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ÖZET 

IĞDIR’DA YETİŞEN YEREL ŞEFTALİ GENOTİPLERİNİN GENETİK 

ÇEŞİTLİLİĞİNİN BELİRLENMESİ 

DEMİREL, Serap 

Yüksek Lisans Tezi, Bahçe Bitkileri Anabilim Dalı 

1. Tez Danışmanı: Dr. Öğr. Üyesi Mücahit PEHLUVAN 

2. Tez Danışmanı: Prof. Dr. Rafet ASLANTAŞ 

Temmuz 2018, 66 sayfa 

Bu çalışmada, Iğdır ilinin Zeferan ve Ağşeftali isimleri ile bilinen yerel şeftali 

genotipleri arasındaki genetik farklılıkların ISSR moleküler mrkörleri yardımıyla ortaya 

konmuştur. 54 adet şeftali genotipi 32 polimorfik ISSR primeri ile amplifikasyona tabi 

tutulmuştur. En yüksek polimorfizm değeri UBC-813, UBC-814, UBC-825, UBC-844, 

UBC-857, UBC-866 ve UBC-868 primerlerinden (%100) elde edilirken, en düşük 

polimorfizm değeri UBC-819 ve UBC-847 primerlerinden (% 33,3) elde edilmiştir. 

Genotipler arasındaki Jaccard benzerlik katsayısı 0,40 ile 0,89 arasında hesaplanmıştır. 

Moleküler veriler ile gerçekleştirilen UPGMA ve PCA analizleri sonucunda genetik 

açıdan birbirine en uzak genotiplerin Zaferan 6 ve Ağşeftali 18, birbirine en yakın 

genotiplerin ise Ağşeftali 6 ve Ağşeftali 16 olduğu belirlenmiştir. Ayrıca 

gerçekleştirilen moleküler analizler sonucunda Iğdır ili yerel genotipleri olan Ağşeftali 

ve Zaferan arasında genetik farklılık bakımından belirgin bir ayrım olmadığı ortaya 

konmuştur. Ağşeftali ve Zaferan şeftali genotiplerinden genetik benzerlik olarak 

birbirinden farklı olanların yapılacak olan ıslah çalışmalarında ebeveyn olarak 

kullanılabileceği, ayrıca gerçekleştirilecek olan germplasm koruma çalışmalarına bilgi 

sağlayabilceği kanısına varılmıştır. 

 

Anahtar kelimeler: Iğdır, şeftali, moleküler markör, ISSR, genetik çeşitlilik 
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ABSTRACT 

IDENTIFICATION OF GENETIC DIVERSITY OF LOCAL PEACH  

GENOTYPES IN THE IĞDIR 

DEMİREL, Serap 

Master Thesis, Horticulture Main Discipline 

Thesis Advisors: Assist. Prof. Mücahit PEHLUVAN 

Prof. Dr. Rafet ASLANTAŞ 

August 2018, 66 pages 

In this study, genetic diversities between local peach genotypes which is known 

as Zeferan and Ağşeftali in Igdir province were detected as ISSR molecular markers. 54 

peach genotype were subjected to amplification with 32 polymorphic ISSR primers. 

UBC-813, UBC-814, UBC-825, UBC-844, UBC-857, UBC-866 and UBC-868 primers 

have the highest polymorphism values (100%). However,  the lowest polymorphism 

values were obtained from UBC-819 and UBC-847 primers (33,3%). The coefficient of  

Jaccard similarity among genotypes was calculated between 0,40 and 0,89. In 

consequence of UPGMA and PCA analyzes performed with molecular data, One 

another most distant genotypes were genetically identified as Zaferan 6 and Ağşeftali 

18, but the closest genotypes were identified as Ağşeftali 6 and Ağşeftali 16. In 

addition, the molecular analyzes carried out has been revealed that there is no 

significant difference in terms of genetic diversity between Ağşeftali and Zaferan which 

are  local genotypes of Igdır Province. It is suggest that those are different from each 

other in terms of genetic similarities from Ağşeftali and Zaferan genotypes will use as 

parent in the future breeding studies and will also provide information in future 

germplasm conservation studies. 

 

Key words: Igdır, peach, molecular marker, ISSR, genetic diversity 
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1. GİRİŞ 

Şeftali (Prunus persica L.) ılıman iklim kuşağından subtropik ve tropikal 

bölgelere kadar yetişen, 430’ dan fazla tür içeren ve diploid yapıda olan Prunus cinsine 

ait bir meyve türüdür (Redher, 1940). Şeftali genellikle 35° ve 45° enlemleri arasında 

her iki yarım kürede yetişen ve tomurcukların dormansisi için soğuklanma ihtiyacı 

duyan bir meyve türüdür (Scorza  and Sherman, 1996). 

Prunus cinsinin en yaygın kabul edilmiş sınıflandırması Rehder tarafından 1940 

da gerçekleştilirmiş olup, Prunus cinsinin 5 alt cinsten oluştuğu kabul edilmektedir; 

Amygdalus, Cerasus, Prunus, Laurocerasus and Padus. Prunus cinsinin bütün üyeleri 

gibi şeftali bazı haploid hatları geliştirilmiş olsa da diploid türlerdir (Toyama, 1974). 

Prunus sistemetiği aşağıdaki gibidir; 

Alem : Bitki 

     Şube : Magnoliophyta 

          Sınıf : Magnoliopsida 

               Takım : Rosales 

                    Familya : Rosaceae 

                         Alt familya : Amygdaloideae 

                               Cins : Prunus 

                                    Alt Cins : Amygdalus 

Prunus cinsi ekonomik olarak önemli sert çekirdekli ve sert kabuklu meyve 

ağaçlarını içeren kışın yaprak döken yada her daim yeşil ağaç ve çalılardan oluşan 

200’ün üzerinde tür içermektedir. Kayısı (Prunus armeniaca (L)), erik (Prunus 

domestica (L.)), Japon eriği ( Prunus salivina (Lindl.)), vişne (Prunus cerasus (L.)) ve 

kiraz (Prunus avium (L.)) önemli sert çekirdekli meyvelerdendir (Chen et al., 2013). 

Şeftaliye ilk kez Linne tarafından, anavatanının Persia (İran) olduğu 

düşünülerek, Amygdalus persica ismi verilmiş, ancak yazılı kaynaklar ve arkeolojik 

bilgiler göz önüne alınarak anavatanının Çin olduğu, günümüzden en az 4000 yıl önce 

muhtemelen Kun Lun dağlarının kuzey tarım havzasında kültüre alınmış ve hala burada 
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büyük bir genetik çeşitliliğin mevcut olduğu belirtilmiştir. Çinden rapor edilen bilgilere 

göre Mao Tao adı ile bilinen yabani şeftalinin en eski şeftali formu olabileceği ve 

bugünkü kültür şeftalilarinin atası olabileceği belirtilmiştir (Rieger, 2006). Batıya 

şeftalinin yayılımı milattan önce birinci ve ikinci yüzyıl süresince Çin’den İran’a İpek 

Yolu ticareti boyunca devam etmiştir (Hedrick et al., 1917). Daha sonra şeftali İran’dan 

Akdeniz havzasına seyahat etmiştir. Millattan önce 1. yüzyılda  şeftalinin İtalya’ ya 

ulaşmış olduğu ve o dönemlerle eş zamanlı olarak Danube nehri ve Karadeniz bölgesi 

boyunca Fransaya ulaşmış olduğu düşünülmektedir (Werneck, 1956). Suriye’nin işgali 

süresince Romalılar Akdeniz Bölgesi’ne şeftalinin girişini sağlamış, bunu takiben 

Şeftali Fransa ve İtalya’dan Doğu ve Batı Avrupa’ya yayılmıştır. 1500’lerin ikinci yarısı 

civarında Şeftali Avrupa’dan İspanyol sömürgeciler tarafından Güney Amerika’ya 

taşınmış ve yetiştiriciliği Meksika bölgesine hızla yayılmıştır. 1600’lü yılların 

sonlarında şeftali girişleri Florida’da ve Güney Amerika’nın doğu ve batı kıyılarında da 

gerçekleşmiştir (Faust and Timon, 1995) . Kuzey Batı Amerika’ya şeftalinin ikinci bir 

girişi bir kaç şeftali çeşidinin 1850’lerin ortalarında Çin’den direkt olarak getirilmesiyle 

olmuştur (Chin et al., 2014). Bunlardan biri mevcut ticari şeftali çeşitlerininin atası 

olarak kabul edilen Chinese Cling isimli çeşittir (Scorza ve Sherman, 1996). Chinese 

Cling isimli çeşit, Elberta isimli çeşidin orijini olan fakat ismi bilinmeyen bir çeşit  

tarafından açık tozlanmıştır (Faust and Timon, 1995). Elberta çeşidi iri meyvesi ve 

meyve kalitesi ile ve aynı zamanda standart verimi ile ABD’de ve şeftali yetiştiriciliği 

önemli olan bir çok ülkede popüler çeşit olmaya başlamıştır. Bu şeftali çeşidi ıslah 

programlarında ebeveyn hattı olarak yoğun bir şekilde kullanılmıştır. Islah 

programlarında bir kaç progenitörün yoğun olarak kullanılması ve şeftalinin kendine 

uyuşur olmasıyla birlikte batıda şeftali genetik çeşitliliğin düşük seviyede olması 

sebebiyle bir darboğaz oluştuğu gözlenmiştir. Ayrıca şeftalinin kendine tozlanan bir tür 

olması yüksek derecede homozigotluk göstermesine neden olmuştur. (Baird et al., 

1996). 1991-2001 yılları süresince şeftali ve nektarin çeşitleri %43-61 kontrollü 

melezlemelerle, %15-21 açık tozlaşma ile, %4-5’i tomurcuk mutasyonu ve geriye kalanı 

ise türler arası melezlemeler ile oluşturulmuştur (Infante et al., 2008). Diğer Prunus 

türleri ile karşılaştırıldığında kendine tozlanabilir olmasından ve kültüre alma süresince 

gerçekleştirilen seçilimden dolayı şeftalide tüm genom düzeyinde ve hatta bazı spesifik 

allellerde genetik çeşitlilik düşük seviyededir (Glemin et al., 2006; Doebley et al., 
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2006). Yeni ıslah metodlarının gelişmesi üzerinde Mendel kanunlarının etkisinden 

sonra, Kuzey Amerikalı ıslahçılar yeni çeşitler üretmeye başlamıştır. Son zamanlarda 

Çin şeftali genetik kaynaklarının ve yerel çeşitlerinin ıslah programları için varyasyon 

oluşturulabilmesi adına temel kaynak olabileceği düşünülmektedir. (Xie et al., 2010). 

Rus botanikçi ve bitki ıslahçısı Nikolai I. Vavilov (1887–1942) bir türün genetik 

çeşitliliğinin en yüksek seviyesinin bitkilerin merkezi orijinlerinin bulunduğu yerde 

olduğunu göstermiştir. Sürdürebilirlilik ve verimliliği garanti altına almaya yardım eden 

biyoçeşitlilik özellikle tarımda önemlidir. Böylece gelecek ıslah projeleri için genetik 

çeşitliliğin karakterize edilmesi ve korunması önemli bir konu olmuştur. Prunus türleri 

Kuzey Çin’e özgü olmakla birlikte buradan Asya aracılığıyla Avrupa’ya ve daha sonra 

Amerika kıtasına yayılmıştır. Bu süreç içerisinde sert çekirdekli meyve türleri yerel 

iklim şartlarına adapte olmuş, ancak genetik çeşitlilik ise erozyona uğramıştır. Yerel 

olarak adapte olmuş genotiplerin genetik çeşitliliğini belirlemek ve hem yabani 

akrabaları hem de ıslah programlarından ortaya çıkan çeşitler ile ilişkileri ortaya 

çıkarmak için birçok çalışma yapılmıştır. Günümüzde, Prunus cinsine ait türlerin 

orijinine ait birincil ve ikincil merkezlerde bulunan ve yüksek genetik çeşitlilik 

seviyesine sahip olan çeşitlerin ıslah programlarında kullanılmasıyla genetik havuzun 

zenginleştirilmesi amacı üzerinde durulmaktadır (Aranzana et al., 2012). 

Şeftali farklı ekolojik koşullara kolaylıkla adaptasyon sağlaması, kısa sürede 

meyveye yatması, hasat periyodunun uzun olması ve değişik tüketim şekillerinin 

olmasından dolayı dünya üzerinde geniş bir alana yayılmıştır (Özçağıran ve ark., 2004). 

Şeftali türü farklı araştırmacılar tarafından; yuvarlak ve tüylü (P. persica var. vulgaris 

Maxim), yuvarlak ve tüysüz (P. persica var. nectarina Maxim) ve basık meyveli (P. 

persica var. platycarpa L.H. Bailey) olarak farklı gruplara ayrılmaktadır (LaRue, 1989; 

Cheng et al., 2001). Nektarin ayrı bir tür olmayıp, Prunus persica türü içindeki üç ayrı 

kültür formundan tüysüz şeftaliler içerisinde yer almaktadır. Nektarinlerin şeftalilerden 

spontan tomurcuk mutasyonu sonucunda ortaya çıktığı bildirilmektedir (Özçağıran ve 

ark., 2004). 

Şeftali diğer meyveler ile karşılaştırıldığında dünya toplam üretimi bakımından 

8. sırada yer almaktadır (Şekil 1.1). Dünya şeftali ve nektarin üretimi bir önceki yıllara 

göre artarak 2016 yılında 24,9 milyon tona ulaşmıştır. 2016 FAO verilerine göre; 
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dünyada yaklaşık 800 milyon ton meyve üretilmiş olup, ülkemizde ise yaklaşık olarak 

18 milyon ton (dünya üretiminin %2,25’i) üretilmiştir. 2017 yılı şeftali ve nektarin 

üretimimiz 771 bin 459 ton civarındadır (Anonymous, 2018). 2010 yılı TÜİK verilerine 

göre ülkemizde şeftali üretim alanının ve üretim miktarının neredeyse yarısı Marmara 

Bölgesi’nde gerçekleştirilmektedir. Marmara Bölgesi içerisinde en fazla üretim 123,802 

ton ile Bursa ilinde gerçekleşmektedir ve bunu sırasıyla Mersin, Çanakkale, İzmir, 

Adana, Bilecik ve Aydın illerimiz izlemektedir (Anonim, 2010). Ancak 2016  yılında; 

Türkiye 674 bin ton şeftali üretmiş ve bu üretimin yaklaşık olarak 118 bin tonu Adana-

Mersin illeri, 104 bin tonu  Bursa-Eskişehir-Bilecik illeri tarafından sağlanmıştır 

(Anonim, 2016). 

Kuzeydoğu Anadolu Bölgesinin verimli ovalarından birisine sahip olan ve tarım 

potansiyeli yüksek olan Iğdır ili 640.218 da tarım arazisine sahiptir. Iğdır’da genel 

olarak sert ve yumuşak çekirdekli meyve türleri yetiştirilmektedir. Bölgede yetiştirilen 

meyveler yerel ve ticari çeşitlerinden meydana gelmektedir. Aras Havzası ve Iğdır çok 

eski tarihlerde (12. yüzyıl) ticaret ve göç yolları üzeride bulunmasından dolayı 

(Eskikurt, 2014) ve sahip olduğu mikro-klima nedeni ile meyve genetik kaynakları 

bakımından incelenmesi gereken bir yöredir. İlde yaygın olarak yetiştiştiriciğili yapılan 

meyveler kayısı, elma, şeftali, armut, kiraz, vişne ve eriktir.  

 
Şekil 1.1. 2016 yılı dünya meyve üretimi (FAO, 2016) 
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Şeftali, tüm genom sekansının bulunması, birçok genin genomda pozisyonunun 

bilinmesi, genomik fiziksel haritalarının olması gibi özellikleri bakımından genetik 

olarak iyi karakterize edilmiş Rosaceae familyası içerisindeki türlerden birisidir (Arus et 

al., 2012). Şeftali diploid bir genoma sahip meyve türüdür. Şeftali genomu 8 çift 

koromozom içermektedir (2n=2x=16) (Jelenkovic and Harrington, 1972). Fragaria 

vesca (dağ çileği) (Shulaev et al., 2011), Malus x domestica (elma) (Velasco et al., 

2010) ve son zamanlarda genomu sekanslanmış olan Prunus mume (Japon kayısısı) 

(Zhang et al., 2012) gibi meyve türleri ile karşılaştırıldığında şeftali genomunun küçük  

olduğu (≈227Mb) (Verde et al., 2013), ancak Arabidopsis thaliana ile 

karşılaştırıldığında yaklaşık iki kat büyük genoma sahip olduğu belirlenmiştir. Haploid 

şeftali genomu yaklaşık 265.000.000 - 295.000.000 bç iken, elmanın 799.000.000 ve 

mısırın 2.716.000.000 bç büyüklüğünde genoma sahip olması şeftali genomunun 

küçüklüğünü karşılaştırmak açısından önemlidir (Scorza and Sherman, 1996).Verde et 

al (2013), tarafından yayınlanan referans şeftali genomu hem bu tür için hem de diğer 

akraba türleri için genetik çalışmaların ilerlemesinde kayda değer bir araç olmuştur. 

Şeftalinin diğer önemli bir özelliği kendine uyuşur (self-compatible) bir tür 

olmasından dolayı ıslahçılar için yeni genetik varyasyonlar ortaya çıkarılmasında 

melezlemelere uygun olmasıdır (Byrne, 1990). Çoğu meyve türü ile karşılaştırıldığında 

şeftali 2-3 yıl gibi kısa bir gençlik kısırlığı periyoduna sahiptir. Tüm bu sebeplerden 

dolayı şeftalide önemli bir çok genin kalıtım durumu belirlenmiştir (Monet et al., 1996). 

Bitkilerdeki genetik çeşitlilik önceleri görsel olarak tanımlanmaktaydı. 

Morfolojik karekterizasyonların kayda değer şekilde fazla olmasına rağmen, meyve 

genetik koleksiyonlarının geniş miktarda olması ve yeni çeşitlerin sayısının hızlı artması 

genetik çeşitliliğin belirlenmesinde yeni tekniklerin kullanılmasına yol açmıştır. Bitki 

genomunda fazla bulunması ve daha doğru sonuçlar vermesinden dolayı bitki 

koleksiyonlarındaki çeşitliliği daha hızlı ve etkili analiz etmek moleküler markörler ile 

mümkün olmuştur. Moleküler markörler yabani ve kültürü yapılan türler ile yakın 

akraba türler arasındaki ilişkiyi analiz etmek için ve genetik koleksiyonlarda farklılığı 

tanımlamak ve çeşitlerin belirlenmesi için geniş ölçüde kullanılmaktadır. 

Bitki ıslahında kullanılan ilk moleküler markör tekniği izoenzimler üzerine 

dayanmaktadır (Tanksley et al., 1983). İzoenzimler katalitik aktiviteye sahip fakat 
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elektiriksel bir alanda moleküler ağırlık ve hareketlilik bakımından orijinalinden 

farklılık gösteren enzimin yapısal çeşitleridir. Hareketlilik farklılıkları bir geni kodlayan 

dizilimde polimorfizmden kaynaklanabilir. İzoenzimler ilk olarak 1957’de (Hunter and 

Markert, 1957) tanımlanmış, ancak 1966’da (Brewbacker, 1966) bitkilerde ve 1985’ de 

sert çekirdekli meyvelerde (Parfitt et al., 1985 ) ilk kez moleküler markör olarak 

kullanılmıştır. İzoenzimler güvenilir ve tekrar üretilebilir ko-dominant markörlerdir, 

ancak türlerde sınırlı sayıda düşük polimorfizme sahip olmaları dezavantajıdır. 

Geçmişte izoenzimler genetik çeşitlilik çalışmalarında geniş ölçüde kullanılan 

moleküler markörler arasında yer almaktaydı. Sert çekirdekli meyve türlerinde 

günümüze kadar kullanılan çalışmalar; Kayısı’da (Prunus armeniaca): Badenes et al., 

(1996), Battistini and Sansavini (1991); Manganaris et al., (1995);  Milotavic et al., ( 

2009), Kiraz ve vişne populasyolarında: Beaver et al., (1995); Mariette et al., (1997); 

Pashkoulov et al., (2000); Gomary and Paule (2001), Şeftalide (Prunus persica): 

Durham et al., (1987); Messequer et al., (1987); Iba et al., (1993); Monet et al., (1994) 

tarafından yapılmıştır. İzozimlerin kullanımı Restriction fragment length polymorphism 

(Sınırlayıcı Enzim Parça Uzunluğu Çeşitliliği=RFLP) (Dettori et al., 2000), Random 

Amplified Polymorphic DNA (Rastgele Çoğaltılmış Polimorfik DNA=RAPD) (Ortiz et 

al., 1997), Amplified Fragment Length Polymorphism (Niceliksel özellik 

lokusu=AFLP) (Aranzana et al., 2003) gibi daha büyük polimorfizm oranına sahip olan 

daha bilgi verici DNA markörleri tarafından kısa sürede baskılanmıştır, ancak hala 

düşük genetik çeşitlilik seviyesini tanımlamak amacıyla kolay ve ucuz olması 

bakımından kullanılmaktadır (Aranzana et al., 2012). 

Moleküler markörlerin kullanımı tarımsal biyoteknoloji, bitki biyolojisi, 

yetiştiriciliği ve ıslahı konularında çalışanlar açısından oldukça geniş bir alana 

yayılmıştır. Son 20 yılda geliştirilen moleküler markörlerin dünyada ve ülkemizde 

kullanım alanları arasında en yaygın olarak kullanımı bitki tür ve çeşit isimlerinin 

doğruluğunun araştırılması amacı ile yürütülen çalışmalar da olmuştur (Ergül, 2000). 

1960’lı yıllardan sonra DNA yapı ve işleyişinin ortaya çıkarılmasıyla hızla gelişmeye 

başlayan moleküler biyoloji ve moleküler markör teknolojileri, bitkilerin genetik 

yapılarının aydınlatılması, moleküler karakterizasyon, filogenetik çalışmalar, gen 

haritalamaları ve markör destekli seleksiyon (MAS) teknikleriyle, diğer alanlarda 
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olduğu gibi tarımda da yeni bir dönem başlatmıştır. Ayrıca canlıların genetik yapısında, 

geleneksel ıslah metotlarıyla ve doğal üreme-çoğalma süreçleriyle elde edilemeyen 

değişiklikler yapılması da mümkün hale gelmiştir (Güngören, 2012). 

1990’ların sonlarından beri SSR (Simple Sequence Repeats (Basit Dizi 

Tekrarları)) genetik çeşitlik çalışmaları için popüler markör olmuştur. Bu markörler 

genomda dağınık halde bulunan iki ile dört nükleotit sekans motiflerinin yüksek 

derecede polimorfik rastgele tekrarlarını içeren genetik bölgelerin Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu ile (Polymerase Chain Reaction=PCR) amplifikasyonu üzerine dayalı 

markörlerdir. Bu markörler düşük çeşitlilik gösteren türlerde bile oldukça 

polimorfiktirler. Sert çekirdekli meyvelerde SSR primerlerinin gelişimi ilk kez Ciprinai 

et al., (1999) tarafından yayınlandı ve takibinde Sosinski et al., (2000); Testolin et al., 

(2000); Aranzana et al., (2002); Dirlewanger et al., (2002) SSR primerlerini geliştirdi. 

Bu markörler başlangıç olarak şeftali genomik sekanslarından geliştirildi ve kısa süre 

sonra P. avium (Cantini et al., 2001; Clarke and Tobutt 2003) , P. cerasus ( Downey 

and Iezzoni 2000; Cantini et al., 2001) P. domestica (Decroocq et al., 2004) ve P. 

armeniaca (Lopes et al., 2002; Hagen et al., 2004; Messina et al., 2004; Vilanova et al., 

2006) gibi diğer Prunus türlerinde de geliştirilmiştir. SSR’lar kültür ve yabani türler 

arasındaki ilişki çalışmalarının yanı sıra sert çekirdekli meyve kültür genetik 

koleksiyonlarında çeşitlerin tanımlaması ve farklılıkları belirleme çalışmaları için de 

geniş ölçüde kullanılmaktadır. Başlangıçtaki esas handikap sekans bilgisinin gerekli 

olmasıydı. Sekans bilgisi sağlandıktan sonra SSR’lar hem SSR kütüphanesinin 

gelişmesi hem de Expressed Sequence Tags (EST) sekanslama ile keşfedilmiştir. 

Sekanslama teknolojisindeki son gelişmeler ve maliyetteki sürekli azalış SSR 

ların hızlı bir şekilde keşfine izin veren sekansların kitlesel üretimine neden olmuştur. 

Örneğin; Şeftali tüm genom sekansı son zamanlarda yayınlanmış ve rastgele tekrar 

desenlerini tanımlamak için Tandem Repeat Finder gibi online araçlar dizayn edilmiştir. 

Ayrıca yeni nesil sekanslama olarak bilinen kitlesel sekanslama teknolojileri geniş 

miktardaki Tek Nükleotit Polimorfizm’inin (Single Nucleotide Polymorphism=SNP) 

tanımlanmasına neden olmuştur. Bu polimorfizmler genom boyunca dağılmış olarak 

bulunmaktadır ve genetik varyasyonun esası olarak rapor edilmiştir. Günümüzde SNP 

markörleri hayvan ve insan genom analizlerinde geniş ölçüde kullanılmaktadır. 
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Bitkilerdeki kullanımı, özellikle sert çekirdekli meyve türlerindeki kullanımı başlangıç 

dönemlerinde yer almaktadır. Şeftali için ESTree ve Rosacea için genomik GDR, veri 

tabanları günümüzde çeşitlilik analizleri ve haritalama için kullanışlı olan şimdiye kadar 

çalışılmış binlerce SNP içermektedir. Son zamanlarda şeftali genom sekansının serbest 

bırakılması binlerce SNP’in keşfine izin veren şeftali yeniden sekanslama stratejilerinin 

dizaynını tetiklemiştir. Uluslararası bir girişim çerçevesinde 9000 SNP’in bir seti iki 

uluslar arası projenin (RosBREED and FruitBreedomics) parçası olarak şeftali genetik 

çeşitliliği, bağlantı haritası ve ilişki harita analizleri için bir genotipleme çipine dahil 

edilmek üzere seçilmiştir. Şeftali model bir Rosaceae türüdür, dolayısıyla sonuçların 

diğer yakın akraba sert çekirdekli meyvelere transfer edilebileceği beklenmektedir 

(Verde et al., 2012). 

RAPD; sentetik olarak üretilen primerlerin yardımıyla (genelde 10 baz 

uzunluğunda) PCR işlemiyle tesadüfi DNA parçası çoğaltımını sağlayan moleküler 

markörlerdir. Kullanılan primerler hem ileri (forward) hem de geri (reverse) primer 

görevi görür ve çoğaltılan DNA parçacıklarının büyüklüğü genelde 0.5–5 kilo baz (kb) 

arasında değişmektedir. Polimorfizm, primerlerin bağlanma bölgelerinin çeşitliliğine ve 

buna bağlı olarak oluşan farklı uzunluktaki DNA parçacıklarına bağlıdır (Williams et 

al., 1990). RAPD markör sisteminin avantajı düşük miktarda DNA’ya gereksinim 

duyması, zaman tüketiminin az olması, primer tasarımının kolay olması, RAPD 

markörlerinin genomda dağılımlarının bol ve bütün genoma dağılmış olmasıdır. Ancak 

RAPD makör sisteminin dezavantajı ise tekrarlanabilirliğinin az olması ve bilgilendirme 

gücünün düşük olmasıdır. 

ISSR (Inter Simple Sequence Repeat= Basit Dizi Tekrarları Arası) markörleri, 

ikili, üçlü, dörtlü ve beşli tekrarlanan nükleotitlere sahip primerlerdir ve bu primerler ile 

iki mikrosatellit arası bölge çoğaltılmaktadır (Zietkiewiczet al., 1994). ISSR markörleri 

ile genomik lokuslar farklı bant büyüklüklerinde çoğaltılmakta, primerler genelde 3’ 

veya 5’ uçlarının sonlarındaki mikrosatellit bölgelerine uzanan 1–4 dejenere nükleotit 

içermekte ve uzunlukları genellikle 15–30 nükleotit arasında değişmektedir. ISSR 

primerlerindeki GC oranının fazla olması bağlanma sıcaklığının (annealing temparature) 

yüksek olmasına yol açarken, ayrıca genoma kararlı bir şekilde bağlanmasına da neden 

olmaktadır. Bu nedenle her bir primerin DNA’ya yapışma sıcaklığı içeriğindeki baz 
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kompozisyonuna göre belirlenir. Çoğaltılmış PCR ürünleri genelde 200–2000 baz çifti 

(bç) arası uzunluktadır. ISSR, dominant bir markördür ve sekans bilgisine ihtiyaç 

duyulmadan primer dizaynı yapılabilmesi önemli bir avantajıdır (Joshi et al., 2000). 

Yüksek polimorfizm ve üretkenlik göstermesi ISSR analizlerini genetik benzerlik, gen 

haritalama ve taksonomi çalışmalarında uygulanabilir kılmaktadır (Gupta et al., 1994; 

Zietkiewicz et al., 1994). ISSR markörlerinin polimorfizm seviyesi genellikle yüksek 

olmasına rağmen kullanılan yönteme göre de değişkenlik göstermektedir (Kojima et al., 

1998). ISSR markör sisteminde de RAPD markör sisteminde olduğu gibi 

tekrarlanabilirlik düşüktür ve benzer büyüklükte çoğaltılan DNA parçacıklarının 

homolog olmaması ise dezavantajlarıdır (Kesawat and Das, 2009). ISSR moleküler 

markörleri çeşitlerin tanımlanması, germplasm karekterizasyonu, filogenetik ilişki 

analizi,  genetik çeşitlilik çalışmaşları, genetik bağlantı haritası oluşturma, doğal 

populasyon çeşitliliğinin değerlendirilmesi ve markör yardımlı seleksiyon (MAS) gibi 

farklı amaçlar için zeytin (Terzopoulos et al., 2005), erik (Lisek et al., 2007), limon 

(Shahsavar et al., 2007), ve dut (Vijayan and Chatterjee, 2003; Vijayan et al., 2006a, 

2006b) gibi farklı meyve türlerinde kullanılmıştır. 

Iğdır yöresindeki şeftali genetik çeşitliliğinin sürdürülebilir standart üretim ve 

farklı genetik kaynakların korunabilmesi için moleküler karekterizasyon önemlidir. 

Altay (2016), tarafından Iğdır’da şeftali genotiplerinin morfolojik tanımlamaları 

yapılmıştır. Ancak, Iğdır ilinde yetiştirilen yerel şeftali genotiplerinde moleküler 

çalışmaların yok denecek kadar az olması bizim çalışmamızın önemini ortaya 

koymaktadır. 

Bu çalışma ile Iğdır ekolojik koşullarında yetiştirilen yerel şeftalilerin ISSR 

moleküler markörleri aracılığı ile genomik DNA seviyesinde çeşitliliğin ve benzerlik 

ilişkisinin ortaya konulması amaçlanmıştır. Bu bilgiler ışığında gelecekte Iğdır yerel 

şeftalilerinin ıslah çalışmaları için araştırmacılara potansiyel bir ıslah materyali olup 

olmayacağının tespiti mevcut çalışma kapsamında ayrıca hedeflenmiştir. 
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

Bitki ıslahçıları ve araştırmacılar güncel pazar ihtiyacını karşılayan çeşitler 

geliştirmenin yanı sıra abiyotik ve biyotik strese dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesi için 

sürekli olarak farklı bir gen havuzuna ihtiyaç duymaktadır. Genetik çeşitliliğin yetersiz 

olduğu durumda, genetik çeşitliliği arttırmak için farklı ve yeni örneklerin gen havuzuna 

eklenmesi gereklidir. Moleküler markörler ile yapılan genetik çalışmalar mevcut genetik 

farklılığı ya da genetik benzerliği ortaya koymak ve yeni genotipleri tanımlamak için 

kritik adımdır (Aksu, 2015). 

Şeftalide farklı genetik çeşitlilik çalışmaları mevcut olan genetik kaynakları 

korumak, genetik varyasyonu ortaya çıkaramak ve bitki ıslahçıları için bilgi ve materyal 

sağlamak amacıyla gerçekleştirilmiştir. Şeftalinin kendine uyuşur olmasından (Byrne et 

al., 2012) ve ıslah programlarında kullanılan ebeveyn materyalin az sayıda olmasından 

dolayı hem Batı (Aranzana et al., 2003a, Aranzana et al., 2010) hem de Doğu şeftali 

koleksiyonlarında (Cao et al., 2012; Li et al., 2013) gerçekleştirilen genetik çeşitlilik 

çalışmaları ticari çeşitlerde genetik çeşitliliğin az olduğunu ortaya çıkarmıştır. Ticari 

çeşitlerde her bir SSR lokusunun allel sayısı 2,9 ile 7,3 arasında, gözlenen 

heterozigotluk seviyesinin (Ho) ise 0,21 ile 0,45 değerleri arasında olduğu belirlenmiştir. 

Erik ve kirazda ise lokus başına 4,1-12,1 ortalama allel sayısı elde edilmiş, 

heterozigotluk %53-74 değerleri arasında değişmiştir. Diğer Prunus türlerine göre 

şeftalide elde edilen düşük heterozigotluk değerlerinin şeftalinin kendine uyuşur 

olmasından kaynaklandığı bildirilmiştir (Carrasco et al., 2013). 

Warburton et al (1996), RAPD markörlerini kullanarak Amerika Birleşik 

Devletleri, Latin Amerika, Hindistan, Pakistan, Rusya, Japon ve Çin’e özgü şeftali 

çeşitleri arasındaki genetik ilişkiyi ortaya koymak için çalışmışlardır. Araştırmacılar 

çalışmalarında çeşitliliğin sınırlı seviyede olduğunu bulmuşlar ve genetik çeşitliliği 

genişletmek için Asya’ya özgü materyallerin kullanılması gerektiğini öne sürmüşlerdir. 

Rangjin et al (2010), Çin’in Zhejiang eyaletinden 94 şeftali örneğini 34 

polimorfik SSR markörü ile analiz etmişlerdir. Genetik çeşitlilik analizi sonucu örnekler 

iki ana kümede toplanmıştır. Lokus başına allel sayısı ortalama 2,85 olarak 

bulunmuştur. Gözlenen heterozigotluk değeri 0,05 ve 0,84 aralığında değişirken, 
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ortalama değeri 0,48 olarak tespit edilmiştir. Bu çalışmada analiz edilen şeftali 

örneklerinin %94 oranda benzer olduğu, Fenghua yerel çeşitlerinin Sahanghaishuimi 

den köken aldığı ortaya konmuştur. 

Cheng and Huang (2009), tarafından Çin’den toplanan yerel ve ticari şeftaliden 

oluşan toplam 32 örnek genetik çeşitlilik ve akrabalığı değerlendirmek amacıyla 7 SSR 

markörü kullanılarak analiz edilmiştir. 7 primer çifti 8 lokus çoğaltmış olup ortalama 

allel sayısı 3,12 iken ortalama beklenen heterozigotluk (He) 0,450 olarak bulunmuştur. 

Ayrıca yerel ve ticari şeftali örnekleri arasında Shannon index’i 0,728 olarak tespit 

edilmiştir. Genetik çeşitliliğin bu seviyesinin kayısı, kiraz gibi Prunus türleri ile 

karşılaştırlıldığında daha düşük olduğu belirtilmiştir. Kümeleme analizinde UPGMA 

ağacında 32 örneğin pedigri bilgisiyle uyumlu olarak iki ana grupta toplandığı 

görülmüştür. Kullanılan moleküler markörlerin moleküler karekterizasyon için 

uygulanabilir olduğu görülmüştür. 

Dirlewanger et al (2002), tarafından gerçekleştirilen bir çalışmada 27 şeftali ve 

21 kiraz çeşidi SSR markörleri ile analiz edilmiştir. PCR amplifikasyonu sonucunda 

kullanılan bütün SSR primerleri çalışmada kullanılan şeftali ve kiraz örneklerinin 

DNA’larını çoğaltmıştır. Şeftali ve kiraz DNA’sını çoğaltan 33 SSR markörünün 13 

tanesi hem şeftali hem de kirazda polimorfizm gösterirken, 19 SSR markörü sadece 

şeftalide ve 1 SSR markörü da kirazda polimorfizm göstermiştir. Şeftalide lokus başına 

allel sayısı 1 ile 9 aralığında ve ortalama allel sayısı 4,2 iken, kiraz da ortalama allel 

sayısı 2,8 ve her bir lokus başına allel sayısı 1 ile 9 aralığında bulunmuştur. SSR 

markörlerinin, Prunus cinsinde sinteni analizlerinde güçlü markör sistemi olduğu 

belirtilmiştir. 

Xu et al (2006), AFLP moleküler markörlerini atası olarak bilinen (yerel) Japon 

şeftali çeşitlerinin genetik çeşitliliğini ve genetik ilişkisini ortaya koymak amacıyla 

kullanmışlardır. 16 AFLP primer kombinasyonu ile toplam 837 bant ve %17,5 

polimorfizm ile 164 polimorfik bant elde edilmiştir. Araştırmacılar çalışma sonucunda 

kümeleme analizi ‘Kiyomi’ ve ‘Jichigethsuto’ çeşitleri hariç tüm ticari şeftali 

çeşitlerinin 3 alt grubu içeren ana bir grup oluşturduğunu ve 6 yerel çeşitin 4 tanesinin 

ticari Japon şeftali çeşitlerinden genetik olarak uzak olduğunu ortaya koymuşlardır. 
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AFLP sonuçlarının pedigri sonuçları ile birleştirildiğinde Japon şeftali çeşitleri 

arasındaki genetik ilişkinin  daha iyi anlaşılabileceği öne sürülmüştür. 

Wünsch et al (2006), tarafından İspanya’ya ait yerel şeftali çeşitlerinin genetik 

çeşitliliğinin ortaya konduğu çalışmada 85 örnek 42 SSR markörü kullanılmıştır. Bu 

SSR markörleri arasından 10 tanesi şeftali çeşitlerini tanımlamak ve onlar arasında 

genetik benzerliği hesaplamak için seçilmiştir. Seçilen SSR markörleri 35 farklı DNA 

parçasını çoğaltmıştır. Elde edilen moleküler verilerden hesaplanan genetik benzerlik 

analizi sonucunda düz ve beyaz etli şeftalilerin geriye kalanlardan açıkça ayrıldığı rapor 

edilmiştir. Elde edilen moleküler sonuçların İspanya’ya ait koleksiyonların sürdürülmesi 

ve muhafazası açısından önem taşıdığı belirtilmiştir. 

Yılmaz et al (2009), tarafından gerçekleştirilen bir çalışmada Prunus cinsine ait 

16 genotipin genetik çeşitliliği ve aralarındaki filogenetik ilişkiyi araştırmak amacıyla 

ISSR markörlerini kullanmışlardır. 20 ISSR markörüyle PCR sonucunda polimorfizm 

oranı %57 ile %100 arasında olan 180 polimorfik ISSR bandı elde edilmiştir. Jaccard 

benzerlik indeksi kullanılarak UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic 

mean) analizi ve temel bileşen analizi (principal coordinate analysis=PcoA) 

gerçekleştirilmiş olup, analizler sonucunda kayısı genotiplerinin daha düşük genetik 

varyasyon gösterdiği, kayısı ve erik melezi olan Plumcot’un kayısıdan ziyade eriğe daha 

yakın olduğu ortaya konmuştur. 

Aranzana et al (2002), 14 şeftali ve 11 nektarinden oluşan 25 genotipte 35 SSR 

markörünü kullanmış, bu markörlerden 24 tanesinin polimorfik olduğunu 

belirtmişlerdir. Polimorfik SSR markörler ile toplam 82 allel bulunmuş ve ortalama 

%37 oranında heterozigotluk gözlenmiştir. Sping Lady ve Queencrest dışındaki tüm 

çeşitler kullanılan markörler ile ayrı ayrı tanımlanabilmiştir. Sadece 3 SSR markörünün 

bir genotip hariç 24 genotipi tanımlayabilmek için yeterli olduğu belirtilmiştir. 

Kümeleme analizi tüm nektarinleri tek grupta toplamıştır. Şeftaliler, 82 allelin içindeki 

75 allel ile nektarinlerden daha değişken bulunmuştur. Şeftali ıslahı ve genetiğinde 

mikrosatellitlerin güçlü ve güvenilir markörler olduğu araştırmacılar tarafından rapor 

edilmiştir. 
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Zhebentyayeva et al (2003), şeftali için geliştirilen 12 SSR moleküler markörünü 

kullanarak Avrupa, Çin ve Orta Asya kökenli kayısı genotiplerini tanımlamışlardır. 

Araştırmacılar UPGMA’ya dayalı dendogram sonucu kayısının kültüre alınması ile 

ilgili farklı bölgelerin bulunduğunu, incelenen genotiplerin sağlandığı bölge ile 

ilişkilerinin az olduğunu ortaya koymuştur. Ayrıca çalışmada Çin kökenli genotiplerin 

Prunus armeniaca var. ansu Maxim alt türünde yer aldığı rapor edilmiştir. 

Carrasco et al (2012), 35 ISSR ve 27 SSR markörleri ile toplam 97 SSR alleli ve 

232 binary ISSR lokusundan elde edilen moleküler veriler ile 29 Japon erik çeşidinin 

genetik karakterizasyonunu analiz etmişlerdir. Japon erikleri güçlü bir saporofitik 

kendine uyuşmaz sisteme sahip çapraz tozlanan türlerdir (Okie and Weinberg, 1996). 

Dolayısıyla diğer Prunus türleri ile karşılaştırıldığında Japon erik çeşitlerinde yüksek 

genetik çeşitlilik gözlendiği rapor edilmiştir. 

Chalak et al (2006), tarafından Lübnan’ın farklı bölgelerinde yayılış gösteren 27 

şeftali çeşidinin moleküler ve morfolojik karekterizasyonu gerçekleştirilmiştir. Bazı 

çeşitlere ait DNA kalitesi iyi olmadığından dolayı moleküler analizlerde 20 çeşit 

kullanılmış ve DNA analizleri 16 SSR markörleri ile gerçekleştirilmiş olup lokus başına 

ortalama allel sayısı 4,5 olarak bulunmuştur. Hem kalitatif hem de SSR verileri üzerine 

dayalı gerçekleştirilen analizler sonucunda oluşturulan dendrogram şeftalileri başlıca 5 

ana grupta toplamıştır. Bir birine en yakın çeşit Abi ve Moukhmali çeşitleri olup, 

Beccogue çeşidi tüm çeşitlere en uzak olarak dendogramda kümelenmiştir. Lübnan 

şeftali çeşitleinin karekterizasyonunun ilk raporu olan bu çalışmada kullanılan 

markörlerin daha önceki çalışmalar (Testolin et al., 2000; Aranzana et al., 2002; 

Dirlewanger et al., 2002) ile tutarlı sonuçlar verdiği ortaya konmuştur. 

Şeftalide gerçekleştirilen bir gen haritalama çalışmasında çok yıllık bitkilerde 

pratik olarak kullanılabilen, ekonomik açıdan önemli agronomik özelliklerin 

belirlenmesi amacıyla moleküler markörler kullanılmıştır. Çalışmada, Ferjalou Jalousia 

ve Fantasia melezi (F x J) olan bir F1 bitkisinden kendileme yapılarak elde edilen F2 

populasyonu kullanılmıştır. 4 farklı agronomik karakter (polen kısırlığı, şeftali/nektarin, 

yassı/yuvarlak meyve, asitli/asitsiz meyve) 270 markör kullanılarak Mendel açılımı 

belirlenmeye çalışılmıştır. Çalışmada 50 RFLP, 115 AFLP, 92 RAPD, 8 IMA (inter-

microsatellite amplification) ve 1 izoenzim markörü kullanılmıştır. Çalışma sonunda 
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elde edilen haritanın şeftalide QTL (Quantitative Trait Locus) çalışmalarında, özellikle 

de meyvenin kuru madde içeriği ve asit içeriğinin belirlenmesinde kullanılabileceği 

bildirilmiştir (Dirlewanger et al., 1998). 

Yamamoto et al (2001), Akame ve Juseitou şeftali çeşitlerini melezleyerek F2 

populasyonunda genetik harita oluşturarak 13 morfolojik karakteri analiz etmişlerdir. 

Çalışmada yaklaşık 1020 cM’ı (centimorgan) kapsayan 9 morfolojik ve 83 DNA temelli 

olmak üzere 92 markör ve 11 SSR markörü haritalanmıştır. Bu 13 morfolojik karakter 

ile ilişkili olan çeşitli DNA markörleri tespit edilmiş ve bu markörlerin MAS 

seleksiyonunda kullanılabileceği belirlenmiştir. 

Yamamoto et al (2005), Akame ve Juseito şeftali çeşitlerinin melezlenmesiyle 

elde edile 126 F2 populasyonunda 94 SSR, 14 STSs, 34 AFLP, 24 RAPDs, 3 ISSR ve 

dokuz fenotipik özelliği kullanılarak bir haritalama çalışması yürütmüştür. Bu harita, 

sekiz bağlantı grubunda yer alan 178 markörden oluşmuştur. Kök ur nematoduna 

dayanıklılık, çiçek rengi (Fc) ve ete yapışıklık (F) gibi özelliklerin haritada bağlantı 

noktaları ortaya konmuştur. Morfolojik özellikler ile ilişkili genlerle bağlantılı bulunan 

markörlerin, markör yardımlı seleksiyonda (MAS) kullanılabileceği vurgulanmıştır. 

Yoon et al (2006), Çin, Japonya, Kuzey Amerika ve Güney Kore’ nin farklı 

ekocoğrafik bölgesinden orijinlenen 96 şeftali ve nektarin genotipi arasındaki genetik 

ilişkiyi incelemiştir. Çalışmada şeftali ve kiraz için daha önce geliştirilmiş olan 108 SSR 

markörü taranmış ve 33 tanesi analizler için seçilmiştir. Seçilen 33 SSR markörü 96 

genotipte polimorfizm göstermiş olup lokus başına ortalama 8,6 allel sayısı ile toplam 

283 allel çoğaltılmıştır. Nei’ nin (1972) genetik farklılığı üzerine dayalı UPGMA 

kümeleme analizi sonucu genotipler ekocoğrafik orijinlerine karşılık gelen 6 grupta 

toplanmıştır. Grup-I Kuzey ve Kuzey-Batı Çine ait yerel çeşitlerin olduğu iki alt gruba 

ayrılmıştır. Çin’in güneyi, Japonya ve Kuzey Amerika genotiplerinin yer aldığı grup-II 

4 alt gruba ayrılmıştır. Kuzey ve Kuzey-Batı Çin yerel çeşitleri Güney Çin’in yerel 

çeşitlerinden daha fazla farlılık göstererek birlikte gruplanmışlardır. Ayrıca Japon ve 

Kuzey-Amerikan genotiplerinin Güney-Çin’in yerel çeşitleri ile yakın filogenetik 

ilişkiye sahip olduğu ortaya konmuştur. 

https://www.nature.com/scitable/topicpage/quantitative-trait-locus-qtl-analysis-53904
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Son zamanlarda Çin’e özgü şeftali genetik koleksiyonlarında farklı çeşitlilik 

çalışmaları yürütülmektedir. Çin’e özgü ticari çeşitlerde çeşitlilik düşük seviyede 

olmasına rağmen, yerel çeşitler analiz edildiğinde çeşitlilik seviyesinin kayda değer 

oranda arttığı gözlenmektedir. Li et al (2008), çalışmalarında 51 örneği içine alan P. 

perisca ya ait bir koleksiyonu kullanarak geleneksel Çin adlandırması ile meyve 

karakteristiklerine göre şeftali çeşitlerini 6 gruba ayırmış ve örnekleri daha ayrıntılı 

olarak SSR analizleri ile incelemişlerdir. 22 polimorfik SSR primeri toplam 111 allel 

üretmiştir. Lokus başına ortalama allel sayısı 5 olarak belirlenmiştir. UPGMA 

dendrogramında çeşitler 5 grupta tuplanmıştır. Geleneksel Çin adlandırılmasına göre 

aynı guruba ait çeşitler UPGMA dendrogramında farklı gruplarda kümelenirken farklı 

gruba ait çeşitler ise dendrogramda aynı grupta kümelenmiştir. Genetik çeşitlilik 

seviyesi Çin’e ait yerel çeşitlerde daha fazla bulunmuştur. 
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3. MATERYAL Ve METOT 

3.1. Bitki Materyali 

Iğdır tarım açısından önemli olan ilkbahar yağışlarının fazla, yazların sıcak 

kışların soğuk olduğu karasal iklime sahip olmasının yanında, kendine özgü mikro 

klimaya sahiptir (Karaoğlu, 2011). Çalışmada kullanılan şeftali materyalleri Iğdır ili 

Merkez ve Karakoyunlu ilçelerinden yöre halkına ait bahçelerden toplanmıştır. 2016 

yılında Iğdır’da yürütülen çalışma esas alınarak örnekler toplanmıştır (Altay, 2016). 

Iğdır’da yetiştirilen yerel şeftali popülasyonları içerisinde farklı tür ve form olup 

olmadığı ve farklı tipteki genotiplerin tespiti ve bu tespit edilen genotiplerden DNA 

materyalini içeren yaprak örneklerini toplamak amacıyla arazi çalışmaları 2016 Ağustos 

ayında gerçekleştirilmiştir. Arazi çalışmalarında genotiplerin bulunduğu rakım ve 

koordinatlar GPS ile kaydedilmiş ve şeftali genotiplerine farklı kodlar verilmiştir. 

Çalışmada 28 adet Zaferan şeftali genotipi, 24 Adet Ağşeftali genotipi ve 2 adet standart 

çeşit (Rich lady ve Royal glory) olmak üzere 54 genotip kullanılmıştır. Çalışmada 

kullanılan Rich lady ve Royal glory standart çeşitleri yöre halkının en fazla kullandığı 

çeşit olduğu için seçilmiştir. Kullanılan bitki materyali hakkında mevcut bilgi Çizelge 

3.1’de verilmiştir. Toplanan Bitki materyalleri Erciyes Üniversitesi Genom ve Kök 

Hücre Merkezi Tarımsal Biyoteknoloji Laboratuarına transfer edilmiş ve kullanılıncaya 

kadar -20 
o
C’de saklanmıştır. 

3.1.1. Genomik DNA izolasyonu 

Genetik materyalin izole edilmesinde Gülşen et al (2005), tarafından modifiye 

edilen Doyle and Doyle (1990), CTAB toplam DNA extraksiyon protokolü aşağıdaki 

adımlar ile uygulanmıştır. 

1. Daha önce kullanılıncaya kadar -20 °C’de bulunan şeftali yapraklarından 

yaklaşık olarak 100 mg tartılmıştır 

2. 100 mg bitki dokusu havan içerisine alınmış üzerine 1 ml CTAB DNA izolasyon 

çözeltisi eklenmiştir 

3. Homojenizasyon işlemi için havan eli yardımıyla bitki dokuları ezilmiştir 

4. Homojenat 2 ml’lik eppendorf tüplere aktarılmıştır. 
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5. Tüpler 65 °C’de 60 dakika su banyosunda bırakılmıştır. 

6. Su banyosunda esnasında tüpler ters düz edilerek her 15 dakikada bir hafifçe 

çalkalanmştır. 

7. 60 dk sonunda tüpler, oda sıcaklığında yaklaşık 10-15 dk kadar soğumaya 

bırakılmıştır. 

8. Daha sonra tüplerin üzerine 0,4 ml kloroform:izoamil alkol karışımı (24:1) 

eklenmiştir. 

9. Tüpler tekrar ters düz edilerek yaklaşık 10 dk nazikçe karıştırılmıştır. 

10. Daha sonra tüpler 7 dk 14000 rpm’de santrifüje tabi tutulmuştur. 

11. Santrifüj sonrasında tüplerin üst kısmı (süpernatant) alınıp, 1,5 ml’lik yeni 

eppendorf tüplere transfer edilmiştir. 

12. Tüplerin üzerine 500 µl soğuk isopropanol ilave edilmiş ve hamojen hale 

getirilecek şekilde karıştırılmıştır. 

13. Sonrasında tüpler 3 dk süre ile 14000 rpm’de santrifüje tabi tutulmuş ve 

DNA’nın çökmesi sağlanmştır. 

14. Pellet (DNA) dipte kalacak şekilde üstte kalan sıvı uzaklaştırılmıştır. 

15. Pellet üzerine içerisinde 10 mM amonyum asetat bulunan % 76’lik etil alkol 

eklenerek yıkama işlemi gerçekleştirilmiştir. 

16. Tekrar 10 mM amonyum asetat bulunan % 76’lik etil alkol eklenerek tüpler +4 

°C derecede bir gece bekletilmiştir. 

17. Bekletilen tüpler 3 dk’da 14000 rpm’de santrifüje tabi tutularak yıkama işlemi 

gerçekleştirilmiştir. 

18. Son yıkama işleminin ardından süpernatant uzaklaştırılmıştır 

19. Tüpler DNA’nın kuruması için yaklaşık yarım saat oda sıcaklığında ters 

çevrilerek bekletilmiştir. 

20. Elde edilen pellet (DNA çökeltisi) üzerine 100 µl TE (pH:8) ilave edilmiştir. 
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21. Son olarak, tüpler pellet çözünene kadar oda sıcaklığında gece boyunca 

bekletilmiştir. Ardından ortamda bulunan RNA’yı uzaklaştırmak için 1mg/ml 

Rnase’ dan 5 µl eklenerek tüpler 37 °C’de 30 dk bekletilmiştir. 

Çizelge 3.1. Bu çalışmada kullanılan şeftali genotiplerine ait mevcut bilgiler 

No Genotip adı İlçe Köy/Mah Kişi 

1 Zaferan10 Merkez Necefali Erkut ZOR 

2 Ağşeftali7 Merkez Necefali Erkut ZOR 

3 Ağşeftali10 Merkez Necefali Erkut ZOR 

4 Ağşeftali5 Merkez Necefali Erkut ZOR 

5 Ağşeftali16 Merkez Necefali Erkut ZOR 

6 Ağşeftali17 Merkez Necefali Erkut ZOR 

7 Ağşeftali6 Merkez Necefali Erkut ZOR 

8 Ağşeftali18 Merkez Necefali Erkut ZOR 

9 Ağşeftali19 Merkez Necefali Erkut ZOR 

10 Ağşeftali8 Merkez Necefali Erkut ZOR 

11 Ağşeftali20 Merkez Necefali Erkut ZOR 

12 Ağşeftali14 Merkez Necefali Erkut ZOR 

13 Ağşeftali13 Merkez Necefali Erkut ZOR 

14 Zaferan 8 Merkez Necefali Erkut ZOR 

15 Ağşeftali11 Merkez Necefali Erkut ZOR 

16 Ağşeftali15 Merkez Necefali Erkut ZOR 

17 Ağşeftali12 Merkez Necefali Erkut ZOR 

18 Ağşeftali21 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

19 Zaferan9 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

20 Zaferan18 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

21 Zaferan20 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

22 Ağşeftali22 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

23 Ağşeftali23 Merkez Melekli Tuğay BAĞRI 

24 Ağşeftali2 Merkez Küllük Latif YURTSEVEN 

25 Zaferan1 Merkez Küllük Latif YURTSEVEN 

26 Ağşeftali3 Merkez Küllük Latif YURTSEVEN 
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Çizelge 3.1’in devamı 

No Genotip adı İlçe Köy/Mah Kişi 

27 Zaferan16 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

28 Zaferan13 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

29 Zaferan15 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

30 Zaferan14 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

31 Zaferan11 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

32 Zaferan12 Merkez Akyumak Abbas ARAT 

33 Zaferan26 Merkez Küllük Süleyman ÇATAK 

34 Zaferan27 Merkez Küllük Süleyman ÇATAK 

35 Zaferan28 Merkez Küllük Süleyman ÇATAK 

36 Ağşeftali1 Merkez Küllük Süleyman ÇATAK 

37 Zaferan24 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

38 Ağşeftali9 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

39 Zaferan29 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

40 Zaferan17 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

41 Zaferan30 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

42 Ağşeftali24 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

43 Zaferan22 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

44 Zaferan19 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

45 Zaferan25 Karakoyunlu Zülfikar Ercan KARACA 

46 Zaferan6 Merkez Küllük Ali OKTAY 

47 Zaferan5 Merkez Küllük Ali OKTAY 

48 Zaferan3 Merkez Küllük Ali OKTAY 

49 Zaferan7 Merkez Küllük Ali OKTAY 

50 Zaferan4 Merkez Küllük Ali OKTAY 

51 Zaferan2 Merkez Küllük Ali OKTAY 

52 Ağşeftali4 Merkez Küllük Ali OKTAY 

53 Royal glory Karakoyunlu Taşburun Servet KULU 

54 Rich lady Merkez Necafali Mehmet AYDIN 
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3.1.2. DNA yoğunluğunun belirlenmesi 

Moleküler çalışmalarda, çalışmada kullanılacak olan materyale ait DNA’nın 

kalitesi ve yoğunluğu çalışmanın gidişatını büyük oranda etkilemektedir. DNA 

yoğunluğunun yapılacak çalışmaya uygun olup olmadığı ve DNA’ nın kirlilik derecesi 

çalışmanın sonucunu etkileyeceğinden dolayı DNA yoğunluğunun ve kalitesinin 

moleküler çalışmalara başlamadan önce tespit edilmesi gereken bir parametrelerdir. 

DNA yoğunluğunun belirlenmesi amacıyla BioSpec-nono Shimadzu Biotech 

spectrofotometre cihazı kullanılmıştır Cihaza çalışmada kullanılacak her bir örneğin 

DNA solusyonundan 1 µl eklenmiş ve DNA saflığı ve yogunluğu ile ilgili bilgi veren 

260 ve 280 nm dalga boylarındaki absorbans değerleri ölçülmüştür. 260 ve 280 nm 

dalga boylarındaki absorbans oranının yaklaşık olarak 1.8 nm olması beklenmektedir 

(William et al., 1997). A260 ve A280 değerleri ölçüldükten sonra örneklerin DNA 

yoğunluğuna göre örneklere ait DNA konsantrasyonu 20 ng/µl olacak şekilde 

sulandırılarak çalışma solüsyonu hazırlanmıştır (Çizelge 3.2). Stok DNA örnekleri ise 

tekrar kullanılıncaya kadar -20 °C’de muhafaza edilmiştir. 

3.2. PCR Reaksiyonu ve Agaroz Jel Elektroforezi 

3.2.1. ISSR PCR reaksiyonu 

Şeftali genomik DNA’sı kalıp DNA olarak kullanılmış ve ISSR moleküler 

markörü ile PCR işlemi gerçekleştirilerek DNA parçaları çoğaltılmıştır. PCR tüpleri 

içerisinde ISSR Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) bileşenleri 7.6 µl dH2O, 1 µl 

primer (10 pmol), 2 µl 10X PCR buffer , 1 µl MgCl2 (25 mM), 1.5 µl dNTP (2 mM), 0.4 

µl Taq DNA polymerase (5 U/µl) ve 1.5 µl DNA (20 ng/µl) olmak üzere toplam hacim 

15 µl olacak şekilde hazırlanmıştır. Reaksiyon bileşenlerini PCR tüplerinin alt kısmında 

toplamak için santrifüj yapılmıştır. Reaksiyon karışımının bulunduğu tüpler PCR 

reaksiyonunu gerçekleştiren ısı döngüsü sağlayan thermal cycler adı verilen cihaza 

yerleştirilmiştir. Çizelge 3.3’de ki döngüler izlenerek PCR ürünleri elde edilmiştir. 
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Çizelge 3.2. Çalışmada kullanılan şeftali örneklerinin DNA yoğunluğunu gösteren 

nanodrop sonuçları 

Örnek 

no 
Örnek ismi 

Nükleik asit 

konsantrasyonu 
OD260/280 OD260/230 

1 Zaferan10 456.33 2.01 1.58 

2 Ağşeftali7 300.36 1.99 1.86 

3 Ağşeftali10 402.47 2.03 1.75 

4 Ağşeftali5 361.14 2.01 1.92 

5 Ağşeftali16 535.48 2.02 1.96 

6 Ağşeftali17 147.77 1.87 1.23 

7 Ağşeftali6 327.92 1.97 1.91 

8 Ağşeftali18 633.89 1.95 1.69 

9 Ağşeftali19 187.90 2.05 1.81 

10 Ağşeftali8 109.09 2.10 1.65 

11 Ağşeftali20 246.76 2.06 1.77 

12 Ağşeftali14 204.07 1.93 1.79 

13 Ağşeftali13 274.54 1.85 1.99 

14 Zaferan 8 385.65 1.89 1.17 

15 Ağşeftali11 327.98 2.15 1.24 

16 Ağşeftali15 150.00 2.01 1.28 

17 Ağşeftali12 466.57 1.99 1.68 

18 Ağşeftali21 1031.48 2.04 1.32 

19 Zaferan9 259.43 1.92 1.75 

20 Zaferan18 327.89 1.88 1.69 

21 Zaferan20 507.68 2.00 1.03 

22 Ağşeftali22 161.88 1.98 1.95 

23 Ağşeftali23 564.56 1.85 1.75 

24 Ağşeftali2 600.92 1.99 1.19 

25 Zaferan1 809.25 2.06 1.57 

26 Ağşeftali3 282.59 2.02 1.38 

27 Zaferan16 649.26 1.78 1.33 
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Çizelge 3.2’nin devamı 

Örnek 

no 
Örnek ismi 

Nükleik asit 

konsantrasyonu 
OD260/280 OD260/230 

28 Zaferan13 532.65 1.98 1.74 

29 Zaferan15 425.58 1.86 1.45 

30 Zaferan14 253.55 1.88 1.32 

31 Zaferan11 258.25 2.00 1.50 

32 Zaferan12 221.09 2.08 1.57 

33 Zaferan26 227.02 2.10 1.33 

34 Zaferan27 805.43 1.87 0.88 

35 Zaferan28 328.90 1.98 1.72 

36 Ağşeftali1 643.08 1.82 1.05 

37 Zaferan24 205.80 1.92 1.31 

38 Ağşeftali9 210.34 1.85 1.07 

39 Zaferan29 344.10 2.01 1.72 

40 Zaferan17 271.58 1.81 0.96 

41 Zaferan30 364.87 2.08 1.68 

42 Ağşeftali24 772.32 1.99 1.23 

43 Zaferan22 243.70 1.76 0.91 

44 Zaferan19 365.04 1.96 1.15 

45 Zaferan25 248.33 2.06 1.09 

46 Zaferan6 594.36 1.95 1.67 

47 Zaferan5 148.29 1.90 0.92 

48 Zaferan3 540.52 1.99 1.07 

49 Zaferan7 345.23 1.97 0.98 

50 Zaferan4 459.10 1.85 0.96 

51 Zaferan2 447.14 1.85 1.18 

52 Ağşeftali4 254.96 1.85 0.88 

53 Royal glory 477.98 1.91 0.86 

54 Rich lady 269.75 2.01 1.93 

Çalışmada ilk olarak 8 farklı şeftali genotipinde ISSR primerleri ile PCR 

reaksiyonları gerçekleştirilmiş olup bu primerler arasından en iyi amplifikasyonu ve 

polimorfizmi veren primerler belirlenerek tüm şeftali genotiplerinin DNA’sını 
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çoğaltmada kullanılmıştır. Çalışmada kullanılan tüm ISSR markörlerine ait bilgiler 

Çizelge 3.4’de verilmiştir. 

Çizelge 3.3. Analizlerde kulanılan ISSR primerleri için PCR döngü koşulları 

PCR Aşamaları 
Sıcaklık 

(
o
C) 

Süre 

(sn) 
PCR Döngü Sayısı 

Ön Bozulma (Denatürasyon) 95 5 1 

Ön Bozulma (Denatürasyon) 92 115 1 

Ön Bozulma (Denatürasyon) 95 30 45 

Bozulma (Denatürasyon) 92 30 45 

Yapışma (Annealing) X 60 45 

Uzama (Extension) 72 120 45 

Son Uzama 72 420 1 

3.2.2. Agaroz jel elektroforezi 

PCR işleminin ardından elde edilen PCR ürünlerinin moleküler boyutlarına göre 

ayrılması için elektroforez işlemi uygulanmıştır. ISSR primerleriyle çoğaltılan 

DNA’ların bulunduğu PCR tüplerine brom fenol blue eklenmiş, pipetleme yapılarak 

boyanın iyice karışması sağlanmıştır. Sonra çoklu mikropipet yardımı ile PCR ürünü 

etidium bromid içeren 1X TBE Tampon içerisinde % 3’lük agaroz jel üzerindeki 

kuyucuklara yüklenmiştir. PCR ürünleri 120 volt gerilimde 4 saat süreyle 

büyüklüklerine göre ayrılmış, ardından UV ışın altında jel görüntüleme sistemi ile 

fotoğrafları çekilmiştir. PCR ürünlerinin büyüklüklerini tahmin etmek için GeneRuler 

100 bç plus DNA Markörü (M) kullanılmıştır. Bantlar arasından sadece güvenilir ve 

skorlanabilir olanları moleküler analizler için seçilmiştir. 
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Çizelge 3.4. Çalışmada kullanılan ISSR moleküler markörleri 

Primer 

Numarası 

Primer 

Adı 

Primer Sekansı 

5’-----------3’ 

Amplifikasyon Polimorfizm Referanslar 

1 UBC-807 AGAGAGAGAGAGAGAGT + + Duta-Cornescu et al., 2017 

2 UBC-810 GAGAGAGAGAGAGAGAT + + Tian et al., 2015 

3 UBC-811 GAGAGAGAGAGAGAGAC + + Najafzadeh et al., 2014 

4 UBC-812 GAGAGAGAGAGAGAGAA - - Javalera et al., 2016 

5 UBC-813 CTCTCTCTCTCTCTCTT + + Shahi-Gharahlar et al., 2011 

6 UBC-814 CTCTCTCTCTCTCTCTA + + Yılmaz et al., 2009 

7 UBC-815 CTCTCTCTCTCTCTCTG + - Yılmaz et al., 2009 

8 UBC-818 CACACACACACACACAG + + Yılmaz et al., 2009 

9 UBC-819 GTGTGTGTGTGTGTGTA + + Rana et al., 2014 

10 UBC-820 GTGTGTGTGTGTGTGTC + + Bağda. 2017 

11 UBC-821 GTGTGTGTGTGTGTGTT + - Levi et al., 2004 

12 UBC-822 TCTCTCTCTCTCTCTCA + - Levi et al., 2004 

13 UBC-823 TCTCTCTCTCTCTCTCC + + Duta-Cornescu et al., 2017 

14 UBC-824 TCTCTCTCTCTCTCTCG + + Rana et al., 2014 

15 UBC-825 ACACACACACACACACT + + Tian et al., 2015 

16 UBC-826 ACACACACACACACACC + + Najafzadeh et al., 2014 

17 UBC-828 TGTGTGTGTGTGTGTGA + + Javalera et al., 2016 

18 UBC-830 TGTGTGTGTGTGTGTGG + + Leelambika et al., 2016 

19 UBC-834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT - - Najafzadeh et al., 2014 

20 UBC-836 AGAGAGAGAGAGAGAGYA + + Thummar et al., 2015 

21 UBC-840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT + + Yılmaz et al., 2009 

22 UBC-841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC + + Yılmaz et al., 2009 

23 UBC-842 GAGAGAGAGAGAGAGAYG + - Najafzadeh et al., 2014 

24 UBC-843 CTCTCTCTCTCTCTCTRA + + Yılmaz et al., 2009 

25 UBC-844 CTCTCTCTCTCTCTCTRC + + Levi et al., 2004 

26 UBC-845 CTCTCTCTCTCTCTCTRG + + Najafzadeh et al., 2014 

27 UBC-846 CACACACACACACACART - - Tian et al., 2015 

28 UBC-847 CACACACACACACACARC + + Yılmaz et al., 2009 

29 UBC-852 TCTCTCTCTCTCTCTCRA + + Casasoli et al., 2001 

30 UBC-851 GTGTGTGTGTGTGTGTYG - - El Fattah et al., 2015 
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Çizelge 3.4’ün devamı 

Primer 

Numarası 

Primer 

Adı 

Primer Sekansı 

5’-----------3’ 

Amplifikasyon Polimorfizm Referanslar 

31 UBC-850 GTGTGTGTGTGTGTGTYC + + Shahi-Gharahlar et al., 2011 

32 UBC-848 CACACACACACACACARG - - Etminan et all., 2016 

33 UBC-855 ACACACACACACACACYT + + Leelambika et al., 2016 

34 UBC-856 ACACACACACACACACYA - - Leelambika et al., 2016 

35 UBC-857 ACACACACACACACACYG + + Najafzadeh et al., 2014 

36 UBC-858 TGTGTGTGTGTGTGTGRT + - Casasoli et al., 2001 

37 UBC-859 TGTGTGTGTGTGTGTGRC + - Wang et al., 2009 

38 UBC-860 TGTGTGTGTGTGTGTGRA - - Idrees et al., 2017 

39 UBC-866 CTCCTCCTCCTCCTCCTC + + Shahi-Gharahlar et al., 2011 

40 UBC-887 DVDTCTCTCTCTCTCTC + + Zarek, 2016 

41 UBC-888 BDBCACACACACACACA - - Yılmaz et al., 2009 

42 UBC-889 DBDACACACACACACAC + + Najafzadeh et al., 2014 

43 UBC-890 VHVGTGTGTGTGTGTGT + - Yılmaz et al., 2009 

44 UBC-891 HVHTGTGTGTGTGTGTG - - Yılmaz et al., 2009 

45 ISSR-7 ACACACACACACACACACT + - Patel et al., 2015 

46 ISSR-9 ACACACACACACACACCG + - Sai Rekha et al., 2015 

47 ISSR-16 TCCTCCTCCTCCTCCRY - - Leelambika et al., 2016 

48 ISSR-21 TGTGTGTGTGTGTGTGC - - Yılmaz et al., 2009 

49 ISSR-22 HVHCACACACACACACAT - - Sekerci et al., 2017 

50 ISSR-28 AGAAAGAAAGAAAGAAAG - - Vidal et al., 2014 

51 ISSR-43 GATCCGGCGGCGGCGGCGG

CGGCGGCGG 

+ + Gore et al., 2015 

52 ISSR-47 AGAGAGAGAGAGAGAGY - - Daneshmand et al., 2017 

53 UBC-808 AGAGAGAGAGAGAGAGC + + Rana et al., 2014 

54 UBC-809 AGAGAGAGAGAGAGAGG + - Tian et al., 2015 

55 UBC-816 CACACACACACACACAT - - Shahi-Gharahlar et al., 2011 

56 UBC-827 ACACACACACACACACG + + Yılmaz et al., 2009 

57 UBC-868 GAAGAAGAAGAAGAAGAA + + Shahi-Gharahlar et al., 2011 
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3.3. Moleküler ve İstatiksel Analizler 

Çalışmada kullanılan ISSR moleküler markörlerinin polimorfizm oranları; 

primerlerden elde edilen toplam polimorfik bant sayısının, toplam bant sayısına 

bölünerek 100 ile çarpılması sonucu aşağıda belirtilen formül ile belirlenmiştir: 

Polimorfizm Oranı (%) = (Polimorfik bant sayısı / Toplam bant sayısı) x 100 

DNA bantlarının var olması durumunda “1” ve yokluğu durumunda ise “0” 

olarak değerlendirilerek bir veri dosyası hazırlanmıştır. PCR veya herhangi bir deneme 

hatası nedeniyle çoğalmadığı düşünülen DNA bantları ise kayıp veri  yani “9” olarak 

değerlendirilmiştir. ISSR moleküler markörlerinden elde edilen DNA verileri dosyası 

NTSYS (Numerical Taxonomy Multivariate Analysis System. NTSYS-pc version 2.1. 

Exeter Software. Setauket. N.Y. USA) paket programına yüklenmiş olup UPGMA 

dendrogramının (cluster) oluşturulmasında benzerlik indeksinin hesaplanmasında ve 

PCA (temel bileşenler analizi)  analizinde bu veri dosyası kullanılmıştır. Jaccard 

benzerlik katsayısı NTSYS programı ile a/(a + b + c) formülüne göre (a; y ve z çeşitleri 

arasındaki ortak bant sayısı, b; y çeşidinde olan fakat z çeşidinde olmayan bantların 

sayısı ve c; z çeşidinde olan fakat y çeşidinde olmayan bantların sayısıdır) 

hesaplanmaktadır (Akbulut, 2011). 
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4. BULGULAR Ve TARTIŞMA 

4.1. ISSR Markörlerinin Değerlendirilmesi 

Iğdır ilinde yetiştirilen yerel şeftali genotiplerini karakterize etmek ve 

aralarındaki genetik çeşitliliği tanımlamak amacıyla ISSR moleküler markörü ile PCR 

tekniği kullanılmıştır. Bu teknikte şeftali genotiplerinde 57 adet ISSR primeri 

kullanılmış ve bu primerlerden 15 tanesi amplifikasyon sağlamamıştır. PCR reaksiyonu 

sonucu şeftali genomik DNA’sını çoğaltan 42 ISSR primerinden 32 tanesi polimorfik 

olup moleküler veri dosyası oluşturmak için skorlamalarda kullanılmıştır. ISSR-PCR 

analizleri sonucuna göre 32 adet ISSR primeri ile toplam 213 bant elde edilmiş, bu 

bantların 154 adedinin polimorfik olduğu saptanmıştır. Çalışmada kullanılan polimorfik 

ISSR primerlerine ait özellikler Çizelge 4.1’ de verilmiştir. 

Polimorfik olarak şeçilen primerler kendi arasında değerlendirildiğinde primer 

başına toplam bant sayısı en fazla olanlar UBC-836 ve UBC-887’dir. En yüksek 

polimorfizm değeri UBC-813, UBC-814, UBC-825, UBC-844, UBC-857, UBC-866 ve 

UBC-868 (% 100) primerlerinden elde edilirken, en düşük polimorfizm değeri UBC-

819 ve UBC-847 (% 33,3) primerlerinden elde edilmiştir. Primer başına düşen toplam 

bant sayısı 2-12 arasında değişmiş ve ortalama toplam bant sayısı ise 6,6 olarak tespit 

edilirken, ortalama polimorfik bant sayısı 4,8 ve ortalama polimorfizm oranı %70 olarak 

tespit edilmiştir. En büyük allel uzunluğu 1500 bç ve en küçük allel uzunluğu 120 bç 

olup, çalışmada kullanılan primerlerin çoğalttığı allel boyutları bu aralıkta dağılım 

göstermektedir 

Polimorfik olarak değerlendirilen bazı ISSR primerlerine ait PCR sonrası agaroz 

jel elektroforez görüntüleri aşağıdaki şekillerde gösterilmiştir (Şekil 4.1 - 4.6). 
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Çizelge 4.1. Şeftalide polimorfik olduğu tespit edilen ISSR primerlerine ait bant 

profilleri 

Primer adı Toplam bant 

sayısı 

Polimorfik bant 

sayısı 

Polimorfizm 

oranı (%) 

Allel boyutu 

aralığı (bç) 

UBC-807 9 8 88.8 930-200 

UBC-808 5 3 60 1000-300 

UBC-810 9 7 77.7 980-250 

UBC-811 6 4 66.6 900-380 

UBC-813 6 6 100 920-420 

UBC-814 5 5 100 1000-400 

UBC-818 4 3 75 900-500 

UBC-819 3 1 33.3 500-340 

UBC-820 4 2 50 900-200 

UBC-823 4 2 50 900-460 

UBC-824 6 4 66.6 700-180 

UBC-825 2 2 100 650-600 

UBC-826 6 5 83.3 1000-520 

UBC-827 9 7 77.7 1000-270 

UBC-828 2 1 50 930-900 

UBC-830 9 7 77.7 900-180 

UBC-836 12 10 83.3 1000-150 

UBC-840 8 6 75 980-200 

UBC-841 10 6 60 970-130 

UBC-843 4 3 75 600-120 

UBC-844 10 10 100 1500-300 

UBC-845 5 3 60 600-190 

UBC-847 6 2 33.3 1200-600 
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Çizelge 4.1’in devamı 

Primer adı Toplam bant 

sayısı 

Polimorfik bant 

sayısı 

Polimorfizm 

oranı (%) 

Allel boyutu 

aralığı (bç) 

UBC-850 5 5 100 600-200 

UBC-852 8 7 87.5 940-300 

UBC-855 5 2 40 1000-400 

UBC-857 8 8 100 940-420 

UBC-866 2 2 100 980-900 

UBC-868 8 8 100 900-150 

UBC-887 12 5 41.6 1000-260 

UBC-889 9 8 88.8 940-280 

ISSR-43 3 2 66.6 600-200 

Ortalama 6.6 4.8 70 --- 

4.2. Jaccard Benzerlik Katsayısına Göre Şeftali Genotiplerinin Genetik 

Çeşitliliğinin Tanımlanması 

Çalışmada kullanılan 32 adet ISSR primeri ile (Çizelge 3.4) PCR işlemi 

gerçekleştirilmiş ve işlem sonrasında oluşan ürünler %3’lük agaroz jele yüklenmiş ve 

elektroforez işlemine tabi tutulduktan sonra UV altında görüntülenmiştir. Görüntülerden 

elde edilen PCR bant profilleri değerlendirilerek moleküler veri dosyası 

oluşturulmuştur. Moleküler veri dosyasından yararlanılarak NTSYS-pc software version 

2.02 (Rohlf. 2000) kullanılarak Jaccard benzerlik katsayı (Jaccard’ similarity 

coefficient) oluşturulmuş ve değerleri Çizelge 4.2’de verilmiştir. 

Jaccard benzerlik katsayısına göre şeftali genotipleri karşılaştırıldığında 0,8997 

benzerlik katsayısı ile Ağşeftali6 ve Ağşeftali16 birbirlerine en yakın Jaccard benzerlik 

katsayısına sahip iken, 0,4000 Jaccard benzerlik katsayısı ile Zaferan6-Ağşeftali18 

genotipleri birbirine en uzak olanlardır. Ayrıca Ağşeftali genotipleri kendi içerisinde 

değerlendirildiğinde Ağşeftali4-Ağşeftali24, Ağşeftali18-Ağşeftali24 ve Ağşeftali1-

Ağşeftali19 genotipleri Jaccard benzerlik katsayısına göre birbirlerine en uzak 

genotiplerken, birbirine en yakın genotipler Ağşeftali5-Ağşeftali16, Ağşeftali13-

Ağşeftali14 ve Ağşeftali2-Ağşeftali23’tür. Zaferan şeftali genotipleri kendi arasında 

değerlendirildiğinde Zaferan6 genotipinin Zaferan18, Zaferan13, Zaferan12, Zaferan26, 

Zaferan8 ve Zaferan9 genotiplerine en uzak olduğu görülmektedir. Jaccard benzerlik 
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katsayına göre birbirine en yakın Zaferan genotiplerinin Zaferan29, Zaferan27, 

Zaferan28 ve Zaferan25 oldukları saptanmıştır. Çalışmada kullanılan kontrol çeşitler 

olan Royal glory ve Rich lady çeşitleri Jaccard benzerlik katsayısına göre 

değerlendirildiğinde, Royal glory  ve Zaferan2 genotipine en yakın iken (0,6653), 

Zaferan6 genotipine en uzak (0,4436) bulunmuştur. Ayrıca Rich lady genotipi 0,6111 

Jaccard benzerlik katsayısı ile Zaferan22 genotipine en yakın iken, 0,4734 Jaccard 

benzerlik katsayısı ile Ağşeftali18 genotipine en uzak olarak saptanmıştır.  Ortalama 

Jaccard benzerlik katsayısı 0,6061 olarak bulunmuştur. Jaccard benzerlik katsayıları 

yorumlandığında oluşturulan UPGMA dendrogramı ile çoğunlukla örtüştüğü 

görülmektedir. 
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Şekil 4.1. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-827 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 

 
Şekil 4.2. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-844 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 
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Şekil 4.3. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-868 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 

 
Şekil 4.4. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-840 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 
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Şekil 4.5. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-810 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 

 
Şekil 4.6. Şeftali genotiplerine ait genomik DNA’nın ISSR primerlerinden UBC-813 ile 

PCR sonrası agaroz jel elektroforez görüntüsü 
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4.3. ISSR Moleküler Verileri ile Oluşturulan UPGMA Dendogramının 

Değerlendirilmesi 

54 adet şeftali genotipinden elde edilen moleküler ISSR markör verileri 

kullanılarak Jaccard benzerlik indeksi ile UPGMA metodu ile kümeleme analizi 

yapılmıştır ve 54 genotipe ait dendrogram (Şekil 4.7) elde edilmiştir. Kümeleme analizi 

sonucu elde edilen dendrogram kullanılarak ultrametrik benzerlik matriksi 

oluşturulmuştur. Oluşturulan bu matriks ile Jaccard benzerlik matriksini karşılaştırmak 

için Mantel testi gerçekleştirilmiştir (Mantel, 1967). Mantel testi sonucunda kophenetik 

korelasyon değeri (r= 0,821) olarak bulunmuştur. Benzerlik indeksleri ile dendrogram 

arasındaki korelasyon katsayısının 0,8’e eşit veya büyük olmasının dendrogram ile 

benzerlik indeksleri arasında çok yüksek bir korelasyonun olduğunu ve dendrogramın 

benzerlik indeksini çok iyi temsil ettiğini göstermektedir (Mohammadi et al., 2003) 

Şeftali genotiplerine ait UPGMA dendrogramı incelendiğinde benzerlik 

düzeyinin 0,40-0,89 arasında değiştiği ve genotipler arasında genel bir gruplama 

olmadığı görülmüştür. Zaferan ve Ağşeftali genotipleri birbiri içerisinde dağılım 

göstermiştir. Dendogram incelendiğinde birbirine en uzak genotiplerin Zaferan6 ve 

Ağşeftali18 olduğu, en yakın bireylerinde Ağşeftali6 ve Ağşeftali16 olduğu 

belirlenmiştir. Dendorgram 7 grupta değerlendirilmiş olup genotiplerin çoğunlukla 7 

grupta kümelendiği görülmektedir. Çalışmada Iğdır iline ait yerel şeftali genotiplerinin 

yanında Rich lady ve Royal glory isimli iki ticari çeşitte yer almıştır. Rich lady çeşidine 

en yakın kümelenen genotip Ağşeftali18 iken, en uzak kümelenen genotipin Zafaran22 

olduğu görülmektedir. Aynı şekilde Royal glory ticari çeşidine en yakın kümelenen 

genotip Zaferan2 iken, en uzak kümelenen genotip Zaferan6’dir. 
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Çizelge 4.2. Şeftali genotiplerine ait Jaccard benzerlik katsayısı 

 Zaferan10 Ağşeftali7 Ağşeftali10 Ağşeftali5 Ağşeftali16 Ağşeftali17 Ağşeftali6 

Zaferan10 1.000       

Ağşeftali7 0.6683 1.000      

Ağşeftali10 0.6111 0.6018 1.000     

Ağşeftali5 0.6558 0.6636 0.6621 1.000    

Ağşeftali16 0.6451 0.6349 0.6609 0.8163 1.000   

Ağşeftali17 0.6273 0.6533 0.6861 0.6851 0.7013 1.000  

Ağşeftali6 0.6219 0.6393 0.6644 0.6974 0.8997 0.8038 1.000 

Ağşeftali18 0.4961 0.5751 0.6054 0.5763 0.5650 0.6036 0.5982 

Ağşeftali19 0.6063 0.5755 0.5788 0.5707 0.5961 0.6246 0.5714 

Ağşeftali8 0.5834 0.5928 0.6547 0.6362 0.6384 0.6776 0.6390 

Ağşeftali20 0.5577 0.5759 0.6689 0.6430 0.6452 0.6502 0.6374 

Ağşeftali14 0.5945 0.6214 0.6729 0.6632 0.6831 0.6954 0.6824 

Ağşeftali13 0.5830 0.5742 0.6646 0.6370 0.6214 0.6412 0.6276 

Zaferan8 0.5788 0.5965 0.6230 0.6465 0.6235 0.6537 0.6327 

Ağşeftali11 0.5671 0.5679 0.6305 0.6240 0.6205 0.6619 0.6403 

Ağşeftali15 0.5568 0.5753 0.6619 0.6270 0.6170 0.6430 0.6465 

Ağşeftali12 0.5763 0.5768 0.6305 0.6376 0.6398 0.6201 0.6319 

Ağşeftali21 0.5500 0.5317 0.5834 0.5721 0.5700 0.5909 0.5671 

Zaferan9 0.5962 0.5870 0.6158 0.6356 0.6407 0.6312 0.6435 

Zaferan18 0.6017 0.6101 0.6193 0.6259 0.6361 0.6492 0.6287 

Zaferan20 0.5980 0.5885 0.6364 0.6349 0.6426 0.6341 0.6288 

Ağşeftali22 0.6173 0.6075 0.6533 0.6251 0.6416 0.6684 0.6282 

Ağşeftali23 0.6081 0.6177 0.6465 0.6263 0.6626 0.6545 0.6571 

Ağşeftali2 0.5923 0.5830 0.6304 0.6018 0.6364 0.6458 0.6319 

Zaferan1 0.6020 0.5921 0.5570 0.5925 0.5714 0.6018 0.5778 

Ağşeftali3 0.5624 0.6019 0.6037 0.5926 0.6093 0.6288 0.6054 

Zaferan16 0.5793 0.5615 0.6000 0.6158 0.6089 0.6326 0.6017 

Zaferan13 0.5736 0.6018 0.6122 0.6106 0.6125 0.6362 0.6139 

Zaferan15 0.6075 0.5982 0.6174 0.6333 0.6673 0.6670 0.6448 

Zaferan14 0.6325 0.6318 0.6230 0.6341 0.6214 0.6646 0.6421 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Zaferan10 Ağşeftali7 Ağşeftali10 Ağşeftali5 Ağşeftali16 Ağşeftali17 Ağşeftali6 

Zaferan11 0.6091 0.6178 0.5932 0.6085 0.5983 0.6167 0.6033 

Zaferan12 0.5658 0.5930 0.5950 0.6017 0.5949 0.6182 0.6050 

Zaferan26 0.6241 0.6235 0.6155 0.6745 0.6509 0.6390 0.6426 

Zaferan27 0.6282 0.6448 0.6525 0.6926 0.6703 0.6745 0.6780 

Zaferan28 0.6210 0.6376 0.6374 0.6607 0.6465 0.6594 0.6387 

Ağşeftali1 0.5773 0.5692 0.6130 0.6443 0.6382 0.6193 0.6306 

Zaferan24 0.6304 0.6035 0.6299 0.6536 0.6559 0.6607 0.6395 

Ağşeftali9 0.6037 0.5857 0.6559 0.6291 0.6312 0.6368 0.6151 

Zaferan29 0.6319 0.6312 0.6642 0.6631 0.6908 0.6862 0.6735 

Zaferan17 0.5926 0.6108 0.5949 0.6534 0.6384 0.6270 0.6390 

Zaferan30 0.5714 0.5907 0.6018 0.6089 0.6198 0.6348 0.6472 

Ağşeftali24 0.5527 0.5120 0.5783 0.5065 0.5739 0.5885 0.5512 

Zaferan22 0.5658 0.6106 0.6285 0.6439 0.6718 0.6843 0.6714 

Zaferan19 0.6054 0.6053 0.6235 0.6305 0.6412 0.6631 0.6500 

Zaferan25 0.5870 0.5964 0.6240 0.6225 0.6333 0.6305 0.6426 

Zaferan6 0.5273 0.5182 0.4943 0.5120 0.5407 0.5347 0.5282 

Zaferan5 0.5736 0.5834 0.6035 0.6282 0.6571 0.6190 0.6571 

Zaferan3 0.5449 0.5576 0.5793 0.5923 0.6000 0.6075 0.6113 

Zaferan7 0.5418 0.5339 0.5652 0.5456 0.5522 0.5811 0.5500 

Zaferan4 0.5525 0.5536 0.5306 0.5742 0.5721 0.5568 0.5692 

Zaferan2 0.5763 0.5568 0.5949 0.6462 0.6472 0.6186 0.6390 

Ağşeftali4 0.5596 0.5524 0.5911 0.5945 0.6111 0.6178 0.5857 

Royal glory 0.5577 0.5532 0.6230 0.6216 0.6319 0.6211 0.6327 

Rich lady 0.5273 0.5363 0.5664 0.5273 0.5810 0.5814 0.5757 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali18 Ağşeftali19 Ağşeftali8 Ağşeftali20 Ağşeftali14 Ağşeftali13 Zaferan8 

Ağşeftali18 1.000       

Ağşeftali19 0.5385 1.000      

Ağşeftali8 0.5692 0.5923 1.000     

Ağşeftali20 0.5965 0.5778 0.6852 1.000    

Ağşeftali14 0.5892 0.6038 0.6729 0.6862 1.000   

Ağşeftali13 0.5834 0.5783 0.6522 0.6667 0.8224 1.000  

Zaferan8 0.5565 0.5442 0.6395 0.6458 0.6653 0.6583 1.000 

Ağşeftali11 0.5623 0.5488 0.6426 0.6490 0.6692 0.6609 0.6443 

Ağşeftali15 0.5788 0.5642 0.6117 0.6273 0.6548 0.6511 0.6226 

Ağşeftali12 0.5354 0.5692 0.6136 0.6374 0.6487 0.6448 0.6082 

Ağşeftali21 0.5353 0.5644 0.5926 0.5841 0.6037 0.6224 0.5699 

Zaferan9 0.5349 0.5783 0.6106 0.6017 0.6210 0.6108 0.6136 

Zaferan18 0.5542 0.5727 0.6193 0.6571 0.6446 0.6197 0.6217 

Zaferan20 0.5826 0.5732 0.6364 0.6261 0.6468 0.6333 0.6210 

Ağşeftali22 0.5736 0.6040 0.6533 0.6426 0.6634 0.6416 0.6034 

Ağşeftali23 0.5624 0.6063 0.5926 0.6053 0.6311 0.6056 0.5911 

Ağşeftali2 0.5488 0.5778 0.5946 0.5863 0.6053 0.5873 0.5811 

Zaferan1 0.4866 0.5553 0.5850 0.5892 0.5778 0.5714 0.5568 

Ağşeftali3 0.5087 0.5772 0.5854 0.5686 0.5964 0.5593 0.5544 

Zaferan16 0.5373 0.5426 0.6174 0.6000 0.6017 0.5876 0.5782 

Zaferan13 0.5500 0.5426 0.6297 0.6201 0.6225 0.6178 0.6319 

Zaferan15 0.5373 0.5586 0.6435 0.6167 0.6276 0.6230 0.6368 

Zaferan14 0.5512 0.6119 0.6356 0.6340 0.6282 0.6235 0.6376 

Zaferan11 0.5321 0.6000 0.6101 0.6340 0.6033 0.5983 0.6211 

Zaferan12 0.5434 0.5075 0.6201 0.6112 0.6299 0.6170 0.6145 

Zaferan26 0.5273 0.5767 0.6069 0.6148 0.6681 0.6384 0.5934 

Zaferan27 0.5792 0.5834 0.6525 0.6583 0.6862 0.6368 0.6538 

Zaferan28 0.5468 0.5798 0.6293 0.6359 0.6710 0.6465 0.6549 

Ağşeftali1 0.5468 0.4941 0.6130 0.6281 0.6548 0.6299 0.6235 

Zaferan24 0.5456 0.5512 0.6299 0.6367 0.6477 0.6186 0.6160 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali18 Ağşeftali19 Ağşeftali8 Ağşeftali20 Ağşeftali14 Ağşeftali13 Zaferan8 

Ağşeftali9 0.5444 0.5981 0.6136 0.6293 0.6319 0.6139 0.6082 

Zaferan29 0.5739 0.5628 0.6560 0.6458 0.6898 0.6571 0.6651 

Zaferan17 0.5421 0.4957 0.6034 0.5951 0.6136 0.5860 0.6230 

Zaferan30 0.5757 0.5100 0.6106 0.5932 0.6384 0.6304 0.5966 

Ağşeftali24 0.4526 0.5821 0.5415 0.5196 0.5729 0.5647 0.5324 

Zaferan22 0.5345 0.5642 0.6536 0.6273 0.6797 0.6644 0.6548 

Zaferan19 0.5378 0.6095 0.6403 0.6226 0.6500 0.6462 0.6421 

Zaferan25 0.5636 0.5476 0.6240 0.6395 0.6596 0.6646 0.6099 

Zaferan6 0.4000 0.4946 0.4943 0.4634 0.5077 0.4772 0.4567 

Zaferan5 0.5315 0.5228 0.5860 0.6033 0.6139 0.5857 0.5983 

Zaferan3 0.4869 0.5128 0.5867 0.5692 0.6019 0.6038 0.5854 

Zaferan7 0.4912 0.5426 0.5739 0.5750 0.5672 0.5753 0.5699 

Zaferan4 0.5184 0.5358 0.5489 0.5598 0.5421 0.5407 0.5281 

Zaferan2 0.5534 0.5282 0.6034 0.6115 0.5966 0.6139 0.6148 

Ağşeftali4 0.5429 0.5500 0.5803 0.5983 0.6036 0.6037 0.5879 

Royal glory 0.5565 0.5315 0.5901 0.6142 0.6163 0.6067 0.6413 

Rich lady 0.4734 0.5553 0.5488 0.5511 0.5700 0.5596 0.5545 

Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali11 Ağşeftali15 Ağşeftali12 Ağşeftali21 Zaferan9 Zaferan18 Zaferan20 

Ağşeftali11 1.000       

Ağşeftali15 0.6548 1.000      

Ağşeftali12 0.6354 0.6797 1.000     

Ağşeftali21 0.5854 0.5748 0.6128 1.000    

Zaferan9 0.5931 0.6155 0.6210 0.6057 1.000   

Zaferan18 0.6160 0.5953 0.6287 0.5931 0.6512 1.000  

Zaferan20 0.6198 0.6178 0.6108 0.5882 0.6037 0.5830 1.000 

Ağşeftali22 0.6370 0.6174 0.6282 0.6462 0.6493 0.6583 0.6626 

Ağşeftali23 0.5890 0.6416 0.6349 0.6317 0.6462 0.6174 0.6614 

Ağşeftali2 0.5788 0.6122 0.6230 0.6213 0.6073 0.6452 0.6190 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali11 Ağşeftali15 Ağşeftali12 Ağşeftali21 Zaferan9 Zaferan18 Zaferan20 

Zaferan1 0.5628 0.5523 0.5814 0.5716 0.5729 0.6018 0.5800 

Ağşeftali3 0.5511 0.5857 0.5964 0.5921 0.6169 0.6120 0.6000 

Zaferan16 0.6139 0.5915 0.6103 0.6075 0.6161 0.6408 0.5870 

Zaferan13 0.5826 0.5949 0.6398 0.6113 0.6198 0.6361 0.6093 

Zaferan15 0.6362 0.6255 0.6362 0.5793 0.6036 0.6082 0.6333 

Zaferan14 0.6261 0.6139 0.6282 0.6134 0.6649 0.6333 0.6491 

Zaferan11 0.5950 0.5934 0.6033 0.6091 0.6225 0.6413 0.6072 

Zaferan12 0.5917 0.6033 0.6050 0.5568 0.6103 0.6189 0.5911 

Zaferan26 0.6205 0.6403 0.6596 0.5778 0.5965 0.6145 0.6128 

Zaferan27 0.6571 0.6514 0.6537 0.5841 0.6354 0.6726 0.6348 

Zaferan28 0.6340 0.6367 0.6790 0.6210 0.6619 0.6812 0.6190 

Ağşeftali1 0.6340 0.6127 0.6226 0.5948 0.6033 0.6429 0.6017 

Zaferan24 0.6182 0.5967 0.6395 0.6036 0.5863 0.6516 0.6106 

Ağşeftali9 0.6270 0.6133 0.6067 0.5671 0.5948 0.6048 0.5928 

Zaferan29 0.6525 0.6468 0.6490 0.6230 0.6390 0.6682 0.6297 

Zaferan17 0.6085 0.5866 0.6051 0.5281 0.6282 0.6353 0.6091 

Zaferan30 0.5982 0.6103 0.6210 0.5714 0.5636 0.6099 0.6263 

Ağşeftali24 0.5282 0.5751 0.5864 0.5895 0.5653 0.5523 0.5684 

Zaferan22 0.6333 0.6361 0.6382 0.6378 0.6276 0.6504 0.6444 

Zaferan19 0.6285 0.6066 0.6167 0.5964 0.6139 0.6379 0.6214 

Zaferan25 0.6376 0.6487 0.6511 0.6241 0.6319 0.6468 0.6493 

Zaferan6 0.4495 0.4701 0.5010 0.4705 0.4667 0.4893 0.5039 

Zaferan5 0.5826 0.5692 0.5792 0.5264 0.5748 0.6115 0.6093 

Zaferan3 0.5773 0.5814 0.5547 0.5358 0.5685 0.5822 0.5919 

Zaferan7 0.5586 0.5745 0.5845 0.6075 0.6036 0.6082 0.5222 

Zaferan4 0.5330 0.5411 0.5783 0.5426 0.5418 0.5521 0.5610 

Zaferan2 0.6000 0.6117 0.6051 0.5580 0.5930 0.6032 0.6108 

Ağşeftali4 0.5892 0.5753 0.5857 0.4927 0.5256 0.6101 0.5943 

Royal glory 0.6033 0.6065 0.5837 0.5257 0.5966 0.6217 0.5860 

Rich lady 0.5315 0.5558 0.5324 0.5487 0.5596 0.5699 0.5475 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali22 Ağşeftali23 Ağşeftali2 Zaferan1 Ağşeftali3 Zaferan16 Zaferan13 

Ağşeftali22 1.000       

Ağşeftali23 0.6558 1.000      

Ağşeftali2 0.6837 0.8038 1.000     

Zaferan1 0.6000 0.6182 0.6235 1.000    

Ağşeftali3 0.6571 0.6529 0.6900 0.6040 1.000   

Zaferan16 0.6416 0.6263 0.6364 0.6134 0.6186 1.000  

Zaferan13 0.6545 0.6341 0.6219 0.6230 0.6131 0.6711 1.000 

Zaferan15 0.6235 0.6451 0.6091 0.5943 0.5814 0.6142 0.6533 

Zaferan14 0.6664 0.6558 0.6241 0.6155 0.6341 0.6145 0.6636 

Zaferan11 0.6246 0.6455 0.6106 0.6333 0.6018 0.6069 0.6534 

Zaferan12 0.6000 0.6288 0.5948 0.5489 0.5679 0.5830 0.6462 

Zaferan26 0.6304 0.6241 0.5982 0.5981 0.5890 0.6122 0.6070 

Zaferan27 0.6511 0.6356 0.6291 0.6125 0.6384 0.6417 0.6285 

Zaferan28 0.6523 0.6546 0.6390 0.6178 0.6225 0.6678 0.6880 

Ağşeftali1 0.6439 0.5930 0.5797 0.5257 0.5706 0.6182 0.6299 

Zaferan24 0.6362 0.6089 0.6312 0.6182 0.6142 0.6523 0.6475 

Ağşeftali9 0.6106 0.6295 0.5876 0.5442 0.6054 0.6103 0.5879 

Zaferan29 0.6462 0.6571 0.6240 0.5838 0.6070 0.6536 0.6571 

Zaferan17 0.5911 0.5907 0.5857 0.5383 0.5671 0.6087 0.6210 

Zaferan30 0.6257 0.6019 0.6111 0.5633 0.6019 0.6251 0.6198 

Ağşeftali24 0.5959 0.6229 0.6163 0.5527 0.5813 0.5463 0.5638 

Zaferan22 0.6435 0.6482 0.6472 0.6128 0.6304 0.6426 0.6547 

Zaferan19 0.6384 0.6145 0.6070 0.5742 0.5892 0.6291 0.6326 

Zaferan25 0.6304 0.6426 0.6251 0.5793 0.6165 0.6297 0.6333 

Zaferan6 0.5065 0.5614 0.5432 0.5283 0.5528 0.5128 0.4915 

Zaferan5 0.5727 0.6230 0.5763 0.5560 0.5850 0.5644 0.5857 

Zaferan3 0.5525 0.6308 0.6000 0.5579 0.5692 0.5961 0.5670 

Zaferan7 0.5964 0.6131 0.6000 0.5404 0.5907 0.5699 0.5733 

Zaferan4 0.5714 0.5843 0.5943 0.5839 0.5843 0.6000 0.5757 

Zaferan2 0.6230 0.6073 0.5965 0.5196 0.5671 0.6139 0.6122 

Ağşeftali4 0.5664 0.5707 0.5642 0.5030 0.5343 0.5706 0.5706 

Royal glory 0.6085 0.5982 0.5949 0.5444 0.5544 0.5782 0.5731 

Rich lady 0.5586 0.6020 0.6020 0.5150 0.5817 0.5536 0.5573 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Zaferan15 Zaferan14 Zaferan11 Zaferan12 Zaferan26 Zaferan27 Zaferan28 

Zaferan15 1.000       

Zaferan14 0.6649 1.000      

Zaferan11 0.6498 0.6996 1.000     

Zaferan12 0.6255 0.6348 0.6430 1.000    

Zaferan26 0.6472 0.6214 0.6220 0.6067 1.000   

Zaferan27 0.6417 0.6596 0.6340 0.6273 0.6971 1.000  

Zaferan28 0.6678 0.6692 0.6675 0.6685 0.6653 0.8063 1.000 

Ağşeftali1 0.6182 0.5932 0.6032 0.6367 0.6490 0.6672 0.6682 

Zaferan24 0.6776 0.6534 0.6607 0.6211 0.6667 0.6765 0.6854 

Ağşeftali9 0.6190 0.6106 0.6201 0.5884 0.6255 0.6780 0.6548 

Zaferan29 0.6787 0.6632 0.6455 0.6468 0.6678 0.8012 0.8176 

Zaferan17 0.6261 0.6089 0.5932 0.6285 0.6326 0.6689 0.6699 

Zaferan30 0.6251 0.5982 0.5739 0.5931 0.6496 0.6523 0.6201 

Ağşeftali24 0.5960 0.5653 0.5596 0.5238 0.5745 0.5606 0.6093 

Zaferan22 0.6596 0.6609 0.6512 0.6443 0.6739 0.6996 0.6845 

Zaferan19 0.6547 0.6384 0.6216 0.5984 0.6523 0.6790 0.6720 

Zaferan25 0.6384 0.6304 0.6136 0.6319 0.6879 0.6807 0.6735 

Zaferan6 0.5234 0.5243 0.5077 0.4566 0.4979 0.5291 0.5059 

Zaferan5 0.6267 0.6091 0.6017 0.5949 0.6070 0.6285 0.6216 

Zaferan3 0.6406 0.5822 0.5757 0.5963 0.6173 0.6128 0.5873 

Zaferan7 0.5788 0.6108 0.5897 0.5660 0.5773 0.6000 0.6017 

Zaferan4 0.5721 0.5867 0.5838 0.5768 0.5798 0.5773 0.5792 

Zaferan2 0.6522 0.6000 0.6017 0.5866 0.6326 0.6115 0.6455 

Ağşeftali4 0.6219 0.5570 0.5522 0.6246 0.6000 0.6139 0.6240 

Royal glory 0.6117 0.5692 0.5805 0.5823 0.6182 0.6458 0.6314 

Rich lady 0.5500 0.5573 0.5593 0.5130 0.5358 0.5511 0.5534 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Ağşeftali1 Zaferan24 Ağşeftali9 Zaferan29 Zaferan17 Zaferan30 Ağşeftali24 

Ağşeftali1 1.000       

Zaferan24 0.6775 1.000      

Ağşeftali9 0.6468 0.6560 1.000     

Zaferan29 0.6863 0.8120 0.8061 1.000    

Zaferan17 0.6537 0.6548 0.6051 0.6889 1.000   

Zaferan30 0.6452 0.6632 0.5948 0.6644 0.6370 1.000  

Ağşeftali24 0.5349 0.5700 0.5512 0.6019 0.4897 0.5500 1.000 

Zaferan22 0.6526 0.8024 0.6382 0.7274 0.6703 0.6793 0.6019 

Zaferan19 0.6320 0.6490 0.6750 0.6826 0.6319 0.6571 0.5751 

Zaferan25 0.6408 0.6500 0.6426 0.8008 0.6755 0.6673 0.6039 

Zaferan6 0.4341 0.5236 0.4701 0.5264 0.4528 0.4774 0.5439 

Zaferan5 0.6050 0.6136 0.5965 0.6487 0.6384 0.5748 0.5208 

Zaferan3 0.5838 0.6165 0.6073 0.6455 0.6476 0.6333 0.5500 

Zaferan7 0.5769 0.6017 0.5845 0.6452 0.5652 0.5803 0.5624 

Zaferan4 0.5100 0.5965 0.5330 0.5807 0.5580 0.5642 0.5292 

Zaferan2 0.6502 0.6264 0.5881 0.6477 0.6426 0.6158 0.5415 

Ağşeftali4 0.5863 0.6174 0.5913 0.6276 0.6288 0.6056 0.5216 

Royal glory 0.6235 0.6000 0.6163 0.6492 0.6279 0.5797 0.5488 

Rich lady 0.5085 0.5523 0.5512 0.5818 0.5204 0.5610 0.5872 
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Çizelge 4.2’nin devamı 

 Zaferan22 Zaferan19 Zaferan25 Zaferan6 Zaferan5 Zaferan3 Zaferan7 

Zaferan22 1.000       

Zaferan19 0.5872 1.000      

Zaferan25 0.6992 0.6776 1.000     

Zaferan6 0.5374 0.4837 0.5083 1.000    

Zaferan5 0.6547 0.5897 0.6421 0.5447 1.000   

Zaferan3 0.6558 0.6493 0.6517 0.5101 0.6195 1.000  

Zaferan7 0.6170 0.5692 0.6122 0.5059 0.5200 0.5729 1.000 

Zaferan4 0.5946 0.5534 0.6073 0.5416 0.5570 0.5857 0.6093 

Zaferan2 0.6452 0.6235 0.6498 0.4632 0.6297 0.6095 0.5965 

Ağşeftali4 0.6194 0.6225 0.6416 0.4740 0.6111 0.6019 0.5671 

Royal glory 0.6306 0.6016 0.6430 0.4436 0.6067 0.5982 0.5950 

Rich lady 0.6111 0.5907 0.5905 0.4821 0.5633 0.5684 0.5788 

Çizelge 4.2’nin devamı 

 Zaferan4 Zaferan2 Ağşeftali4 Royal glory Rich lady 

Zaferan4 1.000     

Zaferan2 0.6091 1.000    

Ağşeftali4 0.6558 0.6722 1.000   

Royal glory 0.5807 0.6653 0.6435 1.000  

Rich lady 0.5817 0.6019 0.5822 0.5545 1.000 
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Şekil 4.7. Şeftali genotiplerine ait UPGMA dendrogramı 
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4.4. Temel Bileşenler Analizinin (PCA= Principal Component Analysis) 

Değerlendirilmesi 

Şeftali genotipleri arasındaki genetik farklılığı ortaya koymak için “Temel 

Bileşenler Analizi” (PCA) kullanılmıştır. Benzerlik matriksinden elde edilen eigen 

değerleri ile iki  boyutlu ve üç boyutlu grafikler NTSYS programıyla edilmiştir (Şekil 

4.8 ve Şekil 4.9). 

 
Şekil 4.8. Şeftali genotiplerinde ISSR markör verileriyle gerçekleştirilen temel bileşen 

analizi sonucu oluşturulan 2-D grafik 



46 

 

 
Şekil 4.9. Şeftali genotiplerinde ISSR markör verileriyle gerçekleştirilen temel bileşen 

analizi sonucu oluşturulan 3-D grafik 
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Benzerlik matriksi kullanılarak Temel Bileşenler Analizinde iki ve üç boyutlu 

grafikler için kümülatif olarak ilk üç anabileşenin eigen değerleri toplamı. toplam 

varyasyonun % 58,20’ sini açıklamaktadır (Çizelge 14). Kümülatif ilk üç eigen 

değerinin %50’ den büyük olması çalışmanının güvenilirliği açısından önem 

taşımaktadır. 

Çizelge 4.3. PCA sonucu ilk 3 ana bileşenin eigen değerleri 

Anabileşenler Eigen değerleri Yüzde Kümülatif (Eklemeli Toplamları) 

1 6.42293099 51.0777 51.0777 

2 0.47043386 3.7411 54.8188 

3 0.42525615 3.3818 58.2006 

PCA analizi sonucu oluşturulan iki ve üç boyutlu grafikler incelendiğinde 

grafiklerin UPGMA dendrogramı ile büyük ölçüde örtüştüğü, dendogramda birbirine en 

yakın ve en uzak genotiplerin grafiklerde de aynı şekilde konumlandığı görülmektedir. 

Yılmaz et al (2009), 16 Prunus cinsinde (Prunus domestica. Prunus cerasifera. 

Prunus salicina, Armeniaca vulgaris, Cerasus prostrata, Plumcot) yaptıkları çalışmada 

ISSR markörlerinden UBC-807, UBC-825 ve UBC-868’in polimorfizm oranının %100 

olduğunu rapor etmişlerdir. Mevcut çalışmada da aynı markörler %100 polimorfizm 

göstermiştir. Ortalama genetik benzerlik katsayısının 0,47 ve kophenetik korelasyon kat 

sayısının (r) ise 0,93 olduğunu rapor etmişlerdir. Jaccard benzerlik katsayısı Prunus 

cinsleri arasında düşük bulunurken, bu çalışmada orta düzeyde bulunmuştur. Jaccard 

benzerlik katsayısının orta düzeyde olmasının sebebi çalışmada kullanılan şeftali 

populasyonunun genişliği ile ilgili olabilir. 

Shuxia et al (2011), şeftali koleksiyonuna ait 28 şeftali genotipi arasındaki 

genetik çeşitliliği ISSR markörleri ile ortaya koymuşlardır. 23 ISSR primeri ile toplam 

188 bant elde edilmiş ve bu bantların 96’sı polimorfik olarak bulunmuştur. Ortalama 

polimorfizm oranı %51,06 bulunurken, bizim çalışmamızda bu oran daha yüksek 

bulunmuştur. Bu oranın yüksek çıkmasının nedeni kullanılan ISSR markörlerinin 

faklılılığından kaynaklanabilir. 



48 

 

Shahi-Gharahlar et al (2011), tarafından yürütülen bir çalışmada Cerasus alt 

cinsine ait Prunus örneklerinin genetik çeşitliliği ISSR markörleri aracılığla ortaya 

konmuştur. Çalışmada 12 ISSR markörü ile 151 polimorfik bant elde edilmiş ve 

polimorfizm oranı %81,8 ile %100 arasında değişkenlik göstermiştir. Mevcut çalışmada 

ise 32 ISSR markörü ile 154 polimorfik bant elde edilmiş olup polimorfizm %33,3 ile 

%100 arasında değişkenlik göstermektedir. Genotipler arasındaki ortalama benzerlik 

katsayısı 0,28 bulunurken, bizim çalışmamızda ortalama benzerlik katsayısı 0,6061 

olarak bulunmuştur. Bu değer bize şeftali genotipleri arasında varyasyonun ıslah 

çalışmalarında ebeveyn seçimi için kayda değer olduğunu göstermektedir. Ayrıca iki 

çalışma Jaccard benzerlik katsayısı açısından kıyaslandığında farklı sonuçların 

gözlenmesi çalışmada farklı Prunus türlerinin kullanılmasından kaynaklanabilir.   

Goulao et al (2001), erik genotiplerinde çeşitliliği ortaya koymak için AFLP ve 

ISSR markörlerini kullanmışlardır. 6 AFLP ve 7 ISSR markörü ile çalışma 

gerçekleştirilmiş olup ISSR primerleri için ortalama polimorfizm oranı %87,4 olarak 

belirlenmiştir. Bu çalışma ile bizim çalışmamız kıyaslandığında ise ortalama 

polimorfizm oranının daha düşük olduğu göze çarpmaktadır. 

Najafzadeh et al (2014), İran’ın vişne genotiplerinde genetik çeşitliliği 

belirlemiş ve değerlendirmişlerdir. Çalışmada 12 vişne genotipinin DNA’ları 23 ISSR 

moleküler markörü ile çoğaltılmış olup toplam 489 bant elde dilmiş ve bunların 

482’sinin polimorfik olduğu belirtilmiştir. Ortalama polimorfik allel sayısı 20,95 olarak 

bulunmuştur. Mantel testinde Kophenetik korelasyon katsayısı (r) 0,74 olarak 

bulunurken, genetik benzerlik katsayısı 0,56 ile 0,77 arasında değişkenlik göstermiştir. 

Najafzadeh et al (2014), farklı bir türde çalışmalarına rağmen, bizim çalışmamızda 

ISSR markör polimorfizm oranı ise bu çalışmaya kıyasla genel olarak düşük 

bulunmuştur. Ancak kophenetik korelasyon değeri bizim çalışmamızda daha yüksek 

bulunmuştur. Buda bize genetik veriler ile oluşturulan matriksin dendrogramı daha iyi 

temsil ettiğini ve çalışmanın güvenirliliğini göstermektedir. 
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5. SONUÇLAR Ve ÖNERİLER 

Iğdır ili Doğu Anadolu bölgesinde mikro-klima özelliği ile meyve üretimi 

bakımından yüksek bir potansiyele sahip illerimizdendir. Bu çalışma ile Iğdır ilinde 

yerel isimleri Zaferan ve Ağşeftali olarak bilinen şeftali genotipleri arasında ISSR 

markörleri aracılığıyla moleküler tanımlama gerçekleştirilmiş olup şeftali genotipleri 

arasındaki genetik çeşitlilik ortaya konulmuştur. Yerel genotiplerin yanında Royal glory 

ve Rich lady ticari şeftali çeşitleri de çalışmada referans çeşit olarak kullanılmıştır. 

Araştırmada 54 şeftali genotipinin ISSR-PCR yöntemi ile aralarındaki genetik 

ilişkinin ortaya konulması hedeflenmiştir. PCR işlemlerinde ISSR analizi için kullanılan 

57 primerden amplifikasyon durumuna göre 42’si çalışmış ve 32 tanesi polimorfik 

olarak seçilmiştir. Çalışmada kullanılan bu polimorfik markörlerden polimorfizm oranı 

en yüksek olan (%100) UBC-813, UBC-814, UBC-825, UBC-844, UBC-857, UBC-866 

ve UBC-868 ISSR primerleri olarak bulunmuştur. Bu primerlerin şeftali genotiplerini 

moleküler açıdan karakterize etmek amacıyla kullanışlı olabileceği söylenebilir. 

ISSR markörlerinden elde edilen moleküler veriler ile Jaccard benzerlik 

katsayısı hesaplanmış olup; UPGMA dengdrogramı, PCA analizi ve mantel testi 

gerçekleştirilmiştir. Şeftali genotiplerine ait UPGMA dendrogramında benzerlik 

düzeyinin 0,40-0,89 arasında değişmekte ve Zaferan ve Ağşeftali genotiplerinin bir biri 

içerisinde karışık olarak kümelendiği görülmüştür. Her ne kadar Iğdır ili halkı 

morfolojilerine dayanarak çalışmada kullanılan Zaferan ve Ağşeftali olarak 

isimlendirilen bu genotipleri iki grupta sınıflandırsa da, mevcut çalışmada 

gerçekleştirilen UPGMA kümeleme analizinde böylesine belirgin bir ayrım 

görülmemektedir. Şeftalilerde gözlenen morfolojik çeşitlilik ile genom çapındaki 

çeşitlilik çoğu zaman tutarlı değildir (Xie et al., 2010; Aranzana et al., 2003a; 2003b; 

2010). 

Mevcut çalışma gelecekte gerçekleştirilmesi planlanan ıslah çalışmalarında ve 

markör destekli seleksiyon uygulamalarında kullanılma potansiyeli olan ISSR 

markörleri hakkında da kullanışlı bilgiler sunmaktadır. ISSR verileri temel alınarak 

Jaccard benzerlik katsayısı, UPGMA ve PCA analizi sonuçları bir biri ile tutarlı olup 
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genetik çeşitlilik ve filogenetik ilişki kapsamında değerlendirildiğinde Zaferan6 ve 

Ağşeftali18 genotiplerinin birbirine ve diğer genotiplere en uzak olduğu belirlenmiştir. 

Ayrıca Ağşefali6 ve Ağşeftali16 genotiplerinin de birbirine neredeyse klon derecesinde 

benzediği dolayısıyla bu iki genotipin ıslah çalışmalarında ebeveyn olarak 

şecilemeyeceği ve birbirine uzak genotiplerin ise ebeveyn olarak kullanılabilaceği 

saptanmıştır. Bu çalışma ile şeftali genotiplerinde ortaya konan genetik çeşitliliğin SSR 

gibi dominant özellikte ve spesifik dizileri esas alan teknikler ile de desteklenmesi 

ileride ıslah materyali olarak seçilen genotiplerin doğruluğu açısından önem 

taşımaktadır. 

Iğdır ili yerel şeftalililerinin genetik çeşitliliğinin belirlendiği bu çalışmanının 

yanında. bu genotiplerin Türkiye’nin değişik bölgelerine ait yerel şeftali genotipleri ile 

genetik ilişkisinin belirlenmesinin faydalı olacağı kanısına varılmaktadır. Ayrıca mevcut 

çalışmada genetik açıdan birbirine uzak olarak bulunan genotiplerin ileride yapılacak 

çalışmalarda ıslah materyali olarak kullanılabileceği ve yerel şeftali genotiplerinde 

genetik çeşitliliğin açığa çıkarılması ile bu konuda yapılacak çalışmalara ışık tutması 

önemlidir. 

Şeftalide genetik çeşitliliğin belirlenmesi üzerine yapılan çalışmalar dünya 

genelinde çok sayıda olmasına rağmen ülkemizde daha az rastlanmaktadır. Bu nedenle 

bu meyve türü ile ilgili yapılan her bir moleküler markör çalışması, bu meyve türünün 

genetik çeşitliliğinin ortaya çıkarılması, bitki ıslahında kullanılabilecek materyal 

potansiyelinin belirlenmesi ve dolayısıyla ülkemiz genetik kaynaklarının oluşturduğu 

germplasm koleksiyonlarına eklenmesi bakımından katkı sağlayacaktır. 
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