi 2 intron ile kesintiye uğramaktadır. Bu özellik S allel 

analizlerini hızlandırmak için önemli fayda sağlamaktadır [33,34,1]. S allel 

tanımlanması PCR amplifikasyonu ve amplifiye olan S RNaz geninin iki intronunun 

bant büyüklüklerinin belirlenmesi ile gerçekleştirilmektedir [35,1]. İki intronun 

allellerinin dizisi ve uzunlukları Şekil 1.4.’de olduğu gibi birbirinden farklıdır. Fakat 

aynı intron büyüklüğüne sahip farklı alleller S allel spesifik PCR veya sekans analizleri 

gibi metotlarla belirlenebilmektedir [36,1]. Farklı S allellerinin aminoasit dizileri 

karşılaştırıldığında nükleotid bileşimlerinde çok küçük farklılıklar olduğu görülmüştür 

[37, 1]. 

Kendine uyuşmazlık sistemleri stilusta ribonükleaz kodlayan S lokusu bölgesi dışında 

polende F Box proteinlerinin kontrolü altındadır [38]. S RNazlar pistilde, F Box 

genlerinin polende ifade edildiği saptanmış ve yapılan çalışmalarla her iki gene de 

uygun primerler dizayn edilerek markır destekli seleksiyon uygulamaların da 

kullanılmaktadır [39, 1]. 

 

 

Şekil 1.4. Kendiyle Uyuşmazlık Kaynakları. Aynı intron büyüklüğüne sahip alleller 
allele özgü primerler kullanılarak bölümlere ayrılmıştır [3, 40]. 
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Sc (Self compatibility) alleli, SI (Self incompatibility) allellerine dominanttır. Kendine 

uyuşur bireyler genelde kendine uyuşmaz türlerde meydana gelen mutasyonlar 

sonucunda oluşmaktadır. Bu mutasyon spontan olabilir veya X ışınlarının etkisiyle de 

meydana getirilebilir [41,42,1]. Yapılan çalışmalar neticesinde Sc haplotipinin, S8 

haploitinin kısmi polen mutantı olduğu ve bir insersiyon mutasyonu sonucunda ortaya 

çıktığı tespit edilmiştir [43,44, 1]. 

 

1.1.5. Yüksek kapasiteli DNA dizileme (High-Throughput Sequencing - HTS) 

DNA dizileme, bir DNA örneğindeki nükleotit bazlarının (A, G, C ve T) diziliminin 

eksiksiz ve doğru olarak belirlenmesidir. Gen yapısı ve genetik kontrol mekanizmaları 

hakkında birçok bilgi edinmemizi sağlamıştır. Günümüz teknolojisi sayensin de yüksek 

kapasiteli DNA dizileme yöntemiyle DNA dizileme oldukça büyük yollar kaydetmiştir. 

yüksek kapasiteli DNA dizileme teknolojilerinin yüksek doğruluk ve ultra hızlı olarak 

dizileme yapabilme kapasiteleri sayesinde; daha az maliyet ve daha kısa bir süre içinde 

derin okuma seviyesine ulaşmakta olup, dizileme sistemlerinin daha da gelişmesi ile 

ortaya çıkan bir yenilik olarak kabul edilmektedir [45]. 

İnsan genom projesinin tamamlanmasından sonra, yüksek kapasiteli DNA dizileme 

olarak adlandırılan dizileme yöntemleri geliştirilmeye başlanmıştır. İlk olarak 2005 

yılında, 454 platformu Life Sciences tarafından piyasaya sürülmüştür. 2011 yılında ise 3 

major YND platformu daha geliştirilmiştir: Ion Torrent’s PGM, Pacific Biosciences’ 

RS (Pac Bio) ve the Illumina MiSeq [46]. 

 Günümüzde en çok kullanılan yüksek kapasiteli DNA dizileme platformlarından biri 

Illumina sistemidir. Bu platformların temel basamakları; taslak (template) hazırlama, 

dizileme, görüntüleme ve elde edilen verilerin analiz edilmesidir [47]. 

yüksek kapasiteli DNA dizileme yöntemi, bir örnekten elde edilen DNA’nın 

milyonlarca fragmanının eş zamanlı olarak dizilenmesi esasına dayanan yüksek sayıda 

dizileme yöntemidir. Bu teknoloji sayesinde, organizmanın DNA dizisine ilişkin 

milyarlarca nükleotid dizisi birkaç gün içinde belirlenebilmektedir [48]. 
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1.1.6. LİTERATÜR ÇALISMASI 

Aşkın (1989), Ege Bölgesi’nde yetişen Tokaloğlu ve Şam kayısı çeşitlerinde yapmış 

olduğu çalışmada kendine uyuşmaz olduğunu belirlemiştir. Araştırmacı bu kayısı 

çeşitlerinin çiçek tozu çim borularının normal süreçte geliştiği ancak yumurtalık içinde 

dallanma ve kıvrılmalar oluştuğunu böylelikle tohum taslağına ulaşamadığını 

bildirmiştir. Tokaloğlu ve Şam kayısı çeşitlerinin kendilenmesi sonucu meyve 

tutumunun % 0.46 - % 0.65 arasında olduğu saptanmıştır [49,50]. 

Burgos ve ark., (1998), 9 kayısı çesidi (“Goldrich”, “Hargrand”, “Lambertin”,“Harcot”, 

“Sunglo”, “Pepito”, “Gitano”, “Moniqui”, “Colorao”) arasında yapılan melezlemelerden 

elde edilen yavruların kendine uyuşmazlık durumlarını belirlemek için kendileme ve 

polen tüpü büyüme testleri yapmışlardır. Sonuç olarak “Colorao çeşidinde ScS5, 

“Gitano”da S5, “Pepito”da ScS2, “Moniqui”de S2S6, “Harcot”ta S1S4,“Sunglo”da 

S2S3, “Goldrich”de S2S1, “Hargrand”da S2S1 ve “Lambertin”de S2S1 alellerinin 

varlığı saptanmıştır. “Pepito” kendine uyuşan bir çeşitken “Gitano” ve “Monigui” 

kendine uyuşmamaktadır. “Gitano” × “Pepito” ‘ dan oluşan yavruların % 50’ si kendine 

uyuşmaz olduğu, “Moniqui” × “Pepito” yavrularının ise % 100’ü kendine uyuşur 

olduğu tespit edilmiştir [49,51]. 

İ.Bolat ve ark (1994) , Erzincan’da yetiştirilen “Hasan bey” kayısı çeşidinde yaptığı bir 

çalışmada serbest tozlanmanın, kendilemenin ve bazı çeşitlerle yapılan melezlemenin 

meyve tutum etkisine bakılmıştır. Bu çalışmayla  “Hasan bey” çeşidinin kendine uyuşur 

ve kendine uyuşmaz tipler tespit edilmiştir. Melezlemenin kendileme ve serbest 

tozlaşmalara nazaran meyve tutum yüzdesinin daha yüksek olduğu belirlenmiştir [52]. 

Karyiannis ve ark., (1999), “Bebeco” ( kendine uyuşur ) X “Veecot” (kendine uyuşmaz) 

X “Sunglo”nun resiprokal çaprazlanmasından elde edilen yavrular arasında uyuşmazlık 

durumu incelenmiştir. Sonuçlara göre “Bebeco” çeşidinin Sc aleli bakımından 

heterozigot olduğunu tespit etmişlerdir. “Sunglo” ve “Veecot” çeşitlerinde var olan 

uyuşmazlık alellerinin “Bebeco” çeşidinde olmadığı ve farklı alleller taşıdığı tespit 

edilmiştir [53]. 

Badanes ve ark., (2000)’ına göre moleküler tekniklerle kayısıda yapılan seleksiyon 

çalışmalarını hızlandırıp zaman kazandırdığı ortaya konulmuştur. Bu amaçla yapılan 

çalışmalarla, çöğürlerde kendine uyuşmazlıkla ilgili primerlerin taranması sonucu Sc 

(kendiyle uyuşma) alelleriyle ilişkili 2 marker saptanmıştır. Belirlenen markırlarla 
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kendine uyuşmaz genotiplerin belirlenmesi için uzun süre beklemeden tespit edileceği 

bildirilmiştir [54].  

Tao ve ark., (2000), yaptıkları bir araştırmada  kendine uyuşur ve kendine uyuşmaz 

kayısı DNA’larının S-RNaz genine özgü geliştirilen oligonükleotitler ile PCR yapılarak 

çoğaltılmıştır. Sonuç olarak kendiyle uyuşur olanlar 1500 bp büyüklüğünde bir bant 

elde edildiği, kendiyle uyuşmaz kayısı çeşitlerinde ise bu bandın oluşmadığı 

saptanmıştır [55].  

Tao ve ark., (2002), Japon kayısılarının melezlemesiyle elde edilen yirmi altı yavru 

bireylerin kendileme, polen tüpü büyüme testi ve S allel spesifik  PCR uygulaması 

yapmışlardır. “1 K0-26” genotipi hariç Sc aleline taşımayan bütün genotiplerde meyve 

oluşmadığını belirlemişlerdir. “Koshinoume” (S3Sc) X “Benisashi” (S7Sc) melezlemesi 

sonucu, S3S7 alellerine sahip ve Sc aleli içermeyen “1 K0-26” çeşidin kendileme 

sonucu meyve tuttuğu ve ebeveynleri gibi polen tüpü büyüme testlerinde uygun gelişim 

gösterdiği saptanmıştır. “1K0-26” çeşidinde bulanan S3 veya S7 haplotiplerinin polen S 

alellerinin Sc haploidine değişebileceği ve kendine uyuşur hale gelmiş olabileceği 

önerilmektedir [56]  

Alburquerque ve ark., (2002 ) , On kayısı çeşidi “Canino”, “Priana”, “Beliana”, 

“Currot”, “Mauricio V-4”, “Goldrich”, “Harcot”,“Sunglo”, “Pepito” ve “Colorao” ile 

yapılan bir araştırmada kayısıların S alelleri moleküler metotlarla tanımlanmıştır. 

“Goldrich”, “Harcot” , “Sunglo” kuzey Amerika , “Pepito” ve “Colorao” İspanya 

çeşitlerinde S1, S2,S3, S4, S5 ve Sc allelleri için kontrol kullanılarak çalışmayı 

gerçekleştirmişler. On kayısıda kendine uyuşma durumunu belirlemek amacıyla 

çaprazlama yapılarak, meyve tutma oranı ve stilusta polen tüpü büyümesi incelenmiştir. 

Nonequilibrium pH gradient electrofocusing (NEpHGE) metoduyla kayısı çeşitlerinde S 

alellerini belirlemişlerdir. Sonuç olarak “Goldrich” çesidinde S1S2, “Harcot” S1S4, 

“Sunglo” S1S4,“Pepito” ScS2, “Colorao” ScS5, “Priana” S2S7, “Beliana” ScS7, 

“Mauricio” ScS1, “V4”ScSc, “Canino” ScS2, “Currot” ScSc allelleri var olduğunu 

bulmuşlar [57].  

S. Vilanova ve ark (2003) , yaptıkları çalışmada kayısıda AFLP ve SSR markırları 

kullanılarak genetik bağlantı haritası oluşturmuşlardır. Haritada , “Stark Early Orange” 

X “Tyrinthos” melezlemesinden elde edilen F1 (“Lito”) 'nun kendiyle tozlaşmasından 

oluşan 76 adet F2 popülasyonundan oluşturulmuştur. “Lito” kendine uyuşmaz bir çeşit 
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özelliği göstermektedir. Toplamda 211 markır kullanılarak ( 180 AFLP, 29 SSR ) 

yapılan çalışmada PPV’ye dayanıklı özelliği, G1 bağlantı grubunda ve kendine 

uyuşmazlık özelliği ise G6 bağlantı grubunda olduğunu ortaya çıkarmışlardır [58].  

Yamane ve ark., (2003), (“Erdi Botermo”, “Rheinische Schattenmorelle”) 2 kiraz çeşidi 

olan bu çeşitlerin melez bitkilerinde mutasyona geçirmiş olan S6 haploidinin S lokus 

bölgesinin incelendiği bir araştırmada S-RNaz ifadesinin analizi için Real Time  PCR 

yöntemi kullanılmış ve dizi analizleri gerçekleştirilmiştir. S6 mutant haploidinde 

farklılığı ortaya çıkarmak için S6 ile mutant S6 haplotiplerinin S lokus bölgelerini 

kıyaslamışlardır. Sonuç olarak çalışmada mutant S6 haploidinde S6 RNaz bölgesinde -

797 pozisyonunda yaklaşık olarak 2600 bp’lık insersiyon bulunduğu saptanmıştır [59]. 

Sutherland ve ark., (2004), Daha önce yapılan çalışmalarda uyuşmazlık allelleri 

belirlenen bazı kayısı, badem ve kiraz çeşitlerinde yeni 2 primer kombinasyonu 

kullanılarak S allel spesifik  PCR yöntemi gerçekleştirilmiştir. Çalışma sonucunda bu 

primerlerin 7 S alelini (S1, S2, S3, S4, S5, S6, Sc) çoğalttığı gösterilmiştir. Kullanılan 

bu primerlerin Prunus genotiplerine uygun olduğu, yeni S alellerinin ortaya 

çıkarılmasında, popülasyon genetiği çalışmalarında ayrıca S allel bazlı gen akışı 

çalışmalarında kullanılabileceği önerilmişlerdir [60]. 

Ikeda ve ark., (2004), Yaptıkları çalışmada SFB genini, Prunus'ta (Rosaceae) S-RNaz 

bazlı gametofitik kendine uyuşmazlık (GSI) reaksiyonunda polen determinantı olarak 

uygun S-haplotip spesifik varyasyona sahip bir F-box proteinini kodladığını 

bildirmişlerdir. Prunus SFB'yi daha iyi karakterize edebilmek için, tatlı kirazdan (P. 

avium), SFB1, SFB2, SFB4 ve SFB5'i allellerini klonlayıp dizilemişlerdir. Sonuç olarak 

bu alleller, klonlanan diğer dokuz SFB aleline benzer şekilde olduğunu göstermişlerdir. 

Dört yeni klonlanmış aleli içeren Prunus SBF’lerin bir amino asit dizisinde, 384 

bölgeden 121'i korunmuş ve 65 inde ise küçük değişikler olduğu gözlemlenmiştir. 

SBF’lerdeki amino asit benzerliği % 66.0 ile % 82.5 arasında değiştiğini rapor 

etmişlerdir. Norm değişkenlik endekslerine (NVI) dayanarak, korunmayan alanların 

34'ü oldukça değişken olarak kabul edilmiştir. Değişken bölgelerin çoğu C-terminal 

bölgesinde yer aldığı bildirilerek elde ettikleri NVI grafiğinde, iki değişken ve iki hiper 

değişken bölge olduğunu göstermişlerdir [61].  

Romero ve ark.,(2004) , Rosaceae'deki gametofitik kendi kendine uyumsuzluk (GSI) 

sistemi, S-lokusunda yer alan iki gen tarafından kontrol edildiği öne sürülmüştür. Biri 
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S-RNaz ve yakın zamanda tanımlanan bir polende ekspres edilmiş S-haplotip spesifik 

Fbox (SFB) genidir. Ancak, kayısındaki (Prunus armeniaca L.) bu genler henüz 

tanımlanmamıştır. Yaptıkları bu çalışmada 3 farklı kayısıda toplam 21 kb’lık S-

haploidinde S-lokus bölgesi sekansını elde etmişlerdir. Bu parçalar, diğer Prunus 

türlerinde bulunan S-RNaz ve F-box genlerine homolog olan, temel gen yapı 

özelliklerini ve tanımlanmış amino asit alanlarını koruyan genleri içerdiğini 

göstermişlerdir. Sonuç olarak F-box ve S-RNaz genleri arasındaki fiziksel mesafe tam 

olarak S2-haplotipte (2.9 kb) belirlemişler ve bu genlerin bağlandığını doğrulayan 

yaklaşık olarak (<49 kb) büyüklüğünde S1-haplotipinde çıkarmışlardır. 5’ bölgelerin 

sekans analizi sonucunda S-RNaz geninde varsayılan korunmuş bir TATA box bölgesi 

olduğunu göstermişlerdir. Tanımlanan üç S-RNaz alleli (S1, S2 ve S4), yüksek bir allel 

sekans (% 75.3 amino asit) çeşitliliğine sahip olduğu ve kayısı F-box alelik varyantları 

(SFB1, SFB2 ve SFB4) (79.4). % amino asit) oldukça haplotip spesifik bir yapıda 

olduğunu bildirmişlerdir. Yaptıkları Organ spesifik ekspresyonu çalışmasında S1 ve S2-

RNazlar polen ve yaprakta ekspres edildiğini SFB1 ve SFB2’nin ise sadece polende 

edildiğini sonuçlarına eklemişlerdir [62].  

Vilanova ve ark., (2005), 16 kayısı genotipi ile yaptıkları bir çalışmada 2 primer 

kombinasyonu kullanarak S allel spesifik  PCR uygulaması gerçekleştirmişlerdir. 

Yapılan  PCR ve dizileme işlemlerinden sonra sonuç olarak kayısı genomunda C1 ve 

C2 S RNaz korunmuş bölgelerinin olduğunu gözlemişlerdir [33].  

Halasz ve ark., (2005), gerçekleştirdiği çalışmada NEpHGE ve PCR ile stilus 

ribonukleazlarını analiz ederek 27 kayısı genotipi kullanılarak S alellerinin belirlendiği 

bir çalışmada 2 primer çifti kullanılmıştır. Çalışma sonucunda “Hargrand” çeşidinde 

S10S11, “Harcot”da S1S4, “Goldrich”de S1S2, “Voski”de S11S13, “Kechpshar” da 

S2S15, “Zard”da S15S16, “Korai zamatos”ta S12S13, “Hybrid 8”de S13,“NJA8”de Sc 

veya S8 alellerini belirlemişlerdir [63].  

Jie ve ark., (2005), (“Badan”, “Hongyu”, “Katy”,“Hongfeng”, “Xinshiji” ve 

“Honghebao”) 6 kayısıda gerçekleştirdikleri bir çalışmada 9 S alelini belirlemişlerdir. 

Yaklaşık olarak 420 bp’da S1, 740 bp’da S2, 350 bp’da S3, 800 bp’da S4, 390 bp’da 

S5, 900 bp’da S6, 460 bp’da S7, 300 bp’da S8 ve 850 bp’da S9 alelleri 

tanımlamışlardır. Elde edilen verilere göre “Badan” çeşidinde S1S2, “Hongyu”da S3S4, 

“Katy”de S5S6, “Hongfeng” ve “Xinshiji”de S7S8, “Honghebao”da S8S9 alel çiftlerini 
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ortaya koymuşlardır. Bu çeşitlerin uyuşma durumları yapılan kendileme ve melezleme 

deneyleriyle de desteklenmiştir. “Badan”, “Hongyu”, “Hongfeng”, “Xinshiji”, 

“Honghebao” bu beş çeşidin tozlaşmadan sonra meyve tutma oranlarına bakıldığında % 

0 ile %0.6 arasında olduğundan, kendine uyuşmaz çeşitler olarak kaydetmişlerdir. % 

17.6 “Katy” çeşidinin meyve tutma yüzdesiyle kendine uyuşur olduğu bildirmişlerdir 

[9].  

S. Vilanova ve ark., (2006) Prunus'un kendiyle uyuşur mutasyonlardaki polen-S 

fonksiyonunun kaybı, son zamanlarda S-haploidine özgü F-box (SFB) genlerindeki 

delesyon veya insersiyonlarla olduğunu ilişkilendirmişlerdir. Bu çalışmada; Currot 

(SCSC) ve Canino (S2SC) olarak kendine uyuşur iki kayısı çeşidini çalışmışlardır. 

Yaptıkları dizi analizi, SC-RNaz'ın değişmemesine rağmen, SFBC geninde 358-bp'lik 

bir insersiyonun bulunduğunu bildirmişlerdir. Prunus SFB proteinlerine (yaklaşık% 62) 

sekans benzerliğine sahip önceden karakterize edilmemiş bir proteini şifreleyen yeni bir 

F-box gen sınıfını bu çalışmada tanımlamışlardır [44].  

Pedryc ve ark., (2006), kökenleri farklı kayısı çeşitleriyle 2 primer kullanarak 

gerçekleştirdikleri S alel spesifik  PCR uygulamaları sonucunda ; Amerika, Orta Asya 

ve Avrupa kökenli çeşitlerde keşfedilen yeni 3 S aleli (S17, S18, S19) ortaya 

çıkarmışlardır. Sonuç olarak Çin orijinli kayısı çeşitlerinde en fazla s allel varyasyonu 

görülmüştür. Araştırmacılar 7 aleli (S9, S10, S12, S13, S15, S17 ve S18) 

klonlamışlardır [64].  

Chen ve ark., (2006), “Katy” X “Xinshiji”, “Katy” X “Hongfeng” ve “Katy” X 

“Taianshuixing” melez kombinasyonlarına ait sırasıyla 52, 21, 34’den oluşan melez 

bitkiler de kendileme ve izolasyon çalışmaları gerçekleştirerek uyuşmazlık 

mekanizmasının kalıtımını tespit etmişlerdir. Tozlaşmadan sonra meyve döneminde 

yapılan sayımlarına göre “Katy” çeşidinin kendine uyuşur, “Xinshiji”, “Hongfeng” ve 

“Taianshuixing” çeşitlerinin kendine uyuşmaz oldukları bildirilmiştir. “Katy” 

“Hongfeng” kombinasyonunun SC:SI oranının 9:12, “Katy” “Taianshuixing” 

kombinasyonunun 13:21, “Katy”“Xinshiji” kombinasyonunun 27:25, olduğu 

saptanmıştır. Aynı zamanda “Katy” X “Xinshiji”de melezlemesi sonucunda oluşan 21 

melezinde S alel spesifik  PCR uygulamaları gerçekleştirerek S alellerini 

belirlemişlerdir. “Katy” çeşidinde yaklaşık olarak 700 bp’da S8 aleli bulunmuştur, bu 

allelin olmaması durumunda Sc alelinin bulunduğu tespit edilmiştir. “Xinshiji” 
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çeşidinde 750 bp’da S9, 300 bp’da S10 alellerinin bulunduğu saptanmıştır. Sonuç olarak 

F1 bitkilerinde (ScS9, ScS10, S8S9, S8S10) oluşan 4 farklı S genotipinin bu bitkilerinde 

görülme oranının 10:6:4:7 olduğu belirlenerek Sc alelinin SI aleline dominantlığı ortaya 

çıkarmışlardır [65].  

Halasz ve ark., (2007), 39 kayısı çeşidi ve melezi üzerinde yaptıkları bir çalışmada 

kendileme, polen tüpü büyüme testleri, S-RNaz’ın dizi analizleri, SFB alellerinin keşfi 

ve S alel spesifik  PCR uygulamaları gerçekleştirmişlerdir. 24 çeşitte Sc (2800 bp), S2 

(700 bp), S8 (2800 bp) ve S9 (500 bp) allellerini belirlemek için 2 primer çifti 

kullanmışlardır. S8 haplotipinde meydana gelen polen kısmi mutasyonu sonucunda Sc 

haplotipinin oluştuğunu belirlemişlerdir. Sc ve S8 alellerinin  PCR ürünlerinin fragment 

büyüklüklerinin eşit ve ilk intronlarının dizilerinin aynı olduğu saptanmıştır. Bu nedenle 

kullanılan primerlerle iki alelin birbirinden ayırt edilmesinin çok zor olduğunu tespit 

ederek yeni kullandıkları primer çiftleriyle Sc haplotipini ortaya çıkardığını 

bildirmişlerdir [43].  

Pedryc ve ark., (2008), Macaristan’da yaptığı çalışmalarda 12 yeni S allelini 

belirlemiştir. Araştırmacı kayısılarda kendiyle uyuşmanın orijini ve mekanizmasını 

anlamak için birçok araştırmacının çalıştığını da vurgulamıştır [66].  

Halasz ve ark., (2008), Kendine uyuşur çeşit ile ( “Cegledi arany” (ScS9)) kendine 

uyuşmaz (“Cegledi orias” (S8S9)) çeşidi kendileme ve çapraz tozlama işlemleri yaparak 

bu çeşitlerinin çaprazlanması sonucunda % 0 ve % 2.9 arasında meyve tutumu 

gözlenirken, resiprokal çaprazında % 40 meyve tutumu olduğu gözlenmiştir. Bunun 

sonucunda S8 alelinin polen fonksiyonundaki bir kayıptan ileri geldiği belirlenmiştir. Sc 

ve S8 alellerinin cDNA’ları klonlanıp ve dizilenerek kodlayıcı bölgelerini 

karşılaştırmışlardır. SFB8 (S haplotip spesifik F Box) alelinin Prunus cinsinde ve 

kayısıda doğal olarak meydana gelen Sc alelinin bilinen ilk progenitör aleli olduğu 

saptanmıştır. Filogenetik analizler Sc haplotipinin S8SI genotipli bir çeşitten 

evrimleştiği ve SI’nın tanımlanmamış bir uyuşmazlık aleli olduğu bildirilmiştir. 

Çalışmanın sonucu olarak, uyuşma alelinin (Sc) uyuşmazlık allelinden değişimler 

nedeniyle meydana geldiği bildirilmiştir [67].  

Yılmaz ve ark., (2008), 96 yerli Türkiye kayısısında, kendiyle uyuşma (Sc)  alelini 

tespit emek için S alel spesifik  PCR uygulamaları gerçekleştirmiştir. Araştırma 

sonucunda  96 genotipten 33 tanesinde (“07-K-11”, “07-K-09”, “07-K-01”, “Abuzer 
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Gülen”, “07-K-15”, “07-K-14”, “12-Kadıoğlu”, “Seftalioğlu”, “Tokaloğlu Yalova”, 

“Turfanda Eski Malatya”, “GÜ-13”, “Kayseri (PA)”, “Đmrahor”, “GÜ-8”, “92-58-01”, 

“Mektep”, “Ethembey”, “Turfanda İzmir”, “Alioğlu-49”, “Adilcevaz-1”, “Alyanak”, 

“Çöloğlu”, “Tevfik Yıldırım”, “Karacabey”, “Yerli Đzmir”, “GÜ-50”, “Mehmet Yüksel 

1860”,“Çekirge 52”, “Kayısı Eriği”, “Hacıkız”, “92-58-02”, “Yeğen Eski 

Malatya”,“Çanakkale”) 353 bp’lık Sc alelini gösteren bant elde etmişlerdir [49].  

Zhang ve ark. (2008), Çin’de yetiştirilen 16 kayısı çeşidinin S genotipleri Rosaceae S 

RNaz genlerinin korunmuş C2 ve C3 bölgelerini temel alan bir primer kombinasyonu 

kullanılarak S alel spesifik  PCR yöntemiyle saptanmıştır. Araştırıcılar bu primer 

kombinasyonlarını kullanılarak 12 S RNaz aleli belirlemişlerdir. Buna göre genotiplerde 

647 bp S9, 266 bp S10, 464 bp S11, 360 bp S12, 401 bp S13, 492 bp S14, 469 bp S15, 

481 bp S16, 487 bp S17,1337 bp S 18, 546 bp S19, 1934 bp S20 alellerinin varlığı tespit 

edilmiştir. Yapılan DNA dizileme işlemleri neticesinde elde edilen baz dizileri gen 

bankasında taranmış ve S11 ile S20 arasındaki 10 alelin yeni S alelleri olduğu tespit 

edilmiştir [68]. 

Wu ve ark., (2009) , (Prunus armeniaca L.), Rosaceae familyasındaki diğer meyve 

türlerinde olduğu gibi, en az iki bağlantılı gen (S-RNase geni ve polenle eksprese edilen 

SFB (veya SLF) ) içeren tek bir lokus tarafından kontrol edilen gametofitik kendine 

uyuşmazlığı (GSI) göstermektedir. Yaptıkları bu çalışmada 14 yerli Çin kayısı çeşidinin 

S-genotiplerini belirlemek için, Prunus S-RNase ve SFB konsensüs dizilerinden 

tasarladıkları primerler kullanılarak PCR yapmışlardır. PCR ürünlerinin 

klonlanmasından ve sekanslanmasından sonra, 14 kayısı çeşidinin hepsinin S-

genotipleri belirlemişler ve sekiz S-RNaz aleli ve dokuz SFB aleli tanımlamışlardır. 

Sekiz yeni S-RNase aleli için çıkarılan amino asit dizisi P. armeniaca'da % 66.4 - 100 

iken, SFB alellerinin benzerliği% 73.7 - 98.6 olduğunu rapor etmişlerdir [69]. 

Feng ve ark., (2009), “Katy” (Sc) ve “Xinshiji” (SI) ebeveynleri ve bunların altı melez 

bitkisi ile yapılan bir çalışmada S alel spesifik PCR uygulamaları gerçekleştirilerek 

melez bitkilerin uyuşmazlık durumları ve uyuşmazlık mekanizmasının kalıtımı 

incelenmiştir. Çalışmada Rosaceae familyasındaki S RNaz genlerinin C1 ve C5 

korunmuş bölgelerine göre dizayn edilen bir çift primer kullanılması ile “Katy” 

çeşidinde 928 bp büyüklüğünde 1 (S8), “Xinshiji” çeşidinde 992 bp ve 583 bp 

büyüklüklerinde 2 (S9, S10) bant görülmüştür [70].  
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Marti ve ark., (2010), İspanyol yerel badem çeşitleri olan ve kendine uyuşur oldukları 

bilinen “Vivot” ve “Blanquerna” çeşitlerinde kendileme, izolasyon ve polen tüpü 

gelişim testleri gerçekleştirerek uyuşmazlık durumlarını incelemişlerdir. “Vivot” 

çeşidinin S23Sc genotipine sahip olduğu bilinmekte ve kendine uyuşur olması 

beklenmektedir. Ancak “Vivot” badem çeşidinde kendilemeden sonra polen tüpü 

büyümesinin stilusun ortalarında durduğu ve polen tüpünün stilus tabanına 

erişemediği,“Blanquerna” çeşidinde ise kendilemeden sonra polen tüpünün stilus 

tabanına eristiği ve birçok çiçekte ovaryuma girdiği tespit edilmiştir. Yapılan izolasyon 

çalışmalarının da kendileme sonuçlarını doğruladığı rapor edilmiştir. “Blanquerna” 

çeşidinde yüksek meyve tutma oranı (% 20.5) bu çeşidin Sc aleli taşıdığını ve kendine 

uyuşur olduğunu gösterdiği, “Vivot” çeşidinde ise meyve tutma oranının yaklaşık % 0.8 

olduğu ve bu çeşidin kendine uyuşmaz olduğu tespit edilmiştir. “Vivot” çeşidinin Sc 

aleli taşımasına rağmen uyuşmaz olması Sc alelinin aktif ve inaktif olmak üzere iki 

formu olduğunu ve bu çeşitte inaktif halde bulunduğunu ortaya çıkarmıştır. Sc alelinin 

inaktif hale geçmesine C2 ve C5 korunmuş bölgelerde meydana gelen mutasyonların 

neden olduğu tespit edilmiştir [71].  

Halasz ve ark., (2010), Malatya bölgesinden elde ettikleri 55 yerli kayısı çeşidinde 

gerçekleştirdikleri S alel spesifik  PCR uygulamalarında dört primer kombinasyonu 

kullanmışlardır. Çalışmada S alelleri bilinen altı Macar kayısı çeşidi kontrol grubu 

olarak yer almıştır. Yerli çeşitler alelleri bilinen kontrol çeşitleriyle karşılaştırıldığında 

11 çeşitte 900 bp uzunluğunda S2 aleli, 7 çeşitte 310 bp uzunluğunda S3 aleli, 13 çeşitte 

1300 bp uzunluğunda S6 aleli, 8 çeşitte 820 bp uzunluğunda S7 aleli, 5 çeşitte 1700 bp 

uzunluğunda S11 aleli, 9 çeşitte 1250 bp uzunluğunda S13 aleli, 9 çeşitte 1980 bç 

uzunluğunda S19 aleli bulunduğu  belirlenmiştir. Çalışmada geç olgunlaşma özelliğine 

sahip olan “Levent” genotipinde S6S19 alellerinin bulunduğu ve bu kayısı genotipinin 

kendine uyuşmaz olduğu bildirilmiştir [72].  

Xu ve ark., (2010), Çin’de yetişen 24 Prunus mume çeşidinde S alellerini belirlemek 

için yaptıkları bir çalışmada alel spesifik  PCR ve DNA dizileme teknikleri 

kullanmışlardır. Çalışmada 340 bp ve 2200 bp arasında baz büyüklüğüne sahip olan ve 

10 tanesi yeni olan 17 adet S RNaz aleli belirlenmiş ve S17, S18, S19, S20, S21, S22, 

S23, S24, S25 ve S26 alelleri yeni aleller olarak tespit edilerek gen bankasına 
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kaydedilmiştir. Çalışma sonucunda Prunus mume türünde S RNaz’ın yüksek oranda 

polimorfik olduğu rapor edilmiştir [73]. 

Halasz ve ark., (2010) bu durumu, bazı genotiplerin kendine verimlilik alleli Sc’yi 

taşımamasına rağmen, kendine verimli genotipler gibi davranması halinde, bu 

genotiplerde fonksiyonsuz S-lokuslarına sebep olan bir mutasyon olabileceği şeklinde 

açıklamışlardır. Bassi ve ark. (2006) ise meydana gelen bu olayın çiçekte pistil 

içerisindeki ribonükleaz enzimi konsantrasyonuna bağlı olduğunu belirtmişlerdir. 

Araştırıcılar beslenme ve sıcaklık gibi çevre faktörlerine bağlı olarak ribonükleaz 

sentezinin bloke edilerek, aktif haldeki uyuşmazlık geninin inaktif hale dönüşüp, tohum 

taslaklarının döllenmesine müsaade edildiğini ve böylece uyuşmazlık durumunun geçici 

olarak ortadan kalktığını bildirmişlerdir.Ayrıca Halasz ve ark., (2010) kayısılarda 

çeşitler arası uyuşmazlık kombinasyonları olduğunu bildirmişler ve bu kombinasyon 

sayılarının zamanla artabileceğini de ifade etmişlerdir [9,65,72,74 ]. 

Wu ve ark. (2011), (“Harcot” (S1S4), “Katy” (S8Sx), “Jiguang” (S8S9)) 3 kayısı çeşidi 

ve bu çeşitlerden çaprazlamalarla elde edilmiş olan 5 kombinasyonda (“Katy” X 

“Harcot”, “Harcot” X “Katy”, “Katy” X “Jiguang”, “Jiguang” X “Katy” ve “Katy” X 

“Katy”) uyuşmazlık durumunu belirlemek amacıyla bir çalışma yapılmıştır. “Katy” 

çeşidinin arazi çalışmaları sonucunda kendine uyuşur olarak bilinen bir çeşit olduğu ve 

Çin’de ıslah programlarında uyuşmazlık düzeyinin azaltılması amacıyla kullanıldığı 

bildirilmiştir. Araştırmacılar “Katy” çeşidinin kredilenmesi neticesinde meyve tutma 

oranını % 7.41 olarak kaydetmişler ve daha önceki çalışmalarda “Katy” çeşidinin bir 

aleli S8 olarak belirlenirken ikinci aleli tespit edilememiştir. Bu çalışmada “Katy” 

çeşidinin ikinci aleli S1 olarak belirlenmiştir. Bir çift uyuşmazlık aleli taşımasına 

rağmen “Katy” çeşidinin kendine uyuşur bir çeşit olması çeşitteki uyuşmazlık 

mekanizmasının duraksadığı ve polende S aktivitesinde bir kayıp meydana geldiği tespit 

edilmiştir. Kayısıda S lokusun dışında bazı modifiyeli faktörlerin gametofitik 

uyuşmazlık mekanizmasını etkilediği belirlenmiştir [75]. 

Gu ve ark., (2012), çalışmasında S24-RNase ve SFB24 allelleri Prunus armeniaca cv. 

Chuanzhihong (Çin kayısı) elde edilen amino asit dizilerinin karşılaştırılarak, P. 

armeniaca S24-haplotipinin farklı SFB allellerine sahip olduğunu, ancak P. armeniaca 

S4-haplotip ile tek bir S-RNase alelini paylaştığını tespit etmişler. P. armeniaca S24-

RNaz haplotipinin sırasıyla S1-RNase P. tenella (cüce badem) ve S1-RNase P. mira 
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(pürüzsüz çukur şeftali) ile tek ve üç farklı allelleri olduğu belirlenerek SFB24 ve 

SFB4'ün işlevselliği polen tüpü büyümesi ve P. tenella ve P.mira'nın kontrollü arazi 

testlerinde gösterilmiş ve bu İki melezlemenin genetik analizi, yavrularında 1:1 iki S-

genotip sınıflarına ayrıldığını, yarı uyuşurluk için beklenen oranların doğru olduğunu 

göstermişlerdir. Sonuç olarak, S24-haplotipinin allelik fonksiyonunun, kendine uyuşur 

olmaması durumunda S4-haplotipininki ile aynı olduğunu göstermişler. Böylece, bu iki 

Prunus S haplotipi aslında aynı S-haplotipinin iki nötr varyantları olduğunu ortaya 

çıkarmışlardır [76]. 

Ossama ve ark., (2013), Fas'taki farklı ekosistemlerinden yerel kayısıların (Prunus 

armeniaca L.) S-lokusundaki genetik çeşitlilik ve S-allellerinin diğer bölgelerle görülme 

sıklığı karşılaştırılmış, sonucunda 55 kayısı çeşitlerinin s genotiplerine bakılarak 37 

tanesinin kendine uyuşur olduğu belirlenmişler burada en sık görülen SC allei olduğu 

daha sonra S13, S7, S11, S2, S20, S8, ve S6 olarak tespit etmişler. Bu allellerden S8, 

S11, S13 ve S20, daha önce sadece Iran Kafkasya’ da tespit edilmiş ve Avrupa'da 

bulunmamıştır [77]. 

Pei-Pei ver ark., (2013), Kendisiyle tozlaşması sağlanarak "Zaohong" un SC allellini 

belirlemişler. Çapraz tozlaşma denemeleri ile , “Zaohong” un SC'sinin polen 

fonksiyonunun kaybından kaynaklandığını, dolayısıyla “Zaohong” un S-genotipinin 

S2S15 olduğunu tespit etmişler. Ayrıca  S-lokus genlerinin RT- PCR’a dayanan 

ekspresyon analizi, ‘Xiyeqing’ ile karşılaştırıldığında transkript seviyesinde herhangi bir 

farklılık ortaya koymamış aynı S haplotipleri ile kendine uyumlu bir çeşit olduğu 

belirlenmiş ve S-lokus genleri hariç, daha önceden tanımlanmamış bir proteini kodlayan 

yeni bir F-box gen tipi, yüksek dizi benzerliğine sahip (% 61.03-64.65), Prunus SFB 

genlerine tanımlanmışlardır [78]. 

Murathan ve ark., (2016), çalışmasında, Fransız yerel çeşitlerinden biri olan Paviot'tan 

türetilmiş 77 tane F1’lerin S-alelleri ve Türkiye kayısı çeşitlerinden biri olan Kabaaşı, 

S-RNaz intron bölgeleri polimeraz zincir reaksiyonu ile tanımlanmış ve Paviot dişi 

ebeveyninin ScS2 genotipine sahip olduğunu ve Kabaaşı erkek ebeveyni S1S9 

allellerine sahip olduğunu ortaya çıkarmışlardır. F1’lerin kırk üçü, SCS9 veya ScS1 

allellerini göstererek kendiyle uyuşur allellerini taşıdıklarını tespit etmişler ve geriye 

kalan otuz dördü, S2S1 veya S2S9 allellerini göstererek kendiyle uyuşmaz olduklarını, 



 23

allel oranlarını ise SCS1% 31.2, S1S2% 27.3, ScS9% 24.7 ve S2S9% 16.8 olarak 

belirlemişlerdir [79]. 

Gürcan ve ark., (2016) ,da yaptığı çalışmasında 90 tane kayısı çeşidinin 85 tanesinde 

Avrupa kayışlarında da tanımlı 9 adet S alleli belirlenmiş, Tokalog˘lu’’ ve ‘‘Tokalog˘lu 

Erzincan’’ çeşitlerinde ise daha önce tanımlanmamı 1200 bp büyüklüğünde agaroz jelde 

bir görüntü elde etmişlerdir. Yapılan bu çalışmada kendine uyuşmazlık S8 aleli ve S8 

allelin kısmi mutantı olan SC allelini belirlemek için kullanılan AprSC8 primer çiftini 

kullanarak 42 kayısı çeşidinde 550 bp, 12 tanesinde 400 bp ve 3 tanesin de ise 600 bp 

büyüklüğünde bant görüntüsü elde etmişlerdir [80]. 

Sara ve ark., (2018), Bu çalışmada, farklı üreme programlarından ve ülkelerden gelen 

geleneksel ve yeni geliştirilen çeşitler dahil olmak üzere 92 kayısı çeşidinin bir 

grubunun tozlaşma durumlarını ve çeşitler arasındaki uyumsuzluk ilişkileri S-

allellerinin PCR analizi ile belirlenmiş. Sonuç olarak 68 kayısı çeşidinin kendine (in) 

uyuşurluğu ve 74 çeşitlik S-RNaz genotipi ilk kez burada bildirilmiş ve Çeşitlerin 

yaklaşık yarısı (47) kendine uyuşur ve diğer 45 kendiyle uyuşmaz olarak 

belirlemişlerdir [81].  
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2. BÖLÜM 

YÖNTEM VE MATERYAL 

2.1. Bitkisel Materyal 

Tez çalışması 2016-2019 yılları arasında Erciyes Üniversitesi Genom ve Kök Hücre 

Merkezi Bitki Biyoteknolojisi laboratuvarında yürütülmüştür. Bitkisel materyal olarak 

Erciyes Üniversitesi Kayısı Koleksiyon Bahçesinde bulunan 241 çeşit ve tip 

çalışılmıştır. Bitkilerden alınan taze yaprak örnekleri azot tanklarına konularak Erciyes 

Üniversitesi Genom ve Kök Hücre Merkezi Bitki Biyoteknolojisi Laboratuvarı’na 

getirilmiştir. 

2.1.1. Çalışmada Tüm Genom Analizi Yapılan Kayısı Çeşitleri Hakkında Bilgiler 

Hacıhaliloğlu, kayısısı kendine uyuşmaz olup Türkiye’nin en önemli kurutmalık 

çeşididir. Ülkemizde iç Anadolu bölgesinin Malatya şehrinde üretimi yapılan kayısı 

ağaçlarının yaklaşık % 73’nü oluşturmaktadır. Ağaç tipi uzun boylu, dik, dalları yayvan, 

çok kuvvetli ve hızlı büyür. Meyve verimi orta düzeyde, dona, yaz kurağına ve 

hastalıklara (monilya ve çil) karşı hassastır. Meyveleri 25 - 35 g ağırlıkta ve orta 

iriliktedir. Meyvesi az sulu, çok tatlı, aromalı, pH 4.5 - 4.8, Suda çözünür kuru madde 

miktarı (SÇKM) % 24 - 28 ve toplam asitlik % 0.20 - 0.40’dır.  

Ordubatbenzeri, çeşidi kendine uyuşmazdır. Tam çiçeklenme 31 Mart-6 Nisan 

tarihleri arasında, meyve olgunlaşma ise 20 Haziran-25 Temmuz tarihleri arasındadır. 

Kendileme sonucunda meyve tutumu % 05-35.4 oranında, serbest tozlaşmada ise % 

19.2-34.2 oranındadır. Meyvelerinin ortalama ağırlıkları 24.9-62.1 g arasında 

değişmektedir ayrıca bu çeşidin suda çözünür kuru madde miktarı (S.Ç.K.M.) % 135-

18.3, ve asit miktarları % 0.32-122, değerleri arasındadır. 

Stark Early Orange (SEO) kendine uyuşur bir Amerikan çeşididir. Ağaç tipi küçük, 

geniş, dik yapraklı bir meyve ağacıdır (5-7 m, 4-6 m genişliğinde). Çiçeklenme dönemi 
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Mart-Nisan. Meyveleri yuvarlak, orta büyüklükte (5-6 cm), yumuşak tüylü, kabuk 

turuncu, kısmen kırmızı, turuncu, sulu, tatlıdır.  

Zard, adı verilen Orta Asya çeşidi Farsça'da "sarı" anlamına gelmektedir, şu anda 

koleksiyonumuzdaki geç çiçek açan ve geç olgunlaşan kayısılardan biridir. Zard'ın dona 

karşı daha toleranslı olduğu ve diğer kayısılara göre daha yüksek bir ısı gereksinimine 

ihtiyaç duyduğu bilinmektedir. Meyveleri küçük, 3.5 ila 4.0 cm ve yumuşak 

olgunlaştığında yeşil-sarı renktedir. Etli kısımları yumuşak, sulu ve % 22-24 arasında 

katı madde oranı içerir ve bu kayısı çeşidi kendine uyuşmazdır. 

Çalışmada seçilen kayısı çeşitlerinde; 

i. 241 kayısı çeşit ve tipinde kendine uyuşmazlık durumlarının belirlenmesi ve 4 

çeşitte (Hacıhaliloğlu, SEO, Ordubatbenzeri, Zard) tüm genomun dizilenmesini 

sağlamak için CTAP yöntemi kullanılarak DNA izolasyon işlemi 

gerçekleştirilmiştir [96,97]. 

ii. 214 O 400’nolu proje kapsamında elde edilmiş olan Hacıhaliloğlu kayısı verileri 

çalışmada kullanılmıştır. 

iii. Belirtilen çeşitlerin ham genom dizileri ile Hacıhaliloğlu’nun S-RNaz ve SFB 

genleri kıyaslanmış ve bu çeşirlerin S-RNaz ve SFB genleri belirlenmiştir. 

iv. Genbank ‘ta kayıtlı Prunus armeniaca S-RNaz ve SFB genleri ile nükleotid 

analizi ve filogenetik sınıflandırma yapılmıştır. 

 

2.2. Örneklerden CTAB yöntemi ile DNA izolasyonu; 

a) Bu CTAB yönteminde; 0.5 mg genç yaprak örneği, içerisinde sıvı azot bulunan 

havanda iyice ezilerek 1.5 mililitrelik eppendorf tüpüne alınmıştır.          

b) Eppendorf tüpünün içerisine 0.7 ml CTAB tampon çözeltisi (100 mM Tris-HCl, 

1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, %2 CTAB, %2 PVP, β-mercaptoethanol, % 0.1 

Na2S2O5) ilave edilerek sıcaklığı 65C’de olan su banyosuna konulmuştur. 

c) Su banyosundan çıkarılan örnekler oda sıcaklığında 5-10 dk bekletilmiştir. 

d) Her bir eppendorf tüp içerisine, ekstraksiyon tamponu (CTAB) ile eşit oranda,0.7 

ml kloroform:isoamyl alkol (24 : 1) ilave edilmiştir. 

e)  Tüpler buzun içine alınarak oda koşullarında 15 dk. tutulduktan sonra 14.000 

rpm’de 15 dk. süre ile santrifüj edilmiştir. 
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f) Üstteki faz yeni bir eppendorf tübe aktarılmış ve içerisine 1 ml soğuk (-20C’de 

bekletilmiş) isopropanol ilave edilerek tüp yavaşça çevrilip DNA’nın çökelmesi 

sağlanmıştır.   

g) Daha iyi bir çökelme sağlamak için örnekler 2 saat –70 0C’de veya 1 gece –20 

0C’de bekletilmiştir.  

h)  Daha sonra tüpler 10.000 rpm’de 10 dk süre ile santrifüj edilerek tüp içerisindeki 

isopropanol boşaltılmıştır.   

i) Tüpün içerisine, içerisinde 10 mM amonyum asetat bulunan, 0.5 ml %76’lık etanol 

yıkama tampon çözeltisi ilave edilir ve 1-2 saat +4 oC’de bekletilir. 

j)  Yıkanan DNA 1-2 saat oda sıcaklığında bekletilerek alkol uzaklaştırılır ve saf 

suda çözdürülmüştür.                                                                                                                                   

2.3. Dna Konsantrasyonunun Belirlenmesi 

İzole edilen DNA’nın miktarı, konsantrasyonu belli jel-elektroforez yöntemiyle UV 

altında karşılaştırılarak belirlenmiştir. DNA konsantrasyonu için toplam hacmi 20 µl 

olacak şekilde 2 µl stok DNA, 4 µl jel yükleme boyası ve 14 µl saf su konularak 

örnekler hazırlanmıştır. Hazırlanan örnekler % 0.8 konsantrasyondaki agaroz jel 

üzerindeki kurucuklara yerleştirilmiş ve 1 xTBE tampon çözeltisi (89 mM Tris-Cl, 89 

mM borik asit, 20 mM EDTA) içerisinde elektroforeze tabi tutularak 90 voltta 60 

dakika koşturma işlemi gerçekleştirilmiştir.    

2.4. Qubit Analizi 

DNA’lar izole edildikten sonra miktarının ölçümü için nanodrop (Thermo, Multiscan 

Go) kullanılmış ve DNA kalitesi A260/A280 oranlarına göre belirlenmiştir. Daha sonra 

DNA saflığı ölçümü Qubit cihazında Qubit protokolü uygulamasıyal belirlenmiştir. 

Protokol şu şekildedir; ilk olarak 199 µl Qubit buffer ve 1 µl Qubit reagent eklenerek 

mix hazırlanıp, Qubit ölçüm tüplerine 198 µl paylaştırılarak ve 2 µl DNA eklenerek 2 

dk oda sıcaklığında ve karanlıkta bekletilmiştir. Daha sonra örnekler cihazda okutulup 

değerler ng/µl cinsinden cihaz tarafından hesaplanarak DNA saflık sonuçları elde 

edilmiştir.           
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2.5. S Allel Spesifik PCR Uygulamaları 

Stark Early Orange, Zard, Ordubatbenzeri ve Hacıhaliloğlu kayısı genotiplerde S 

alellerinin belirlenmesi amacıyla Sonneveld ve ark. (2003), Romero ve ark. (2004), 

Sutherland ber ark. (2004)  ve Halasz ver ark. (2007,2010)’ da geliştirdiği primer çiftleri 

kullanılarak PCR uygulamaları gerçekleştirilmiştir. DNA örneklerinde kullanılan 

primerler Tablo 2.1’de verilmiştir [ 98,99]. 

 

Tablo 2.1. S-alellerinin belirlenmesin de kullanılan primerler 

 

Reaksiyon karışımının nihai hacmi 25µL olup, 75 mM Tris-HCl (pH=8.8), 20 mM 

(NH4)2SO4, 2 mM MgCl2, % 0.1 Tween 20, 100 mM her bir dNTP’s, 0.2 mM her bir 

primer, 1.0 U Taq DNA polimeraz ve 30 ng DNA 1X PCR ya sahip bir tampon 

içermektedir.  PCR reaksiyon koşulları şu şekildedir: Başlangıç periyodu 94 oC 2 dakika 

ve 35 devir 94 oC 10 saniye, 58 oC 2 dakika ve 68 oC 2 dakika, her devirde 10 saniyelik 

artış. 

2.6. Örneklerin Fragman Analizi  

241 kayısı çeşit ve tipin S-RNaz geninde birinci intronunda bulunan baz 

büyüklüklerinin belirlenmesi için SRc-F/ SRc-R primerleri kullanılarak PCR 

yapılmıştır.  PCR örnekleri ABI 3500 Genetik analiz cihazına yüklenerek belirlenmiştr. 

Örneklerin ABI 3500 Genetik analiz cihazına yükeleme aşamaları; 

1) SRc-R (5’-GGC CATTGT TGC ACA AAT TG-3’) e SRc-F (5’-CTC GCT 

TTC CTT GTT CTT GC-3’) primerlerini kullanarak S allerini belirmek için 

e EM-PC2consFD TCACMATYCATGGCCTATGG 
EM-PC3consRD AWSTRCCRTGYTTGTTCCATTC 

s SRc-F CTC GCT TTC CTTGTT CTT GC3 
SRc-R GGC CAT TGT TGC ACA AAT TG 

PaConsI-F C/A)CT TGT TCT TG(C/G) TTT (T/C)GC TTT CTT C 
AprSC8R CTAATAACTAAATGCTAAAGAGCA 

AprFBC8-F CATGGAAAAAGCTGACTTATGG 
AprFBC8-R GCCTCTAATGTCATCTACTCTTAG 
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SRc-F primerinin 5’ ucuna 19 bazlık (CACGACGTTGTAAAACGAC) M13 

primeri eklenmiştir. 

2) M13 eklenmiş olan primerler ve VIC-NED-PET-FAM boya primerleri ile 

yukarıda belirtilen döngüde  PCR uygulaması yapılmıştır. 

3) PCR ürününden 1 µL alınıp ddH2O ( steril safsu ) 1/50 oranında 

seyreltilmiştir. 

4) Her bir örnek için HiDi bufferdan 8.8 µL, LIZ (standart) 0.2 µL eklenip 1/50 

oranında seyreltilmiş PCR ürününden 1 µL yükleme tabaklarına konulduktan 

sonra 3-5 defa pipetaj yapılmıştır. 

5) Hazırlanan tabaktaki hava kabarcıklarını almak için 1000 rpm de 10 saniye 

santrifüj yapılmıştır.  

6) DNA çift sarmalının ayrılması için 95 C ‘de 5 dk.  PCR cihazında tutularak 

ayrışması sağlanmıştır. 

7) PCR cihazından çıktığı andan itibaren direk 3-5 dk buz içerisinde bekletirek 

DNA çift sarmalının birleşmesi önlenmiştir. Daha sonra sonuçlar 

Genemapper programına yükleyip baz uzunlukları belirlenmiştir.  

2.7. Yüksek kapasiteli DNA dizileme (High-Throughput Sequencing - HTS) 

Bu tez çalışmasında öncelikle 214 O 400 nolu projede Doç. Dr. Kahraman GÜRCAN’ın 

yürütücülüğü ile gerçekleştirilen ve projeden elde edilen Hacıhaliloğlu çeşidinin tüm 

genom okumları kullanılmıştır. Hacıhaliloğlu çeşidinin genomu ile Genbank’ta kayıtlı 

S-Rnaz (DQ422947) ve SFB (DQ422946) genleri karşılaştırmasıyla Hacıhaliloğlunda 

bu genlerin dizileri elde edilmiştir. Çalışmada Ordubatbenzeri, SEO ve Zard çeşitlerinin 

okumları elde edilmiştir bu okumlarda Hacıhaliloğlunun S-Rnaz ve SFB genleri ile 

eşleştirilerek her dört çeşitte gen dizileri elde edilmiştir.  

 2.7.1 HTS Verilerinin Geneious Programına Aktarılması  

NGS dizileme sonucunda oluşan veriler Illumina okumalarını (fastq.) formatında ileri 

(forward) ve geri (reverse) olarak iki farklı şekilde elde edilmiştir. Genellikle standart 

Illumina adaptörleri, işlemi gerçekleştirenler tarafında kesilmiş olmaktadır. Çalışmada 

ham verilerin birleştirilmesi, temizlemesi ve filtrelemesi işlemler Şekil 2.1’de gösterilen 

basamaklar takip edilerek gerçekleştirilmiştir. 
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Şekil 2.1. Verileri birleştirme, filtreleme ve temizleme işlemi basamakları 

2.7.2.HTS Verilerinin Geneious Programında Birleştirilmesi İşlemi 

Geneious 10 programına verilerin aktarılması işleminden sonra bu verilerin 

birleştirilmesi basamağına geçilmiştir. Verilerin birleştirilmesi için ‘Sequence → Set 

paired reads’ basamağı seçilerek standart belirlenen algoritmalar ile yapılmıştır.  

2.7.3.HTS Verilerinin Geneious Programında Filtrelenmesi ve Temizlenmesi  

Genomun birleştirilmesinden sonra dizi uçlarındaki hatalı, düşük kaliteli okumalar 

düzgün bir genom dizilemesini önlemektedir. Bunun için okumaların düzeltilmesi 

önemli olmaktadır. Geneious 10 programında BBDuk düzeltme aracı bulunmaktadır. 

BBDuk aracında bir “Q” değeri bulunmakta ve bu Phred puanı olarak bilinmektedir 

(değiştirilmiş Mott algoritması). Illumina okumalar için minimum Q değerinin 20’ye 

ayarlanmasını önermektedir. Geneious 10 programında Annotate & Predict → Trim 

menüsü kullanılarak çalışmadaki ham veriler analiz edilmiştir. 

2.7.4.Yeni S-RNaz, SFB Genlerinin Keşfedilmesi ve Filogenetik Sınıflandırılma 

Illumina ile dizilenmiş olan kayısı genomları, Geneious programı kullanılarak filtrelenip 

temizlendikten sonra Geneious 10 programı kullanılarak, Genbank’tan indirdiğimiz S-

Rnaz (DQ422947) ve SFB (DQ422946) genleri ile Hacıhaliloğlu’nun genomu 

eşleştirilerek referans dizileri elde edilmiştir. Ardından diğer üç çeşitde S-Rnaz ve SFB 

genleri belirlenerek Bioedit programında eşleştirilmesiyle primer bölgeleri tespit 

edilmiştir. GenBank’ta kayıtlı Prunus armeniaca S genleri ve elde ettiğimiz S-RNase ve 
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SFB genleri ile Mega 6 programında Neighbor-joining (NJ) seçilerek filogenetik 

sınıflandırma elde edilmiştir. 
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3. BÖLÜM 

BULGULAR 

3.1.Bitkisel Materyal 

Bu tez çalışmasında Erciyes üniversitesi Ulusal Kayısı Genetik Kaynakları Bahçesinden 

toplanan 241 çeşit ve tipin kendine uyuşmazlık durumları moleküler markörler 

kullanılarak belirlenmiştir.   

3.2.DNA Kalitesi ve Saflığı Belirlenmesi  

Çalışmada kullanılan örneklerden yüksek kalitede DNA dizileri elde etmek için daha 

önceden bahsedildiği gibi CTAB yöntemi ile DNA izolasyonu gerçekleştirilmiştir. Elde 

edilen DNA’nın konsantrasyonu, kalitesi ve saflığı belirlenmiştir. DNA’ların jel ve 

konsantrasyon sonuçları gösterilmiştir. 

 

Şekil.3.1. Dört kayısı örneğin DNA jel görüntüsü 

DNA konsantrasyonu ve kalitesi spektrofotometrik ile ng/µl olarak ölçülerek (protein 

molekülleri, polisakkaritler ve fenoller gibi farklı kontaminasyonlar ) DNA'nın saflığı 

Şekil 3.2’de gösterilmiştir. 
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Şekil 3.2. Dört kayısı DNA’nın spektrofotometrik ölçüm sonucu OD260/280 değeri 
1.8/2.00, OD260/230 değeri 1.3/1.6 arasında kaliteli DNA elde edilmiştir. 

Geriye kalan 237 çeşit kayısıdan aynı kalitede DNA miktarları elde edilerek daha 

önceki çalışmalarda tanımlanan S allelerine göre sonuçlar elde edilmiştir. S-RNase 

geninin birinci ve ikinci intron bölgesindeki SRc- F / SRc-R, EM-PC2consFD/ EM-

PC3consRD primerlerini kullanırak belirlenen S allellerin uzunlukları verilmiştir 

[62,60].  

Tablo 3.1. S-RNase geninin birinci ve ikinci intron bölgesindeki SRc- F / SRc-R, EM-
PC2consFD/ EM-PC3consRD primerlerinin yaklaşık uzunlukları 

EM-PC2consFD/ EM-PC3consRD    SRc-R / SRc-F 

S3 ~310 S3 ~268 

S12 ~370 S12 ~262 

S9 veya S20 ~500 S9 ~204 

S7 ~820 S20 ~222 

S2 ~900 S7 ~402 

S13 ~1250 S2 ~332 

S6 ~1300 S13 ~378 

S11 ~1700 S6 ~424 

S19 ~1980 S11 ~304 

S8 veya Sc ~2800 S19 ~334 

Sx ~1270 S8 veya Sc ~353 

    Sx ~236 
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3.2.1. Uyusmazlık Durumlarının Belirlenmesi  

241 genotipte yapılan S allel spesifik  PCR sonucunda çeşit ve tiplerin uyuşmazlık 

durumları belirlenmiştir. PCR sonucunda elde edilen bantlar ve bu bantlara denk gelen 

S alleli örnek jel görüntüleri Şekil 3.3’de sunulmuştur.  

 

 

Şekil 3.3. EM-PC2consFD ve EM-PC3consRD primeri ile çoğaltılan S-RNase geninin 
ikinci intronu 

 

 

Şekil 3.3. SRc-F - SRc-R primeri iler çoğaltılan S-RNase geninin ikinci intronu. Allel 
uzunluklarının doğru elde edilmesi için okumlara kapilar elotroforezde 

gerçekleştirilmiştir. 

 

 

Şekil  3.3. AprSC8R- PaConsI F primer çifti ile çoğaltılan SC/S8-RNase alleli 
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Şekil 3.3. AprFBC8-F -AprFBC8-R  primer çifti  ile çoğaltılan, SFBC/8 allelerini 
ayırmada kullanılan HVb bölgesi 

 

PCR da kullanılan primer kombinasyonları ile kendiyle uyuşur kayısı çeşitlerinde 

yaklaşık 354 bp büyüklüğünde bantlar elde edilerek tüm örneklerin baz büyüklükleri 

Tablo.3.2’de verilmiştir. 

Tablo 3.2. Kullanılan Primere Göre Baz Çifti Boyutu ve S-Genotip Değerleri 

NO Genotipler 
SRc-F / 
SRc-R 

EM-PC2consFD EM-
PC3consRD 

AprSC8

R 

PaConsI

-F 

 

AprFBC8-

F 

AprFBC8-

R 

 

S-
genotip 

1 23a 332/354 900/- 550/- 500/500 S2/SC 

2 Ethembey 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

3 Hacı Kız 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

4 Polinois 204/204 500/500 - 150/500 S9/S9 

5 5101 268/424 310/1300 - 150/500 S3/S6 

6 Silistre Rona 378/378 1250/- - 150/500 S13/S13 

7 1346 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

8 Güz-103 268/- 310/820 550/- 150/150 S3/S7 

9 Castelbrite 332/- 900/1980 - 150/500 S2/S19 

10 Tyinthe 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

11 
Ordubat 
Benzeri 

424/- 1300/1980 - 150/500 S6/S19 

12 Tekeler 220/424 1980/- - 150/500 
S20/SX

1 

13 Paviot 354/- 900/- 550/- 500/500 SC/S2 
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14 4203 268/304 310/1700 - 150/500 S3/S11 

15 Gü-52 200/424 500/1300 - 150/500 S9/S6 

16 Zard 332/332 - - 150/150 S2/- 

17 Markuleşti 378/378 - 550/- 500/500 S13/- 

18 Aurora 402/- 820/- 600/- 150/500 S7/- 

19 K3812 268/354 310/- 550/- 150/150 S3/SC 

20 1342 268/424 310/1980 - 150/500 S3/SX1 

21 69k 354/378 1250/- 550/- 150/150 SC/S13 

22 14 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

23 Y6 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

24 Kuru Kabuk 200/402 500/820 - 150/500 S7/S9 

25 
Teyfik 

Yıldırım 
268/354 310/- 550/- 150/150 S3/SC 

26 Gül-50 200/354 500/- 550/- 150/150 S9/SC 

27 İribitingen 200/378 500/1250 - - S9/S13 

28 Turfanda 354/402 820/- 550/- 150/150 SC/S7 

29 1292 354/354 - 550/- 150/150 SC/S8 

30 62-K 328/354 900- 550/- 150/150 S2/S8 

31 Fracasso 354/402 - 550/- 500/500 SC/S7 

32 Çanakkale 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

33 67-K 354/378 1250/- 550/- 500/500 SC/S13 

34 
AkçadagGüne

y 
268/354 280/- 550/- 150/150 S3/S8 

35 Ziraat Okulu 328/354 900/- 550/- 150/150 S2/S8 

36 Casno Dren 268/354 280/- 550- 150/150 S3/S8 

37 X1 Zerdali 268/268 310/- - 150/500 S3/- 

38 Hungry Best 268/354 280- 550/- 150/500 S3/SC 

39 Çöloglu 200/354 500/- 550/- 150/150 S9/S8 

40 Paşamişmişi 200/222 500/- - 150/500 S9/S22 
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41 64-K 354/378 -/1250 550/- 150/500 SC/S13 

42 4202 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

43 Eb 304/378 1700/1250 - 150/500 S11/S13 

44 3803 268/424 280/- - 150/500 S3/S6 

45 Sefer Çoban 424/- -/1250 - 150/500 S6/S13 

46 92.23.01 354/354 1980/- 550/- 500/500 SC/S19 

47 Erivan 354/354 1980/- 550/- 150/150 S8/S19 

48 Seo 354/- - 550/- 150/500 SC/- 

49 1345 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

50 11 - 820/900 600/- 150/500 S7/S2 

51 63-K - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

52 Royal 354/354 2800/- 550/- 150/150 S8/SC 

53 Paviot - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

54 Sogancı - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

55 Gü-13 200/354 500/- 550/- 150/150 S9/S8 

56 Çekirge 52 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

57 Hasanbey - 900/- - 500/500 S2/- 

58 K-3811 - 1700/900 450/- 500/500 S11/S2 

59 Kayısı Eriği 304/354 1700/- 450/- 500/500 S11/SC 

60 Gü-100 260/- 370/1300 - 500/500 S12/S6 

61 692-K 354/378 1250/- 550/- 500/500 SC/S13 

62 Palumella 354/402 - 550/- 500/500 SC/S7 

63 Kayısı Eriği 2 268/354 280/- 550/- 150/150 S3/S8 

64 6 354/402 820/- 550/- 500/500 SC/S7 

65 615 260/- 370/1300 - 150/500 S12/S6 

66 1294 402/- 820/- - 150/500 S7/- 

67 Wilson D 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

68 Bebeco 354/402 820/- 550- - SC/S7 
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69 10 402/- 820/1980 600/- 150/500 S7/S19 

70 Mektep 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

71 66-K 354/402 820/- 550/- 500/500 SC/S7 

72 Şeftalicioglu 200/354 500/- 550/- 150/150 S9/S8 

73 2244 260/- 370/- - 150/500 S12/- 

74 2619 - 900/- - 150/500 S2/- 

75 7 - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

76 2254 - 900/- - 150/500 S2/- 

77 3808 354/- 2800/- 550/- 150/500 SC/S8 

78 Proyma 402/402 820/1980 - 150/500 S7/S19 

79 1032 354/378 -/1250 550/- 500/500 SC/S13 

80 2240-şekerpare 378/- -/1980 - 150/500 S13/S19 

81 93,22,02 260/260 370/1980 - 150/500 S12/S19 

82 12 402/402 820/1700 - 150/500 S7/S11 

83 Ninfa 354/402 -/820 550/- 500/500 SC/S7 

84 Levent 424/424 1300/1700 - 500/500 S6/S11 

85 Kırmızı 260/-- 370/- - 150/500 S12/- 

86 5 260/- 370/- - - S12/- 

87 6/-1 200/- 500 - 500/500 S9/- 

88 3 354/402 -/820 550/- 150/150 S8/S7 

89 2241 200/- 500/- 400/- 150/150 S9/- 

90 Cafona 354/402 - 550/- 500/500 SC/S7 

91 Rakowsky - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

92 1343 İtalya 354/- 2800/- 550/- 500/500 SC/- 

93 K5104 220/260 -/370 - 150/500 S20/S12 

94 1298 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

95 Sakıt 4 424/- 1300/1980 - 150/500 S6/S19 

96 22--3 304/354 1700/- 550/- 150/150 S11/- 
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97 Gü-2 378/402 1250/820 550/- 150/150 S13/S7 

98 K691 200/260 500/370 550/- 500/500 S9/S12 

99 2250 424/424 1300/1300 - 150/150 S6/- 

100 5103 268/424 280/1980 550/- - S3/SX1 

101 Canino - 900/- - 500/500 S2/- 

102 1296 402/424 820/1980 - 500/500 S7/SX1 

103 61k 354/424 1980/- - 150/150 S8/SX1 

104 K3813 354/354 - - 500/500 SC/- 

105 
SınırdakiKayıs

ı 
236/378 1250/- - 500/500 

SX2/S1
3 

106 X3-Zerdali 200/220 500/- - 500/500 S9/S20 

107 X2-Zerdali - 370/- - 500/500 S12/- 

108 68k 262/304 370/- - 500/500 S12/S11 

109 2 - 820/1980 600/- 500/500 S7/S19 

110 17 - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

111 1860 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

112 Y-1 - 820/900 - 500/500 S7/S2 

113 K5002 - 900/- 550/- 150/150 S2/- 

114 11/1-2p - 820/900 - 500/500 S7/S2 

115 Zerdali - 900/- 550/- 500/500 S2/- 

116 K3812 268/354 280/- 550/- 150/150 S3/S8 

117 Güz Eriği 424/424 1300/1980 - 500/500 S6/SX1 

118 Yerli İzmir 354/402 820/- 550/- 500/500 SC/S7 

119 Gü-8 260/378 370/1250 - 150/150 S12/S13 

120 Adilcevaz-3 222/354 500/- 550/- 500/500 S20/SC 

121 A Erik 260/378 820/1250 - 500/500 
SX2/S1

3 

122 
TokalıogluYal

ova 
328/354 900/- 550/- 500/500 S2/SC 
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123 Alkaya 200/200 500/- - 150/150 S9/- 

124 22--6 268/378 280/1250 - 500/500 S3/S13 

125 K4204 260/378 370/1250 - 500/500 S12/S13 

126 
Mahmut 
Ölmez 

200/378 500/1250 - 500/500 S9/S13 

127 K5105 304/328 1700/900 - 500/500 S11/S2 

128 693k 328/354 900/- 550/- 500/500 S2/SC 

129 K0613 222/328 -/900 - 500/500 S20/S2 

130 Y-11 328/424 900/- - 500/500 S2/S6 

131 1299 268/424 280/- - 150/150 S3/S6 

132 Luizet 354/354 - - 150/500 SC/S8 

133 Y-12 304/- 1700/- - 500/500 S11/- 

134 Alioglu-49 262/354 370/- 550/- 500/500 S12/- 

135 8 202/262 500/370 - 150/500 S9/S12 

136 1343 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

137 İsmiailoglu -/304 370/1700 - 150/500 S12/S11 

138 143813 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

139 5001 262/424 370/1980 - 500/500 
S12/SX

1 

140 1295 236/328 1250/900 550/- 500/500 SX2/S2 

141 Abuzer Gülen -/402 1250/820 - 500/500 S13/S7 

142 1342 268/424 280/1980 - 150/500 S3/SX1 

143 
TufandaEskiM

alatya 
354/402 -/820 550/- 150/500 SC/S7 

144 Kabaaşı 200/378 500/1250 - 150/500 S9/S13 

145 İmprahor 268/424 280/1980 - 500/500 S3/SX1 

146 1297 354/354 - 550/- 150/150 S8/- 

147 Y4 328/378 900/1250 - 500/500 S2/S13 

148 
Sekerpare 
Benzeri 

268/424 280/1300 - 500/500 S3/S6 
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149 92,58,02 222/354 500/- 550/- 150/500 S20/SC 

150 2256 202/354 500/- 550/- 500/500 S9/SC 

151 Y-3 328/378 900/1250 - 500/500 S2/S13 

152 1297 Alanya 354/354 - 550/- 150/150 S8/- 

153 Harcot -/402 310/- - 150/150 S3/S7 

154 31k03 268/378 310/- - 150/500 S3/S12 

155 1302 268/424 280/1980 - 150/500 S3/SX1 

156 12 Tokalıoğlu 268/424 280/1980 - 500/500 S3/SX1 

157 
Yegen Eski 

Maltya 
304/354 1700/- 550/- 500/500 S11/SC 

158 2252 378/402 -/820 - 150/150 S13/S7 

159 2234 268/424 280/1300 - 500/500 S3/S6 

160 6--4 268/- 310/820 - 150/150 S3/S7 

161 1293 354/354 - 550/- 150/150 S8/- 

162 Ordubat 268/- 310/820 - 150/500 S3/S7 

163 Geç Aprikoz -/304 1300/1700 - 150/500 S6/S11 

164 1346 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

165 01.K.13 328/424 900/1980 - 500/500 S2/SX1 

166 Tokaloglu 402/- 820/1300 - 500/500 S7/S6 

167 
Şekerpare 

Igdır 
268/- 280/1300 - 500/500 S3/S6 

168 
No:1 Zerdali 

Okul 
304/328 1700/900 - 500/500 S11/S2 

169 K4207 354/354 - 550/- 150/150 S8/S8 

170 Sam 354/402 -/820 550/- 150/500 SC/S7 

171 K618 328/424 900/1300 - 150/500 S2/S6 

172 Mahmut Eriği 378/424 1250/- - 500/500 S13/S6 

173 1364 268/402 280/820 - 150/500 S3/S7 

174 2251 268/424 280/1980 - 500/500 S3/SX1 

175 Adilcevaz-4 378/424 1250/- - 500/500 S13/S6 
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176 Adilcevaz-2 262/268 370/280 - 150/500 S12/S3 

177 Sakıt-7 354/424 1980/- 550/- 150/500 SC/SX1 

178 Şekerpare 268/424 280/1300 - 150/500 S3/S6 

179 Y5 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

180 Kayseri(Pa) 268/354 280/- 550/- 500/500 S3/SC 

181 İmrahor 268/424 280/1980 - 150/500 S3/SX1 

182 Mektep 8 354/354 2800/- 550/- 150/500 SC/S8 

183 Çataloglu 200/424 500/- - 150/150 S9/S6 

184 Apligoz 328/378 900/1250 - 150/500 S2/S13 

185 
1295 

Tokaloglu 
354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

186 31.K.05 262/- -/310 - 150/500 S12/S3 

187 2437 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

188 23 202/354 500/ 550/- 150/500 S9/- 

189 1344 354/402 820/- 550/- 150/500 SC/S7 

190 K4205 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

191 K691 262/354 370/- 550/- 150/150 S12/SC 

192 2246 304/- 1700/900 550/- 500/500 S11/S2 

193 Karacabey 200/- -/310 550/- 500/500 S9/S3 

194 Roxana 354/354 500/- 550/- 500/500 SC/- 

195 07.K.11 202/260 500/- - 500/500 S9/S12 

196 07.K.15 236/402 1250/- 550/- 500/500 SX2/S7 

197 1344 354/354 1300/1980 550/- 150/500 S6/S19 

198 Sakıt-1 268/- -/820 - 150/500 S3/S7 

199 13 328/- -/1300 - - S2/S6 

200 Perfection 354/354 - 550/- - SC/- 

201 
ZerdaliÇolaklı 

İzmir 
260/- -/900 - 500/500 S2/S12 

202 1860 328/354 - 550/- 500/500 S2/SC 
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203 2242 328/354 370/500 - 150/500 SC/S8 

204 2620 354/354 820/1300 - 150/150 S8/- 

205 2249 354/402 1300/- 550/- 150/150 S8/- 

206 Sivas(Pa) -  /424 280/1980 - - S3/SX1 

207 K621 - /378 900/- 550/- - S2/S13 

208 2239 200/354 - 550/- 150/500 S9/SC 

209 2257 268/424 280/- - 150/500 S3/S6 

210 Sakıt 3 268/424 280/1980 - 150/500 S3/SX1 

211 K0617 304/328 1700/900 - 150/150 S11/S2 

212 K0616 328/354 900/- 550/- 150/150 S2/S8 

213 2243 268/402 280/- - - S3/S7 

214 Köfte Kayısı 220/268 500/- - 500/500 S20/S3 

215 Xx Zerdali 200/220 - 550/- 500/500 S9/S20 

216 1260 Mehmet 354/354 1250/1700 - 500/500 S13/S11 

217 K3860 304/424 -/500 - 150/500 S6/S11 

218 Hacıhaliloglu 200/424 280/- - 150/500 S9/S6 

219 K3811 200/424 900/- - - S9/S6 

220 1344 304/328 - - 150/150 S11/S2 

221 92.58.01 354/402 - 550/- 150/150 S8/S7 

222 K4206 220/354 500/- - 150/150 S20/S8 

223 Ambrossia 202/222 500/- - - S9/S20 

224 Y10 354/354 - 550/- 150/500 SC/S8 

225 K5104 222/262 -/370 - 150/150 S20/S12 

226 Erkanoglu Erik 354/402 820/- 550/- 150/500 SC/S7 

227 1298 Ankara 354/354 - 550/- 500/500 SC/- 

228 
2235 Hacı 

Kaya 
202/222 500/- 400/- - S9/S20 

229 Adilcevaz-5 200/378 500/1250 - 500/500 S9/S13 

230 Tokaloglu 236/402 1250/820 - - SX2/S7 
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Erzincan 

231 Aprigoz-2 304/378 -/1250 - - S11/S13 

232 92.58.03 200/236 500/1250 - 150/150 S9/SX2 

233 8 Zerdali 200/354 500/- 550/- 150/150 S9/S8 

234 
1296 Datca 

Güzeli 
402/424 820/1980 - - S7/SX1 

235 2236 268/424 310/1300 - 500/500 S3/S6 

236 1346 354/354 - 550/- 150/150 S8/- 

237 65k 328/424 -/1980 - - S2 /SX1 

238 Çataloglu-2 328/424 - - - S2/S6 

239 Palsteyn 200/424 - - - S9/S6 

240 Priona 328/402 - - - S2/S7 

241 P.Colomer 402/402 - - 500/500 S7/- 

SX1: bilinmeyen allel SX2: bilinmeyen allel 

 

Tablo 3.3 241 kayısı genotipine de bulunan S allellerinin sayısı SX1: bilinmeyen allel 
SX2: bilinmeyen allel 
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Tablo 3.4 241 kayısı genotipine de bulunan S allellerinin yüzdesi SX1: bilinmeyen allel 
SX2: bilinmeyen allel 

 

Bu çalışmada kayısı çeşit ve tiplerinde kendine uyuşurluk ve uyuşmazlık durumları 

belirlenmiştir. Belirlenen primer kombinasyonlarıyla yapılan PCR çalışmaları 

sonucunda elde edilen PCR ürünleri elektroforez işleminden geçirilerek jel görüntüleri 

alınmış ve bant büyüklükleri markörlerle karşılaştırılarak tespit edilmiştir. Jel 

görüntülerinde mevcut bantlar daha önceki yapılan çalışmalarla karşılaştırılarak S 

allelleri belirlenmiştir ve PCR ürünleri ABI cihazına yüklenerek de allellerin bp 

büyüklükleri ortaya çıkartılmıştır. Bu çalışma sonuçlara göre kendiyle uyuşurluk, 

kendine uyuşmazlık durumu ve yeni belirlenen S alleli taşıyan kayısı çeşitleri tablo 

3.5.’ de verilmiştir.         
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Tablo 3.5: Erciyes üniversitesi Ulusal Kayısı Genetik Kaynakları Parselinde yer alan 
kayısıların kendiyle uyuşurluk uyuşmazlık durumları 

Kendiyle 
Uyuşur 

Kendiylee Uyuşmaz 
(1) 

Kendiylee Uyuşmaz 
(2) 

Yeni Belirlenen S 
Alleli Taşıyanlar 

23a,  Ethembey Polinois,  İribitingen  11/1-2p,   K4204 Tekeler 

Hacı Kız,  1346 5101,  Gü-52 Zerdali,  2,  17,  Y-1 1342 

Tyinthe,  Paviot Silistre Rona K3812,  Gü-8 5103 

K3812, 64k, 14, 
Y6 

Güz-103,   6--4 Güz Eriği,  1299 1296 

Teyfik Yıldırım Castelbrite, 
Tokaloglu 

K5105,  K0613 61k 

Gül-50,Tufanda Ordubat Benzeri  Y-12,  1302 Sınırdaki Kayısı 

1292,Fracasso Tekeler,  Aurora Alioglu-49, 5001 Güz Eriği 

Çanakkale Zard, 4203 İsmiailoglu, 8  A Erik 

Akçadag Güney Markuleşti, 
Çataloglu 

Abuzer Gülen,  Y-
3,2234 

5001 

Hungry Best A Erik, 22-6, Alkaya 1342,  01.K.13 1295 

64-K, 4202, 
92.23.01 

Mahmut Ölmez, Y-
11 

İmprahor, 1295 1342 

Seo,1345 62-K, 1342,  Kuru 
Kabuk  

12,971,342 İmprahor 

Çekirge52, Royal Ziraat Okulu Sekerpare Benzeri 1302 

Kayısı Eriği Casno Dren,  Erivan Çataloglu-2, 
P.Colomer  

12 Tokalıoğlu 

692-K, 6, 66-K X1 Zerdali, Y4, 
2252 

1297 Alanya,12 
Tokalıoğlu 

01.K.13 

Palumella Çöloglu, 3803, Eb Harcot, 31k03 2251 

Wilson D Paşamişmişi Palsteyn, Priona Sakıt-7 

Bebeco, Mektep Şekerpare Igdır 1293, Ordubat İmrahor 

3808, 1032.Ninfa Sefer Çoban, 
93.22.02 

Geç Aprikoz 07.K.15 

Cafona No:1 Zerdali Okul K4207, 1364 Sivas(Pa)  

1343 İtalya 63-K,  11 ,  Paviot K618, 2251 Sakıt 3 

1298, K3813, 
1860 

Şekerpare , İmrahor Mahmut Eriği Tokaloglu 
Erzincan 

Yerli İzmir Sogancı, 2244 Adilcevaz-4 92.58.03 

Adilcevaz-3 Gü-13, 615,  
Aprigoz-2 

Adilcevaz-2 1296 Datca 
Güzeli  

Tokalıoglu 
Yalova 

Hasanbey,  2619 2236, 65k, 1346 65k 

693k, 1343 K-3811, 1294 Apligoz,  31.K.05  

Luizet, Sakıt-7 Gü-100, 10,  
2235hacı Kaya 

Karacabey  

143813, Kabaaşi Kayısı Eriği 
2,Adilcevaz-5 

07.K.11,  23  
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Tufanda Eski 
Malatya 

Şeftalicioglu,  7 07.K.15, 2246  

92, 58, 02 Proyma, 2254 Sakıt-1, 13  

2256, Sam, 2437 2240-Şekerpare, 12 Zerdali Çolaklı İzmir  

Yegen Eski 
Maltya 

Tokaloglu Erzincan Sivas(Pa) , 1344  

1346, Y5, 1344 Levent, 5, K5002 K621, 2257  

Kayseri(Pa) Kırmızı,  3, K0617, 
2620 

Sakıt 3, 2249  

Mektep 8 Rakowsky, 2241 8 Zerdali,  92.58.03  

1295 Tokaloglu K5104,  6/1,  Köfte 
Kayısı 

1296 Datca Güzeli   

K4205, 1860 Sakıt 4, 22-3 Xx Zerdali, K0616  

K691.2242 Canino, 1296, 61k 1260 Mehmet   

Perfection Sınırdaki Kayısı K3860, 2243  

Y10, 2239, 
Roxana 

X3-Zerdali, Gü-2 Hacıhaliloglu  

Erkanoglu Erik X2-Zerdali, K691 K3811, 1344, K4206  

1298 Ankara 68k, 2250, 5103 92.58.01, K5104  

 

3.2.2. Yüksek kapasiteli dizileme (High-Throughput Sequencing - HTS) Sonuçları 

Tez çalışmasında HTS ile elde edilen ham veriler birleştirilmeden önce Geneious 

programına iki dosya halinde yüklenmiştir. SEO için 51.925.278, Ordubatbenzeri için 

62.931.347, Zard için 62.649.448 çift yönlü okumalar elde edilmiştir. 

Tablo 3.6. SEO, Ordubatbenzeri, Zard çeşitlerinin ileri ve geri okuma Verileri 

Örnek İsimleri Okuma Sayısı % GC Nükleotid Sayısı 

SEO_ileri okuma sayısı 51.925.278 % 39.1 13.033.244.778 

SEO_geri okuma sayısı 51.925.278 % 39.3 13.033.244.778 

Ordubatbezeri_ileri okuma sayısı 62.931.347 % 38.7 15.795.768.097 

Ordubatbezeri_geri okuma sayısı 62.931.347 % 39.0 15.795.768.097 

Zard_ ileri okuma sayısı 62.649.448 % 39.0 15.725.011.448 

Zard_ geri okuma sayısı 62.649.448 % 39.3 15.725.011.448 
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3.2.3. HTS Verilerinin Birleştirilmesi Sonuçları 

Geneious 10 programında verilerin birleştirilmesi sonucunda SEO çeşidi için 251 

nükleotidden oluşan 103.850.556 kaliteli okuma elde edilmiştir. Okumanın GC oranı 

39.2 ve nükleotid sayısı 26.066.489.556’dır. Ordubatbenzeri’nde 251 nükleotidden 

oluşan 125.862.694 kaliteli okuma elde edilmiştir. GC oranı 38.9 ve toplam nükleotid 

sayısı 31.591.536.194’dür. Zard çeşidi için ise 251 nükleotidden oluşan 125.298.896 

okuma sayısı elde edilmiştir. GC oranı 39.2 ve nükleotid sayısı 31.450.022.896’dır 

(Tablo 3.2.3). 

Tablo 3.7. Birleştirme İşlemi sonucunda Elde edilen okumaların Verileri 

Örnek Adı Okuma sayısı GC Oranı(%) Nükleotid Sayısı 

SEO 

Ordubatbenzeri 

Zard 

103.850.556 

125.862.694 

125.298.896 

39.2 % 

38.9 % 

39.2 % 

26.066.489.556 

31.591.536.194 

31.450.022.896 

 

3.2.4.Hts Sonrası Örneklerin Filtreleme, Temizleme İşlemi Sonuçları S-RNaz Ve 

SFB Allellerinin Belirlenmesi  

Genom sıralamasından sonra dizi uçlarındaki hatalı, düşük kaliteli okumalar düzgün bir 

genom dizilemesini önlemektedir. Bunun için okumaların düzeltilmesi önemli 

olmaktadır. Geneious 10 programında BBDuk düzeltme aracında uygun algoritmaları 

kullanarak temizleme işlemleri gerçekleştirilmiştir. 

Temizleme işlemlerinden sonra, SEO örneği için 94.975.040 temiz okuma sayısı elde 

edilmiştir ve GC oranı 38.6’dır. Toplam nükleotid sayısı ise 19.806.141.708’dir. 

Ordubatbenzeri için 116.835.356 ile GC oranı 38.3 olan temiz okuma elde edilmiştir. 

Toplam nükleotid sayısı ise 24.656.268.363’tür. Zard çeşidinden ise toplam 

113.792.588 temiz okuma sayısı ile GC oranı 38.5 olarak tespit edilmiş ve toplam 

nükleotid sayısı ise 23.863.224.916 elde edilmiştir (Tablo 3.8). 
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Tablo 3.8. Geneious programı ile filtreleme ve temizleme işlemi sayısal verileri 

Örnek Adı Okuma sayısı GC Oranı(%) Nükleotid Sayısı 

SEO 

Ordubatbenzeri 

Zard 

94.975.040 

116.835.356 

113.792.588 

38.6 % 

38.3 % 

38.5 % 

19.806.141.708 

24.656.268.363 

23.863.224.916 

Hacıhaliloğlu’nda elde edilen 354.411.380 temiz okuma sayısı ile S-RNaz ve SFB 

dizileri ile karşılaştırılmıştır. 353.660.646 eşleştirilmiş kullanılmayan okuma GC oranı 

38.7, 362.252 eşleştirlmemiş kullanılmayan okuma ile GC oranı 31.6, 750.734 

kullanılan okumlardan da GC oranın 27.4 olarak belirlenmiştir. Kullanılan okumalardan 

18.541 tanesi S-RNaz ile 269.943 tanesi de SFB ile eşleştirilmiştir. S-RNaz ve SFB 

dizileri sırasıyla 5.227, 3.150 nükleotid uzunluğunda ve GC oranları 28.7, 28.3 olarak 

belirlenmiştir.  

SEO örneği için 94.975.040 temiz okuma sayısı ile S-RNaz ve SFB dizileri ile 

karşılaştırılma sonucunda 94.771.490 eşleştirilmiş kullanılmayan okuma GC oranı 38.6, 

97.836 eşleştirlmemiş kullanılmayan okuma ile GC oranı 32.00, 203.550 kullanılan 

okumlardan da GC oranın 27.7 olarak belirlenmiştir. Kullanılan okumalardan 32.615 

tanesi S-RNaz ile ve 73.101 tanesi de SFB ile eşleştirilmiştir. S-RNaz ve SFB dizileri 

sırasıyla 5.230, 3.150 nükleotid uzunluğunda ve GC oranları 29.9, 28.5 olarak 

belirlenmiştir.  

Ordubatbenzeri için 116.835.356 temiz okuma sayısı ile S-RNaz ve SFB dizileri ile 

karşılaştırılma sonucunda 116.589.456 eşleştirilmiş kullanılmayan okuma GC oranı 

38.3, 119.008 eşleştirlmemiş kullanılmayan okuma ile GC oranı 31.8, 245.900 

kullanılan okumlardan da GC oranın 27.6 olarak belirlenmiştir. Kullanılan okumalardan 

39.066 tanesi S-RNaz ile ve 87.828 tanesi de SFB ile eşleştirilmiştir. S-RNaz ve SFB 

dizileri sırasıyla 5.191, 3.152 nükleotid uzunluğunda ve GC oranları 30.5, 28.7 olarak 

belirlenmiştir. 

Zard çeşidinden ise toplam 113.792.588 temiz okuma sayısı ile S-RNaz ve SFB dizileri 

ile karşılaştırılma sonucunda 113.555.110 eşleştirilmiş kullanılmayan okuma GC oranı 

38.6, 115.268 eşleştirlmemiş kullanılmayan okuma ile GC oranı 32.00, 237.478  
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kullanılan okumlardan da GC oranın 27.7 olarak belirlenmiştir. Kullanılan okumalardan 

37.948 tanesi S-RNaz ile ve 84.264 tanesi de SFB ile eşleştirilmiştir. S-RNaz ve SFB 

dizileri sırasıyla 5.221,  3.164 nükleotid uzunluğunda ve GC oranları 30.00,  28.9 olarak 

belirlenmiştir.  

 

3.3. S-RNaz Geninin Dizi Analizi ve filogenetik sınıflandırma 

Elde edilen S-RNaz nükleotid dizileri, Rosaceae'deki S-RNaz’ ların tipik birincil 

yapısını temsil ettiğini ortaya koymuştur. Beş korunmuş bölge (C1,C2, C3, RC4 ve C5) 

ve bir hipervariable (HV) bölgesi şekil 3.5.’de gösterilmiştir. Hacıhaliloglu, Stark Early 

Orange, Zard ve Ordubatbenzeri kayısı çeşitlerinde belirlenen S-RNazlar yeni S 

allellerini ayırt edebilecek derece uzunlukta, yüksek polimorfizm göstermişlerdir.  

Bu kayısı çeşitlerinin S-RNaz’larını NCBI (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi ) veri 

bankasında Prunus armeniaca S-RNaz genleriyle karşılaştırdığımızda en düşük  

%79.98 en yüksek 94.55 arasından benzerlik gösterdiğini tespit edilmiştir. 

 

Tablo 3.9. S-RNaz geninin  Prunus armeniaca’lar arasında en yüksek ve  en düşük  
benzerlikleri 

Örnekler Accession % 

HH 
KF951503.2 90.63 

EU516388.1 82.41 

 SEO 
 EU570210.1 91.16 

 DQ422947.2 79.98 

OB 
KF951503.2 91.35 

AY587564.1 81.98 

ZARD 
EF173401.1 94.55 

DQ422947.2 81.61 
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S-RNaz nükleotidinin SEO kayısı çeşidi ile karşılaştırlması sonucunda primer bölgeleri 

Şekil 3.4‘de gösterilmiştir.  

 

Şekil 3.4. S-RNaz nükleotidinin SEO kayısı çeşidi ile karşılaştırlması sonucunda primer 
bölgeleri 

 

NCBI (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi )’da GU586228.1, KF951503.2, 

KF975455.2, HQ615602.1 ve DQ422947.2 accession numaraları ile kayıtlı S-RNaz 

genleri ile eşleştirme sonucunda RHV bölgesi ile C3 bölgesi arasında bu 4 çeşitte 

(Hacıhaliloglu(HH), Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve Zard)  

nükleotid dizileri belirlenememiştir.  
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Şekil1 3.5. Genbankta kayıtlı GU586228.1, KF951503.2, KF975455.2, HQ615602.1 ve 
DQ422947.2 accession numaraları ile karlışlastırma sonucunda Hacıhaliloglu(HH), 
Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve Zard kayısı çeşitlerin S-
RNaz’larınnda belirlenen primerler ve (C1,C2, RHV C3, RC4,C5) bölgeleri  
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Tablo 3.10. Hacıhaliloglu(HH),Ordubatbenzeri(OB) Stark Early Orange (SEO) ve Zard 
kayısı çeşitlerin S-RNaz’ların primir bölgelerinde belirlenen baz büyüklükleri 

Örnekler SRcF 

SRc-R 

EMPC2consFD/EMPC3cons
RD 

PaConslF 

AprSC8R 

AprFBC8F/A

prFBC8R 

HH 266  1655  461  507  

SEO 334  1414  528  507  

OB 343  1354  537  507  

ZARD 344  1334  540  507  

 

Bu 4 kayısı çeşitleri ile Genbankta kayıtlı GU586228.1, KF951503.2, KF975455.2, 

HQ615602.1, DQ422947.2 accession numaraları Prunus armeniaca’larla elde edilen 

filogenetik sınıflandırmada Hacıhaliloglu(HH) , Ordubatbenzeri (Ob) aynı  Stark Early 

Orange (Seo),ve Zard çeşidi ise farklı grubta grupta yer almıştır. 

 

Şekil 3.6. Hacıhaliloglu(HH), Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve Zard 
kayısı çeşitlerinden elde edilen S-RNaz dizileri ile NCBI (ulusal biyoteknoloji bilgi 
merkezi ) veri bankasında kayıtlı Prunus armeniaca S-lokus S-RNazları ile elde edilen 
filogenetik sınıflandırma 

 

 HH-SRNase

 OB-SRNase

 SEO-SRNase

 ZARD-SRNase

 KF951503.2 Prunus armeniaca S locus S-RNase 52 (S-RNase) gene complete cds

 GU586228.1 Prunus armeniaca S38-RNase gene complete cds

 DQ422947.2 Prunus armeniaca S-locus S-RNase c (S-RNase) gene complete cds

 KF975455.2 Prunus armeniaca S-RNase 53 (S-RNase) gene complete cds

 HQ615602.1 Prunus armeniaca S-locus associated ribonuclease (S-RNase) gene S-RNase-S24 allele complete cds

0.5
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3.4. SFB Geninin Dizi Analizi 

Prunus'taki diğer SFB genlerinde olduğu gibi, kayısı genotiplerimiz de bulanan N-

terminal bölgesinde yer alan bir F-box alanı, iki değişken bölge ( V1, V2) ve iki HV 

bölgesi ( HVa, HVb) gösterilmiştir. 

Dört çeşitte Elde edilen SFB genlerini NCBI (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi ) veri 

bankasında karşılaştırdığımızda Prunus armeniaca SFB genlerine genlerine en düşük  

%84.61 en yüksek 92.35 arasından benzerlik gösterdiğini tespit edilmiştir.  

Bu 4 çeşitte ortak olarak en yüksek benzerlik Genbankta KP938528.2 accession 

numarası ile kayıtlı gene benzerlik göstermştir. HH, SEO ve Zard çeşidi referans olarak 

aldığımız DQ422946.1 accession numaralı SFB genine en düşük benzerlik göstermiştir. 

OB kayısı çeşidi ise bu 3 kayısıdan farklı AY587565.1 accession numaralı gene en 

düşük benzerliği göstermiştir. (Tablo 3.11.).  

 

Tablo 3.11. SFB geninin  Prunus armeniaca’lar arasında en yüksek ve  en düşük  
benzerlikleri 

Örnekler Accession % 

HH 
KP938528.2 92.11 

DQ422946.1 84.81 

SEO 
KP938528.2 92.14 

DQ422946.1 85.12 

OB 
KP938528.2 92.35 

AY587565.1 84.61 

ZARD 
KP938528.2 89.35 

DQ422946.1 85.03 
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SFB nükleotidinin SEO kayısı çeşidi ile karşılaştırlması sonucunda primer bölgeleri 

Şekil 3.7 ‘da gösterilmiştir. Bu 4 çeşit için (Hacıhaliloglu(HH), Ordubatbenzeri (OB), 

Stark Early Orange (SEO) ve Zard) AprFBC8-F/ AprFBC8-R primerinde baz büyülüğü 

aynı şekilde tespit edilmiştir.(Tablo 3.10.) 

 

 

 

Şekil 3.7. SFB nükleotidinin SEO kayısı çeşidi ile karşılaştırlması sonucunda primer 
bölgesi 

 

NCBI (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi )’da FJ377727.1, DQ887488.1, 

HQ615603.1, EU652887.1, EU652885.1, EU652884.1 ve DQ422946.1   accession 

numaraları ile kayıtlı SFB genleri ile eşleştirme sonucunda primer bağlanma 

bölgesinden sonra yaklaşık olarak 500 bp lık bölgede bu 4 çeşit için 

(Hacıhaliloglu(HH), Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve Zard) 

nükleotid dizileri belirlenememiştir.  
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Şekil 3.8. Genbankta kayıtlı FJ377727.1, DQ887488.1, HQ615603.1, EU652887.1, 
EU652885.1, EU652884.1 ve DQ422946.1 accession numaraları ile karlışlastırma 
sonucunda Hacıhaliloglu(HH), Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve 
Zard kayısı çeşitlerin SFB’lerinin tespit edilen bölgeleri. 
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NCBI (ulusal biyoteknoloji bilgi merkezi ) veri bankasında kayıtlı Prunus armeniaca S-

lokus SFB’leri ile 4 kayısı çeşidinde elde ettiğimiz SFB dizileri ile oluşturulan 

filogenetik sınıflandırma iki gruba ayrılarak Hacıhaliloglu(HH), Stark Early Orange 

(SEO) Ordubatbenzeri (OB), ve Zard aynı grupta yer almıştır. 

 

 

Şekil 3.9. Hacıhaliloglu (HH), Ordubatbenzeri (OB), Stark Early Orange (SEO) ve Zard 
kayısı çeşitlerinden elde edilen SFB dizileri ile NCBI (ulusal biyoteknoloji bilgi 
merkezi) veri bankasında kayıtlı Prunus armeniaca S-lokus SFB’leri ile elde edilen 
filogenetik sınıflandırma 

 EU652887.1 Prunus armeniaca S-locus F-box protein 26 (SFB26) gene complete cds

 EU652884.1 Prunus armeniaca S-locus F-box protein 11 (SFB11) gene complete cds

 EU652885.1 Prunus armeniaca S-locus F-box protein 17 (SFB17) gene complete cds

 FJ377727.1 Prunus armeniaca cultivar Xianhebao S-locus F-box protein 23 (SFB23) gene complete cds

 DQ422946.1 Prunus armeniaca S-locus SFBc (SFB) gene complete cds

 DQ887488.1 Prunus armeniaca S14 F-box protein gene complete cds

 HQ615603.1 Prunus armeniaca S-haplotype-specific F-box protein (SFB) gene SFB24 allele complete cds

 HH-SFB

 SEO-SFB

 OB-SFB

 ZARD-SFB

0.5
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4. BÖLÜM 

TARTIŞMA-SONUÇ ve ÖNERİLER 

4.1.Tartışma 

Ticari olarak meyve yetiştiricilikte her yıl düzenli ürün alınması temel amaçtır. 

Ülkemizde, kayısı yetiştiriciliğinde ekolojik ve çevresel faktörle dışında uyuşmazlık 

gibi biyolojik faktörler de kayısı verimini olumsuz etkilemektedir. Meyve oluşumunda 

tozlaşma ve döllenme büyük önem arz etmektedir. Bundan dolayı da öncelikle dişi ve 

erkek çiçeklerin olgunlaşmalarını normal olarak tamamlamaları, tozlayıcı ve tozlanan 

çeşitler arasında eşeysel uyuşmazlığın olmaması gerekmektedir [3]. 

Bu çalışmada Erciyes üniversitesi Ulusal Kayısı Genetik Kaynakları Parselinden 

toplanan 241 çeşit ve tipten uygun kalitede DNA elde edilip S allel spesifik  PCR 

uygulaması yapılarak eşeysel uyusmazlık durumu belirlenmiştir. Tüm genom dizilemesi 

yapılan Hacıhaliloglu ile birlikte Stark Early Orange, Zard, Ordubatbenzeri kayısılarının 

dişi determinantları (S-RNaz) ve erkek determinantları (SFB) belirlenmiştir.  PCR 

çalışmalrında belirlenen 4 çeşit için (Hacıhaliloglu, Stark Early Orange, Ordubatbenzeri 

ve Zard ) kullanılan primerlerde baz uzunlukları ile DNA dizilemesi yapılan bu 

çeşitlerde tespit edilen baz büyüklükleri arasıdaki farklar gözlemlenmiştir bunun sebebi 

kullanılan primerlerin bağlanma bölgelerinde polimorfilik göstermesinden 

kaynaklandığı tespit edilmiştir. Tablo 4.1 ‘de bp uzunlukları farkı verilmiştir. 
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Tablo 4.1. Hacıhaliloglu , Stark Early Orange, Ordubatbenzeri ve Zard çeşitlerinin 
nükleotidleri üzerinde belirlenen baz uzunlukları ve  PCR sonucunda belirlenen baz 

uzunlukları 

Örnekler 
SRc-

F/SRc-
R 

EMPC2consFD/EMPC3consRD 
PaConslF 
AprSC8R 

AprFBC8-
F/AprFBC8R 

Nükleotid dizileri belirlenen 4 kayısıdaki allel boyları 

HH 266 1655 461 507 

SEO 334 1414 528 507 

OB 343 1354 537 507 

ZARD 344 1334 540 507 

Pcr sonucundan belirlenen allel boyları 

HH 200/424 280 - 150/500 

SEO 354 - 550 150/150 

OB 424 1300/1980 - 150/500 

ZARD 332 - - 150/500 

 

Abacı (2011) ,Yaptıgı Çalısmasında “Paviot”, “Levent” ebeveynleri ve bunların 89 F1 

bireyinde yapılan S allel spesifik PCR uygulamaları sonucunda bireylerin uyuşmazlık 

durumları ve uyuşmazlığın kalıtımını ortaya çıkartmışlardır. “Paviot” çesidinde Sc 

uyusurluk aleli bulunduğu ve çeşidin kendine uyuşur olduğu ancak “Levent” 

genotipinin Sc aleli taşımadığı ve kendine uyuşmaz olduğu tespit ederek “Levent” 

genotipinde S52Sx alellerinin varlığı belirlemişlerdir. Çalışmada yer alan 89 F1 

bireyinin 33 tanesinde Sc aleli bulunduğu ve bu bitkilerin kendine uyuşur olduğunu 

belirlenmişlerdir. Yaptığımız çalışmada “Paviot” un birinci intronunda 354 bp ikinci 

intronunda 900 bp büyüklüğünde bantlar elde edilerek SCS2 allelleri belirlenmiştir. 

“Levent” çeşidinde ise PCR ürünlerinin elektroforez işlemi sonucunda elde ettiğimiz 

bantlara ve  PCR ürünlerini ABI3500 cihazına yükleyerek elde ettiğimiz pik 

büyüklüklerine bakarak birinci intronunda 424 bp ikinci intronunda 1300/1700 bp lar 

elde edilerek bu genotipinde S6S11 alelleri tespit edilmiştir. Çalışma sonucunda 

“Paviot” SCS2 allelini aynı şekilde belirlendiği ancak “Levent” çeşidin de ise belirlenen 

S52 ve belirlenemeyen SX allellerin de rastlanmamıştır bu da kendine uyuşma 

durumunun kayısılarda oldukça karmaşık olduğunu göstermektedir.  

Yılmaz (2008) yaptığı çalışmada Türkiye’de yetiştiriciliği yapılan 96 kayısı genotipinde 

uyuşma (Sc) alelini belirlemek amacıyla S allel spesifik PCR uygulamalarının 
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gerçekleştirildiği bir çalışmada 96 genotipten 33 tanesinde (“07-K-11”, “07-K-09”, “07-

K-01”, “Abuzer Gülen”, “07-K-15”, “07-K-14”, “12-Kadıoğlu”, “Seftalioğlu”, 

“Tokaloğlu Yalova”, “Turfanda Eski Malatya”, “GÜ-13”, “Kayseri (PA)”, “İmrahor”, 

“GÜ-8”, “92-58-01”, “Mektep”, “Ethembey”, “Turfanda İzmir”, “Alioğlu-49”, 

“Adilcevaz-1”, “Alyanak”, “Çöloğlu”, “Tevfik Yıldırım”, “Karacabey”, “Yerli İzmir”, 

“GÜ-50”, “Mehmet Yüksel 1860”, “Çekirge 52”, “Kayısı Eriği”, “Hacıkız”, “92-58-

02”, “Yeğen Eski Malatya”, “Çanakkale”) Sc tespit edildiği bildirilmiştir. 

Yaklaşık 15–20 yıl öncesine kadar kayısıda 3–5 çeşidin kendine uyuşmaz olduğu 

bilinmekle birlikte son yıllarda yapılan araştırmalarda kayısıda uyusmazlık durumunun 

sanıldığından çok daha fazla çeşitte var olduğu yapılan moleküler çalışmalarda ortaya 

konmuştur. 

Pedryc ve ark., (2006), kökenleri farklı kayısı çeşitleriyle 2 primer kullanarak 

gerçekleştirdikleri S allel spesifik  PCR uygulamaları sonucunda ; Amerika, Orta Asya 

ve Avrupa kökenli çeşitlerde keşfedilen yeni 3 S aleli (S17, S18, S19) ortaya 

çıkarmışlardır. Sonuç olarak Çin orijinli kayısı çeşitlerinde en fazla s allel varyasyonu 

görülmüştür. Araştırmacılar 7 aleli (S9, S10, S12, S13, S15, S17 ve S18) 

klonlamışlardır. Yaptığımız bu çalışmada keşfedilen yeni 3 (S17, S18, S19) S allelinden 

sadece S19 allelini (‘’Castelbrite’’, ‘’Ordubat Benzeri’’ , ‘’92.23.01’’ , ‘’Erivan’’, 

‘’10’’ , ‘’Proyma’’, ‘’2240-Şekerpare’’, ‘’93.22.02’’,’’Sakıt 4’’, ‘’2 ‘’ve ‘’1344’’) 11 

çeşitte tespit edilmiştir. 

Zhang ve ark. (2008), Çin’de yetiştirilen 16 kayısı çeşidinin S genotipleri Rosaceae S 

RNaz genlerinin korunmuş C2 ve C3 bölgelerini temel alan bir primer kombinasyonu 

kullanılarak S alel spesifik  PCR yöntemiyle saptanmıştır. Araştırıcılar bu primer 

kombinasyonlarını kullanılarak 12 S RNaz aleli belirlemişlerdir. Buna göre genotiplerde 

647 bp S9, 266 bp S10, 464 bp S11, 360 bp S12, 401 bp S13, 492 bp S14, 469 bp S15, 

481 bp S16, 487 bp S17,1337 bp S 18, 546 bp S19, 1934 bp S20 alellerinin varlığı tespit 

edilmiştir. Yapılan DNA dizileme işlemleri neticesinde elde edilen baz dizileri gen 

bankasında taranmış ve S11 ile S20 arasındaki 10 alelin yeni S alelleri olduğu tespit 

edilmiştir.  

241 kayısı çeşit ve tipte belirlediğimiz S alellerine bakarak belirlenen bu 12 S allellerin 

den S9 (%7), S11 (%5), S12 (%5), S13 (%7) ,S19 (%3) ve S20 (%3) oranında 
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bulunduğu tespit edilmiştir. Ancak S10, S14 , S15, S16 ,S17 , S18 allellerinin varlığı 

çalıştığımız 241 kayısı çeşit ve tipte rastlanmamıştır. 

Xu ve ark., (2010), Çin’de yetişen 24 Prunus mume çeşidinde S allellerini belirlemek 

için yaptıkları bir çalışmada allel spesifik  PCR ve DNA dizileme teknikleri 

kullanmışlardır. Çalışmada 10 tane yeni S RNaz aleli belirlenmiş ve S17, S18, S19, 

S20, S21, S22, S23, S24, S25 ve S26 allelleri gen bankasına kaydedilmiştir. Çalışma 

sonucunda Prunus mume türünde S RNaz’ın yüksek oranda polimorfik olduğu rapor 

edilmiştir. Yaptığımız bu çalışmada 241 çeşit ve tipte sadece S19,S20,S22 allerine 

sırasıyla 11, 12, ve 1 tane belirlenmiştir.  

Ossama ve ark., (2013), Fas'taki farklı ekosistemlerinden yerel kayısıların (Prunus 

armeniaca L.) S-lokusun da ki genetik çeşitlilik ve S-allellerinin diğer bölgelerle 

görülme sıklığı karşılaştırılmış, sonucunda 55 kayısı çeşitlerinin S genotiplerine 

bakılarak 37 tanesinin kendine uyuşur olduğu belirlenmişlerdir. Burada en sık görülen 

SC aleli olduğu daha sonra S13, S7, S11, S2, S20, S8 ve S6 olarak tespit etmişlerdir. 

Yaptığım çalışmada ise %16 oranından en yüksen oranla SC alleli olduğu daha sonra S8 

%11, S2 %10, S3 %10, S7 %10 oranında takip etmekte olduğu belirlenmiştir.  

Murathan ve ark., (2016), çalışmasında, Fransız yerel çeşitlerinden biri olan Paviot'tan 

türetilmiş 77 tane F1’lerin S-allelleri ve Türkiye kayısı çeşitlerinden biri olan Kabaaşı, 

S-RNaz intron bölgeleri polimeraz zincir reaksiyonu ile tanımlanmış ve Paviot dişi 

ebeveyninin ScS2 genotipine sahip olduğunu ve Kabaaşı erkek ebeveyni S1S9 alellerine 

sahip olduğunu ortaya çıkarmışlardır. S allellerini belirlediğimiz bu çalışmada ise 

Kabaaşı çeşidinin birinci intronu 200/378 bp ve ikinci intronunda 500/1250 bp 

büyüklüğün de tespit edilerek Avrupa kayısılarından tanımlanan S9S13 allelleri 

belirlenmiştir.  

Gürcan ve ark., (2016) ,da yaptığı çalışmasında 90 tane kayısı çeşidinin 85 tanesinde 

Avrupa kayışlarında da tanımlı 9 adet S alleli belirlenmiş, Tokalog˘lu’’ ve ‘‘Tokalog˘lu 

Erzincan’’ çeşitlerinde ise daha önce tanımlanmamı 1200 bp büyüklüğünde agoroz jelde 

bir görüntü elde etmişlerdir. Yapılan bu çalışmada kendine uyuşmazlık S8 aleli ve S8 

allelin kısmi mutantı olan SC allelini belirlemek için kullanılan AprSC8 primer çiftini 

kullanarak 42 kayısı çeşidinde 550 bp, 12 tanesinde 400 bp ve 3 tanesin de ise 600 bp 

büyüklüğünde bant görüntüsü elde etmişlerdir. 
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Sara ve ark., (2018), Bu çalışmada, farklı üreme programlarından ve ülkelerden gelen 

geleneksel ve yeni geliştirilen çeşitler dahil olmak üzere 92 kayısı çeşidinin bir 

grubunun S-allellerinin PCR analizi ile belirlenmiş. Sonuç olarak çeşitlerin yaklaşık 

yarısı (47) kendine uyuşur ve diğer 45 kendiyle uyuşmaz olarak belirlemişlerdir. 

Elde edilen sonuçlar ile literatür sonuçları karşılaştırıldığında çalışmalar arasında 

farklılıklar olduğu tespit edilmiştir. 2010 yılında Halasz’ın yaptığı bir çalışmada SC’ nin 

S8 allelinin bir mutantı olduğunu tespit etmişlerdir. Kullanılan pirimerlerden SRc-R ve 

SRc-F bu iki alleli bir birinden ayırt edemediğini belirlemişlerdir. Yapılan çalışmlarda 

bu sorunu çözmek için (AprFBC8) primer çiftinden faydalanmışlardır. Jie (2005) ile 

Chen (2006) yaptıkları çalışmada bazı kayısı genotiplerin uyuşmazlık alleli taşımasına 

rağmen arazi çalışmalarında kendine uyuşur bireyler gibi davrandığını bildirmişlerdir. 

Kendine uyuşur olarak bilenen bazı genotiplerin kendileme çalışmalarında sonuç elde 

edemediklerini rapor etmişlerdir. Kendine uyuşma durumunun kayısılarda oldukça 

komplike olduğu araştırmacılar tarafından bildirilmiştir.  

4.1.1. S-Rnase ve SFB Geninin Dizi Analiz Karşılaştırılması  

 Bu çalışmada Hacıhaliloglu, Ordubatbenzeri, Stark Early Orange ve Zard kayısı 

çeşitlerin S-RNaz ve SFB’ leri belirlenmiştir. Genotiplerin S-RNaz ve SBF genleri, 

diğer Prunus da bulunanlarla tipik özellikleri göstermişlerdir. Romero (2004) yaptığı 

çalışmasında kayısı S-RNaz genlerinde RHV alanının yüksek değişkenliğe sahip 

olduğunu bildirmiştir. F-box motifi N-terminal bölgesinde bulunmuş ve tüm Prunus 

SFB genleri arasında korunmuştur. İkeda (2004), Romero (2004) yaptıkları bir 

çalışmada belirlenen bölgeler arasında HVa, HVb’nin C-terminal bölgesinde yer 

aldığını ve değişken bölgelerin SFB genlerine dağılmış olsa da, değişken alanların esas 

olarak C-terminal bölgesinde bulunduğunu bildirmişlerdir. Yaptığımız bu çalışmada S-

Rnase ve SFB’ lerin belirlenmesi dizi çeşitliliği zenginleştirir ve Rosaceae'deki S-

RNase ve SFB genlerinin daha geniş bir filogenetik analizlerin yapılmasına katkıda 

bulunacaklardır. 

Vilanova ve ark., (2005), 16 kayısı genotipi ile yaptıkları bir çalışmada 2 primer 

kombinasyonu kullanarak S alel spesifik  PCR uygulaması gerçekleştirmişlerdir. 

Yapılan PCR ve dizileme işlemlerinden sonra sonuç olarak kayısı genomunda C1 ve C2 

S RNaz korunmuş bölgelerinin olduğunu gözlemişlerdir. 
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Wu ve ark., (2009) ,yaptıkları bu çalışmada 14 yerli Çin kayısı çeşidinin S-genotiplerini 

belirlemek için, Prunus S-RNase ve SFB konsensüs dizilerinden tasarladıkları primerler 

kullanılarak PCR yapmışlardır. Çalışma sonucunda Sekiz yeni S-RNaz aleli için 

çıkarılan amino asit dizisi P. armeniaca'da % 66.4 - 100 iken, SFB alellerinin benzerliği 

% 73.7 - 98.6 olduğunu rapor etmişlerdir. Yaptığımız  kaliteli DNA dizi analizinden 

sonra Hacıhaliloglu, Ordubatbenzeri, Stark Early Orange ve Zard kayısı çeşitlerinde 

belirlenen S-RNaz ve SFB’ lerin NCBI ‘ da kayıtlı Prunus armeniaca S-RNaz genlerine 

benzerliği en düşük  %79.98 en yüksek  % 94.55 oranında iken SFB benzerliği en düşük 

%84.61 en yüksek  %92.35 arasında olduğu tespit edilmiştir.   

Bu yüksek lisans tez çalışmasında daha öncede dizilenmiş olan Hacıhaliloğlu’nu 

referans alınarak Ordubatbenzeri, Stark Early Orange ve Zard kayı çeşitlerinin yüksek 

kapasiteli DNA dizileme analizi yapılmıştır. Erciyes üniversitesi Ulusal Kayısı Genetik 

Kaynakları Bahçesinde yer alan 241 kayısı çeşit ve tipin 69 tanesi kendine uyuşur 172 

tanesininde kendine uyuşmaz olarak belirlenip S allel profilinin çıkartılmıştır. 241 

kayısı çeşit ve tiplerinde 13 farklı S alleli tespit edilmiştir [ SC (%16), S2 (%10), S3 

(%10), S6 (%7), S7 (%10), S8 (%11), S9 (%7), S11 (%5), S12 (%5), S13 (%7) ,S19 

(%3), S20 (%3) ve S22 ( %1)], S allellerinin % 5’i ise Avrupa kayısılarında tanımlanan 

20 adet S allelinden farklı olduğu için tanımlanamamıştır. Bu çeşit ve tiplerde SC (71), 

S2 (45), S3 (42), S6 (32), S7 (42), S8 (46), S9 (32), S11 (20), S12 23), S13 (30) ,S19 

(11), S20 (12) ve S22 ( 1) tane belirlenmiştir bunlara ek olarak SX1(19), SX2(6) tane 

bilinmeyen allell tespit edilmiştir. Yüksek kapasiteli DNA dizileme analizi yapılan bu 4 

çeşitde (Hacıhaliloğlu’nu Ordubatbenzeri, Stark Early Orange ve Zard )  S-RNaz ve 

SFB allelleri tanımlanmıştır. Bu sonuçlara göre S-lokus gen yapısının diğer Prunus 

türlerinde bildirilenlere benzer olduğunu gösterilmiştir. Dört çeşitte belirlenen nükleotid 

dizilerinin uzunluklarındaki allel boyları ile PCR çalışma sonucunda belirlenen allel 

boyları arasdıkaki farklılıkların primerlerin bağlanma bölgelerinin polimorfiklik 

göstermesinden kaynaklandığı tespit edilmiştir. Kayısıdaki S-RNaz ve SFB alellerinin 

tanımlanması, Prunus'taki gen ürünlerinin, primer yapılarının daha net bir görüntüsünün 

elde edilmesi ve Prunus cinsindeki GSI bileşenlerinin filogenetik ilişkilerinin 

derinlemesine çalışılması için değerli bilgiler sağmaktadır. Dahası, S-lokus genlerinin 

doğru karakterizasyonu, kayısıda çok erken aşamalarda ıslah çalışmalarında 

ebeveynlerin belirlenmesinde veya yeni çeşitlerin S-genotiplerini belirlemek için 

spesifik PCR primerlerin gelişmesine olanak sağlayacaktır. 
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