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ÖZET 

VAN ĠLĠNDE DOĞAL OLARAK YETĠġEN Rosa canina L. GENOTĠPLERĠNĠN 

TOPLAM FENOLĠK ĠÇERĠKLERĠ ĠLE MOLEKÜLER AÇIDAN AKRABALIK 

ĠLĠġKĠLERĠNĠN ĠNCELENMESĠ 

 

 

 

PARLAR, Çağla 

Yüksek Lisans Tezi, Bahçe Bitkileri Anabilim Dalı 

Tez DanıĢmanı: Doç. Dr. Ferit ÇELĠK 

Ocak 2015, 73 sayfa 

 

  

 Bu çalıĢma, 2014 yılında Van merkezde yetiĢen 22 adet kuĢburnu genotipleri 

üzerinde yürütülmüĢtür. Toplam fenolik, renk tayini (meyve, yaprak,  çiçek) ve SRAP 

yöntemi ile moleküler akrabalık iliĢkileri belirlenmiĢtir. Toplam fenolik maddeler 

1511,42-1864,76 mg GAE/100g değerler arasında bulunmuĢtur. Renk değerleri L* 

(29.40-33.92), a* (25.82-34.84), b* (17.31-27.61), Chroma (31.25-39.61), Hue    

(30.51-37.00) değerleri belirlenmiĢtir. Genotiplerin genetik analizlerinde polimorfizm 

oranları % 50-100 değerler arasında değiĢmektedir. SRAP analizi sonucunda 

genotiplerde 3 farklı gruplar oluĢmuĢ en yakın 0.0928 benzerlik oranları ile VMR9-

VMR15, en uzak 0.7463 benzerlik oranları ile VMR17-VMR21 genotiplerinde ortaya 

çıkmıĢtır. Ortalama polimorfizm içeriği (PIC) 0.086-0.495 değerleri arasında değiĢim 

gösterdiği saptanmıĢtır.  

 

 

Anahtar kelimeler: Van, Rosa canina, toplam fenolik, SRAP 
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ABSTRACT 

 

STUDY ON RELATIONSHIPS WITH REGARD TO MOLECULAR AND 

TOTAL PHENOLIC CONTENTS OF Rosa canina L. GENOTYPES NATURALY   

GROWING IN VAN PROVINCE 

 

 

PARLAR , Çağla 

M. Sc., Horticulture Department 

Supervisor : Assoc. Prof. Dr. Ferit ÇELĠK 

January 2015, 73 pages 

 

   

 In this study, it was studied on 22 genotypes of rosehip grown in the center of 

Van in 2014. Molecular relationships were determined with total phenolic, color 

identification (from fruit, leaf and flower) and SRAP method. Total phonelic substances 

were found between the values of 1511,42 and 1864,76 mg GAE/100g. Color values 

were determined for L* (29.40-33.92), a* (25.82-34.84), b* (17.31-27.61), Chroma 

(31.25-39.61) and Hue (30.51-37.00). Polymorphism rates in the genetic analysis of 

genotypes range from 50 % to 100 %. As a result of the SRAP analysis, 3 different 

groups were formed to genotypes; the lowest similarity level was found 0.0928 between 

VMR9 and VMR-15 genotypes, while the highest one for VMR17 and VMR21 

genotypes with 0.7463. It was determined that average polymorphism content (PIC)  

ranged from 0.086 to 0.495. 

 

Key words: Van, Rosa canina, total phenolic, SRAP 
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SĠMGELER VE KISALTMALAR 

Bu çalıĢmada kullanılmıĢ bazı simgeler ve kısaltmalar, açıklamaları ile birlikte aĢağıda 

sunulmuĢtur. 

Simge  

 

Açıklama 

% Yüzde 

°C Santigrad Derece 

µl Mikrolitre 

µM Mikromolar 

bp Base pair 

cm Santimetre 

dk Dakika 

g Gram 

m Metre 

mg Miligram 

ml Mililitre 

mM Milimol 

ng Nanogram 

nm Nanometre 

pg Pikogram 
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Kısaltma 

 

Açıklama 

AFLP Amplified Fragment Lenght Polymorphism 

BME B-mercaptoethanol 

CTAB Centyltrimeyhtlaminiumbromide 

dATP deoxy adenosine trifosfat 

dCTP 
deoxy cytidine trifosfat 

dGTP deoxy guanosine trifosfat 

DNA Deoxyribonucleic acid 

dNTP dATP, dCTP, dGTP, dTTP 

dTTP deoxy thymide trifosfat 

EDTA Ethilenediaminetetraaceticasit 

ISSR inter-simple sequence repeat 

OD Optik dansite 

ORF Open reading frame (Açık Okuma Bölgeleri) 

PCR Polymerase Chain Reaction (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) 

PIC Polimorphic Information Content 

PVP Polyninylpyrrolidone 

RAPD Randomly Amplified Polimorphic DNA 

RFLP Restriction Fragment Lenght Polymorphism 

SDS Sodiumdodecylsulfate 

SRAP Sekansa bağlı çoğaltılmıĢ polimorfizm 

SSR Simple Sequence Repeat 

TAE Tris (acetete) EDTA (buffer) 

Taq Thermus aquaticus 

TE Tris EDTA(buffer) 

Tris  tris (hydroxymethyl) aminomethane 

VMR Van Merkez Rosa  

 

 



 

 

 

1. GĠRĠġ 

 

 KuĢburnu gülgiller familyasında yer almakta olup, Rosaceae familyası 

Rosaideae alt familyası Rosa cinsine ait çok yıllık bir bitkidir. Halk arasında yaban 

gülü, gül burnu, gül elması gibi isimlerle de bilinmektedir. Bitki taç yüksekliği türlere 

bağlı olarak 1-3 m arasında değiĢen dikenli bir çalı olup çevre koĢullarına karĢı 

dayanıklılık göstermektedir. Meyve oluĢmadan önce güzel kokulu pembe ve beyaz 

çiçekler meydana gelmektedir. Bu çiçeklerin eksenlerinin etlenmesiyle  birlikte meyve 

oluĢum süreci baĢlamaktadır. Çoğunlukla kızılcığa benzeyen meyvesinin içi tüylü olup, 

çok sayıda sert çekirdek içermektedir. Her türlü çevre Ģartlarına uyum sağlayabildiği 

için vadilerde, bahçe çitlerinde, yol kenarlarında ve mezarlıklarda görülebilmektedir 

(Yamankaradeniz, 1983a). 

 Dünyada kuĢburnu, baĢta Almanya olmak üzere Rusya, Türk Cumhuriyetleri, 

Ġsviçre, Polonya ve Finlandiya gibi pek çok Avrupa ülkesinde besin ve ilaç sanayisinde 

tercih edilen değerli bir hammaddedir (Yamankaradeniz, 1983b). Bu ülkelerde 

kuĢburnu; baĢlıca bebek gıdası, meyve suyu, meyve jölesi ve çay gibi gıda sektörlerinde 

kullanılmaktadır. Türkiye gıda sanayisinde ise kuĢburnunun ticari olarak 

değerlendirilmesi oldukça yeni olup kuĢburnu meyvesinden pulp, nektar ve marmelat 

üretimi ile birlikte kuĢburnu çayı ve son zamanlarda kuĢburnu içeceği ve nektarı da 

üretilmektedir. Ticari anlamda bilinen ürünlerinin yanı sıra bölgesel olarak üretilip 

tüketilen pek çok ürünü bulunmaktadır (Dölek, 2013). 

 KuĢburnu, aslında Anadolu’da çok bilinen ve tüketilen bir meyve olup 

Türkiye’nin her yerinde özellikle Karadeniz bölgesinin Tokat, GümüĢhane ve Amasya 

çevresinde yetiĢmektedir. KuĢburnu, ülkemiz florasında yabani olarak yetiĢen ancak 

önemi her geçen gün biraz daha iyi anlaĢılmaya baĢlayan bir meyve türümüzdür. Bu 

önemine paralel olarak kuĢburnu populasyonlarının yoğun olduğu yörelerimizde bazı 

seleksiyon (seleksiyon I ve/veya seleksiyon II) çalıĢmaları yapılmıĢ veya yapılmaktadır 

(ErciĢli, 1996; GüneĢ, 1997; Mısırlı ve ark., 1999; Kazankaya ve ark., 1999; Kızılcı, 

2005; Dölek, 2008). ÇeĢit adayı, ümitvar genotiplerin tescil çalıĢmaları Tokat ve 

Erzincan illerinde yürütülen seleksiyon çalıĢmaları belli bir aĢamaya gelmiĢ ve süreç 

devam etmektedir. Kültüre alma çalıĢmaları henüz baĢlangıç aĢamasında olmasına 



2 

 

 

karĢın kuĢburnu, bölgemizde gıda sanayisinin önemli bir hammaddesidir. Tescil edilmiĢ 

çeĢitlerin yaygınlaĢması veya bahçelerinin kurulmasıyla birlikte daha fazla kuĢburnu 

meyvesinin toplanması ve iĢlenmesi söz konusu olabilecektir.  

 Çoğunlukla yaprağını döken ya da nadiren herdem yeĢil çalı Ģeklinde odunsu 

bitkiler içerisinde yer alan gül (Rosa sp.) türleri gösterilen sistematik sınıflandırmada 

yer alır (AnĢin, 1996). 

Bölüm  : Spermatophyta 

Alt Bölüm : Angiospermae 

Sınıf   : Magnoliatae 

Alt Sınıf  : Rosidae 

Takım  : Rosalae 

Familya : Rosaceae 

Alt Familya : Rosaoidae 

Cins   : Rosa 

 Ülkemizde kuĢburnunda toplam fenolik madde içeriklerinin, renk değerlerinin 

belirlenmesi ve moleküler çalıĢmalar sınırlı düzeyde kalmıĢtır. Bu çalıĢma sonucunda 

kuĢburnu meyvesinde toplam fenolik bileĢik içeriklerinin değiĢimi, renk değerlerinin 

belirlenerek moleküler düzeyde tanımlamanın ortaya konulması amaçlanmıĢtır. 

 Moleküler markırların hızlı geliĢimi biyoteknolojinin hızlı bir Ģekilde 

ilerlemesine olanak sağlamıĢtır. Moleküler markır kullanımı bu sürecin ilk basamağını 

oluĢturmaktadır; bu nedenle büyük öneme sahiptir. Rekombinant DNA teknolojisi ile 

DNA’ya istenilen parçaların eklenmesi ya da çıkarılması gerçekleĢtirilmiĢ; bu da yeni 

ürünlerin elde edilmesine olanak sağlamıĢtır. Mendel genetiğine dayanan klasik ıslah 

çalıĢmalarının yerine moleküler markırların keĢfi ile istenilen özelliklerin yerlerinin 

tespiti ve bulunan genlerin direkt aktarımı sonucu daha kesin sonuçlar elde edilmiĢ, 

klasik ıslahın dezavantajı olan istenmeyen genlerin kalıtımı bu Ģekilde engellenmiĢtir. 

 



 

 

 

2. LĠTERATÜR BĠLDĠRĠġLERĠ 

Çelik (2007), R. canina L. çeĢidinde yaptığı seleksiyon çalıĢmasında, bu çeĢidin 

oldukça poliformik bir tür, 1,5-3,5 m yüksekliğinde, dallarının çoğunlukla geriye kıvrık 

tırmanıcı bazen dik çalılar olduğunu vurgulamıĢtır. Diken yapısı oldukça kaba, geniĢ ve 

geriye kıvrıktır. Yapraklar soluk veya koyu yeĢildir. Yaprakçıklar 5-7 adet olup; dar 

eliptikten, geniĢ yumurtamsı Ģekle kadar değiĢir. Çiçekler tek veya 2-15 tanesi bir 

aradadır. Çanak yapraklar bütün veya tüylü loblara sahip olup; çoğunlukla geri kıvrık ve 

çiçeklenmeden sonra dökülürler. Taç yapraklar, beyaz, açık pembe veya nadiren koyu 

pembeye kadar değiĢir. Meyve, yumurta biçiminden küre Ģekline kadar değiĢen, l-3 cm 

uzunluğunda sarımsı kırmızı veya koyu pembe olup; geç olgunlaĢır. Çiçeklenme zamanı 

5-7. aylardır. 30-2500 m'lerde orman açıklıklarında ve kayalık yamaçlarda yaygın 

olduğunu ve Türkiye' nin hemen her tarafında bulunduğunu ifade etmiĢtir.  

R. canina L. meyvesi insan sağlığına faydalı bileĢenlerce zengin bir bitkinin 

sahip olduğu genetik çeĢitliliğin belirlenmesi ve koruma altına alınması gerekmektedir. 

Yabani olarak yetiĢen ve meyvesi insan sağlığına faydaları araĢtırmalar ile ortaya 

konmuĢ antioksidan bileĢikler ve vitaminlerce zengin bu bitkinin genetik potansiyelinin 

anlaĢılması ve programlı Ģekilde kültüre alınması, bitkinin gen kaynaklarının öncelikli 

olarak tespit edilmesi ile mümkün olacaktır.  

Davis (1972)’e göre R. canina L. son derece taksonomik olarak problemli bir tür olup 

çeĢitli varyasyon gösteren formları vardır. Türkiye florasında yaprak ve pedisellerindeki 

tüy örtüsüne göre 3 gruba ayrılmaktadır. Bu grup özellikleri aĢağıda verilmiĢtir  

A) Yaprakçıklar çıplak, pedisel düz 

B) Yaprakçıklar çıplak, pediseller sert salgı tüylü 

C) Yaprakçıklar kaplayıcı tüylü, en azından yaprak altı, pediseller pürüzsüz. 

KuĢburnu, mayıs ve haziran aylarında çiçek açmakta, temmuz, ağustos ve eylül 

aylarında meyve vermektedir. Her türlü ortamda, hem gölgeli, nemli hem de açık, 

güneĢli, kuru topraklarda yetiĢir. Kayalıklı yamaçlar, çalılıklar, hendek içleri, yol 

kenarları, orman kenarları ve açlıkları, tarla kenarları, dere kenarları, kireçli kayalar 

üzerinde yetiĢmektedir. 5-1700 (2500) m'ler arasında yetiĢmektedir. AraĢtırma alanında 

geniĢ bir yayılıĢ göstermektedir. Ülkemiz için kozmopolittir. Dünya üzerinde Kafkasya, 
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Avrupa, Türkiye, Kuzey ve Batı Ġran, Orta Asya, Kuzey Batı Afrika, Ġskandinav 

ülkeleri, Avrasya, Kuzey Afganistan, Lübnan, Kuzeydoğu Irak, Kuzey Pakistan, 

KaĢmir’ de yayılıĢ göstermektedir (Çelik, 2007). 

Pawlosky ve ark., (1996); Simopoulos ve Salem (1996), makro besinler dıĢında 

fitokimyasallar, organik asitler ve bitki kaynaklı tabii bileĢiklerin öneminin yeni yeni 

anlaĢılmaya baĢlandığını ve fitokimyasalların serbest radikal denen vücudumuzdaki 

hücrelere saldıran molekülleri zararsız hale getiren antioksidan özelliğe sahip 

olduklarını vurgulamıĢlardır. KuĢburnu, mineraller, karotenoitler, tokoferol, 

bioflavonoidler, meyve asitleri, tanenler, pektinler, aminoasitler ve önemli yağları 

bünyesinde barındırmaktadır (Çınar ve Çolakoğlu, 2005). Mineral maddeler insan 

bünyesi için vazgeçilmez bir besin öğesidir. KuĢburnu fosfor ve potasyum elementleri 

bakımından oldukça zengin olmakla birlikte, mangan, kalsiyum ve magnezyum 

açısından da faydalanılabilecek kaynak niteliğindedir (Doğan ve ark., 2006). Özrenk ve 

ark. (2012), tüketici istekleri ve iĢleme teknolojisinin geliĢmesi sayesinde kuĢburnu 

meyvesine olan talep giderek artacağını belirtmiĢlerdir.  

Besleyici özelliği ve çok geniĢ kullanım alanlarına sahip olan kuĢburnu hakkında 

yapılan yoğun ve kapsamlı bilimsel araĢtırmalar, dünyada olduğu gibi, ülkemizde de 

etkisi görülmüĢ ve kuĢburnu meyvesine olan ilgiyi artırmıĢtır. Bu ilgi kuĢburnu 

meyvesinin tüketimini artırmıĢ buna paralel olarak son yıllarda kuĢburnu mamülleri 

üreten gıda sanayi kuruluĢlarının sayısını da artmıĢtır. KuĢburnu meyvesine olan talep 

doğadan toplanarak karĢılanmaktadır (Çelik, 2007). 

Bunun yanında Türkiye’de kuĢburnu bitkisi ise, erozyon önlemede, peyzaj 

çalıĢmalarında, park, bahçe ve karayolları ağaçlandırmalarında, kıraç ve verimsiz 

arazilerin değerlendirilmesinde kullanımı gündeme gelmektedir (Baktır ve Yılmaz, 

1995; Yılmaz ve ark., 1996; Arslan ve ark., 1996). Van gölü ve çevresinde, özellikle 

kırsal bölgelerde yakacak ve erozyon önlemede değerlendirilmektedir (Çelik, 2007). 

KuĢburnu ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen ve kültüre alma çalıĢmaları 

devam eden bir meyve türümüzdür. Henüz standart bir kültür olmamasına karĢın 

kuĢburnu, diğer kullanım alanlarının yanında, meyve ve diğer bitki kısımlarının birçok 

mineral ve vitaminlerce zengin içeriğiyle besin maddesi olarak da değerlendirilmektedir 

(Doğan ve ark., 2006). 
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Optimal hasat zamanının belirlenmesi amacıyla; ülkemizde, kuĢburnu türlerinin 

farklı olum aĢamalarındaki meyvelerinin fitokimyasal içerikleriyle ilgili çalıĢmalar 

Yamankaradeniz (1982, 1983a) tarafından yürütülmüĢtür. Yapılan çalıĢmada, farklı 

türlere ait kuĢburnuların 3 farklı aĢamadaki (ham, yarı olgun ve teknolojik olum) 

meyvelerinin bazı fiziksel ve kimyasal özellikleri incelenmiĢtir. (Yamankaradeniz, 

1983a). 

Türkben ve ark. (2010)’nın yapmıĢ olduğu çalıĢmada, Rosa canina türüne ait 

kuĢburnular iki farklı olgunluk sürecinde (kırmızı-turuncu ve kırmızı dönem) hasat 

edildiğini bildirmiĢlerdir. Hasat edilen meyvelerin bir kısmı geleneksel yöntemle 

kurutulularak, diğer bir kısmı ise taze olarak marmelata iĢlenmiĢ ve sıvı 

kromatografisinde fenolik bileĢik, askorbik asit ve flavanol içeriklerine bakılmıĢtır. 

Optimal hasat zamanını belirlemede en önemli çalıĢmayı Uggla (2004), farklı bir 

kuĢburnu türü (Rosa spinosissima) ile yapmıĢtır. Bu çalıĢmada, olgunlaĢma aĢamasında 

kuĢburnunda meyve kalitesi ve kopma direnci değiĢimini incelemiĢtir. AraĢtırmacı 

çalıĢmada yaz sonu-güz baĢına denk gelen 6 haftalık süre içerisinde hasatlar yapmıĢ, 

meyvelerin fiziksel ve kimyasal özelliklerini analiz etmiĢtir. Ġncelenen kimyasal 

özelliklerden antosiyaninler ilk haftalarda yükselmiĢ ve daha sonra stabil hale gelmiĢtir. 

Toplam kuru madde ise aynı süre içerisinde % 18,8’den % 23,4’e çıkmıĢtır. Toplam 

asitlilik önce artmıĢ daha sonra ise azalmıĢtır.  

2.1. Fenolik BileĢikler 

Fenolik maddeler bitkisel kaynaklı besinlerin lezzetine özellikle ağızda buruk bir 

tat bırakma yönünde ve rengine etki eden, meyve ve sebzelerde genellikle çok az 

miktarlarda bulunmaktadır. Fenolikler önemli olan bir madde grubudur. Fenolik 

maddeler aromatik halkasında bir veya daha fazla hidroksil grubu içeren bileĢiklerdir 

(Shahidi ve Naczk, 1995). Bu bakımdan en basit fenolik maddenin bir tane hidroksil 

grubu içeren benzen yani fenol olduğu ve diğer fenolik maddelerin bundan türediği 

bilinmektedir (Cemeroğlu ve Acar, 1986). 

Bugüne kadar en az 5000 tane fenolik madde tanımlanmıĢ olup bunların 

2000’den fazlası doğal flavonoidlerdir. Genelde bitkilerin yaprak, çiçek, meyve gibi 

canlı dokularında glikozitler Ģeklinde, odunsu dokularında aglikonlar Ģeklinde, 
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çekirdeklerinde ise her iki formda da bulunabilmektedirler (Shahidi ve Naczk, 1995). 

Bitkiler aleminde fenolik madde içeriği en zengin olan bitkinin Camellia sinensis 

olduğu bildirilmektedir (Wilson ve Clifford, 1995). Meyvelerdeki fenolik madde   

miktarı sebzelerdeki  fenolik madde bakımından daha zengin olduğu bilinmektedir. 

Ancak fenolik maddeler bitkiler aleminde o kadar yaygındır ki hemen her meyve ve 

sebzede az ya da çok miktarda bulunmaktadır. 

Fenolik bileĢikler fenilpropanoid metabolik yolu ara ürünlerindendir (Dixon ve 

Paiva, 1995). Bu metabolik yolda polifenollerin de sentezlendiği bir metabolik yoldur. 

Enzimlerin aktivitesinin değiĢmesiyle bu bileĢiklerin sentezi değiĢim göstermektedir. 

Enzim aktiviteleri birçok faktörler tarafından etkilenmektedir. Sekonder metabolitlerin 

sentezi; genetik, pH, iyonik Ģiddet, allelopatik etkiler, ıĢık, sıcaklık, klimatik 

değiĢiklikler vb etkenlerde etkilenmektedir. 

Enzimlerin aktivitesi bitkinin geliĢim sürecindeki büyüme ve geliĢmeden de 

değiĢiklik gösterebilmektedir. Bu bağlamda, kuĢburnu meyvesindeki olum aĢamalarına 

bağlı olarak enzim aktiviteleri de değiĢebilmektedir. Bu değiĢimden dolayı da sekonder 

metabolitlerin üretiminde değiĢiklik meydana gelebilir. 

2.1.1. Fenolik maddelerin insan sağlığı üzerine etkileri 

Fenolik maddelerin en önemli biyolojik özelliği, antioksidatif etkiye sahip 

olmaları gösterilmektedir. Oksijen radikalleri ve lipid peroksidasyonunun; kalp damar 

hastalıkları, kanser ve kronik iltihaplanma gibi hastalıkların en önemli etkenleri olduğu, 

flavonoidlerin birçoğunun lipid peroksidasyonunu baĢlatan radikallerin ve lipid peroksi 

radikallerinin oluĢumunu engellediği, yapısındaki bazı grupların flavanoid radikallerinin 

stabilitesini ve böylece antioksidan kapasitesini artırabildiği, flavonoidlerin bunların 

dıĢında metal iyonlarını bağlayarak lipidlerin oksidasyonunu önleyebildiği ve 

radikallerin oluĢumunda görev yapan enzim sistemlerini inhibe edebildiği belirlenmiĢtir 

(Karakaya ve El, 1997). Fenolik maddelerin sağlıkla iliĢkisinde toplam fenolik miktarı 

veya flavonol, flavon gibi alt grupların miktarından çok bu maddelerin türevleri ve her 

birinin miktarının önemli olduğu belirtilmiĢtir (Cemeroğlu ve Cemeroğlu, 1998). 

Fenolik maddelerin kalp sağlığı üzerine de olumlu etkilerinin olduğu 

bildirilmektedir. Örneğin, siyah çay, soğan ve elmadaki flavonoidlerin yüksek 
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miktarlarda alınmasının yaĢlılarda kalp hastalıklarına bağlı ölümleri azaltmada etkili 

olduğu bildirilmiĢtir (Langseth, 1995). Biyolojik etkili flavonoidler (bioflavonoidler) 

vitamin P maddeleri olarak da bilinmektedir. Bu bileĢiklerin kılcal damarlarda kanama 

ve çatlamaları engelleyici etkileri olduğu ve flavonoidlerin diğer maddelerin 

oksidasyonunu yavaĢlatıcı etki gösterdikleri bildirilmektedir (Schobinger, 1988). 

Kanser, kalp hastalıkları ve beyin damarlarına bağlı hastalıklarda ölüm oranı ve 

tümör oluĢumunun diyetteki meyve ve sebzelerin miktarıyla ters orantılı olduğu 

belirtilmiĢtir. Bol miktarda meyve ve sebze tüketenlerde kan basıncının da düĢtüğü, 

meyve ve sebzelerin bu etkiyi yapılarında bulunan antioksidanlarla sağladıkları, bu 

antioksidan etkinin ise C ve E vitamini ile a-karotenden çok fenolik maddelerden 

kaynaklandığı kaydedilmiĢtir (Hertog, 1993; Wang ve ark., 1996; Wetherilt, 1996). 

Aktif oksijen ve radikaller insan vücudunda pek çok hastalığa ve dokuların zarar 

görmesine neden olduğu iddia edilmektedir. Aktif oksijenin süperoksit, hidrojen 

peroksit ve hidroksil radikalleri Ģeklinde bulunduğu, aktif oksijen ve serbest 

radikallerin, kanser yapıcılar tarafından üretildiği ve kanser oluĢumunda rol aldığı, 

hidrojen peroksitin ise farelerde deri tümörleri oluĢumuna neden olduğu saptanmıĢtır 

(Cerutti, 1985; Slaga ve ark., 1982). Vücutta hücre içi ve dıĢındaki oksidasyon 

iĢlemlerini azaltan antioksidan maddeler cilt sağlığı açısından da önemlidir. Bu 

maddeler cilde elastikiyet kazandırıp, parlak, renkli ve sağlıklı bir görünüm vermekte, 

Herpes simplex virüsünün yol açtığı deri yaralarını da bir ölçüde önlemektedir. Böylece 

bir yerde deri kanserine karĢı da koruyucu etki göstermektedir (Wetherilt, 1996). 

2.2. Renk Tayini 

KuĢburnunda olgunlaĢma sırasında altı haftalık renk ve Ģeker değiĢiminin 

incelendiği aynı çalıĢmada renk ölçümlerinde a* değerinde büyük bir artıĢ, L* ve b* 

değerlerinde bir azalıĢ gözlenmiĢtir. ġeker içeriği ilk üç hafta hızlı, sonraki haftalarda 

ise daha küçük yükseliĢler sergilemiĢtir (Uggla ve ark, 2005). 

KuĢburnular da altı farklı hasat tarihinde R. dumalis ve R. rubiginosa da 

gerçekleĢtirilen renk ölçümleri sonucunda elde edilen L* değeri azalıĢ (50,07-39,03), 

Chroma değeri artıĢ (36,90-56,00) ve Hue açısı değeri azalıĢ (104,00-30,60) 

göstermiĢtir (Uggla, 2004). 
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KuĢburnu (Rosa canina L.) L*,a*,b* renk ölçüm değerleri sırasıyla 38,02 (L*), 

34,72 (a*), 23,69(b*) olarak belirlenmiĢtir (Egea ve ark., 2010). 

Tokat yöresinde yapılan bir çalıĢmada, kuĢburnu (Rosa sp.) türlerinde renk 

değerleri belirlenmiĢtir. MR-12, MR-15, MR-26, MR-46 ve MR-84 genotiplerinin renk 

dönüĢümleri belirlenmiĢtir. Ölçüm yapılan her üç bölgede de L* (parlaklık) değerinin 

her iki yıl içinde azaldığı, a* (+kırmızı;-yeĢil) değerinin yani kırmızı rengin 2010 ve 

2011 yıllarında arttığı ve b* (+sarı;-mavi) değerinin iki yılda da ön yüzde azalıĢ söz 

konusu iken, arka yüz ve sap tarafında önce küçük bir artıĢ ve ardından azalıĢ 

sergilediği görülmüĢtür. Her iki yılda da renk değiĢimleri arasındaki fark önemli 

bulunmuĢtur (Dölek, 2013). 

2.3. Moleküler 

PCR tekniğinin 1990’larda bulunmasından bu yana DNA’yı moleküler düzeyde 

incelememizi sağlayan birçok markır sistemi ortaya çıkmıĢtır. Bu sistemlerle genom 

haritaları oluĢturulmuĢ ve birçok hastalığın nedeni ortaya çıkartılmıĢtır (Tamam, 2008). 

2.3.1. DNA dizisinin belirlenmesi 

Kalıtım Ģekilleri, morfolojik (çiçek rengi gibi), biyokimyasal (izoenzimler gibi) 

ve DNA düzeyinde (moleküler markırlar) izlenebilen karakterlere, genetik markırlar adı 

verilir. Moleküler markırlar, DNA’nın aktif bölgelerinden (genler) veya herhangi bir 

genetik kodlama fonksiyonuna sahip olmayan DNA dizilerinden geliĢtirilebilir. Genetik 

markır kavramı yeni bir kavram değildir. Mendel’in 19. yüzyılın sonlarında kalıtım 

biliminin temellerini ortaya koymasından sonra bazı karakterlerin nesilden nesile 

birlikte aktarıldıkları ve Mendel’in rasgele açılım ilkesine uymadığı gözlenmiĢtir 

(Yıldırım ve Kandemir, 2001). Kalitatif açılım gösteren karakterlerin kantitatif açılım 

gösteren karakterlerle bağlantısı, yani gerçek anlamda markır anlayıĢı, Sax’ın (1923) 

fasulye tohum pigmentasyonu ile tohum iriliği arasındaki bağlantıyı gözlemesiyle 

ĢekillenmiĢtir (Tamam, 2008). 

DNA markırları birçok farklı mutasyon sınıflarının bir sonucu olarak ortaya 

çıkarlar, bunun en basit örneği iki genotipi birbirinden ayıran tek nükleotidin (bazın) yer 

değiĢtirmesi kadar küçük bir farklılıktır (Paterson, 1996). Tek bir bazın yer değiĢtirerek 
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bir enzimin kesim noktasını değiĢtirmesi, DNA parçasının uzunluğunu değiĢtirerek ilgili 

gözlem metodunda direkt olarak bir bireyin genotipini temsil eden farklı bir markır 

ortaya çıkarır (Yıldırım ve Kandemir, 2001). 

Her biri ökaryotik DNA’daki özelliklere dayalı olarak tasarlanan ve kalıtsal 

olarak izlenebilen moleküler markırlar, günümüzde bitki moleküler biyolojisi alanında 

yoğun bir Ģekilde kullanılmaktadır. Moleküler markırların bitki moleküler biyolojisinde 

kullanıldığı alanlara örnek olarak genetik karakterizasyon, bitki genom haritalanması, 

markırlar yardımıyla ıslah (marker-assisted breeding), gen klonlama, tohum saflığı 

testleri ve saflık tayini verilebilir (Brown ve ark., 1996; Ayres ve ark., 1997; Röder ve 

ark., 1995). 

Tüm yüksek yapılı organizmaların genomlarındaki bir veya daha fazla özelliğin 

karakterizasyonu DNA bantlarının ortaya koyulmasıyla olur. Farklı büyüklükteki ve 

farklı sayıdaki DNA bantlarının ortaya koyulması ile her birey için DNA parmakizi elde 

edilmiĢ olur. 

DNA profilinin çıkarılması ve spesifik DNA parmakizlerinin elde edilmesinde 

izlenen yollar aĢağıdaki gibidir (ġekil 2.1). 

 Bitkisel materyalin sağlanması, 

 Bitkisel materyallerden DNA izolasyonu, 

 Kullanılacak yönteme göre, genetik materyalin çoğaltılması ve ortaya koyulması 

(PCR), 

 Bireyler arasındaki polimorfizimin farklı moleküler markır teknikleri ile 

belirlenmesi (RFLP, RAPD, AFLP, ISSR, SRAP), 

 DNA profilinin spesifik bir programda analiz edilmesidir (Aka-Kaçar, 2001). 

 

 

 

ġekil 2.1.  DNA’nın analiz aĢamaları 
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2.3.1.1. Bitkisel materyalin sağlanması ve DNA izolasyonu 

Bitki dokularından saf DNA izolasyonu oldukça zordur. Bitki dokularının 

polisakkaritler, polifenoller ve karbonhidratlarca zengin olması DNA izolasyonunu 

güçleĢtirir. DNA yeterince saf değilse PCR sonucunda amplifikasyon gerçekleĢmez 

(Luro, 1992). 

Bu sorunun üstesinden gelmek için alternatif ekstraksiyon bufferı 

kullanılmaktadır. Ekstraksiyon bufferları hücre içindeki DNA dıĢındaki bileĢiklerin 

uzaklaĢtırılması esasına dayanmaktadır. Ekstraksiyon bufferı’nın pH’sı ve spesifik 

koruyucu maddeler veya deterjanlar belirli türler için optimize edilmelidir. Özellikle 

DNA’yı parçalayan enzimler için optimum olan pH düzeyinden kaçınılmalıdır. Örneğin 

DNazların çalıĢma pH’sı 7,0 civarındadır (Dunham ve Brayant, 1983). Bu durumda 

DNazların çalıĢmasını ve DNA’yı parçalamasını önlemek için bitki ekstraksiyon 

bufferının pH 8,0 hatta pH 9,0 civarında olması gerekmektedir (Tamam, 2008). 

Fenolik bileĢiklerden tamamen temizlenmemiĢ DNA’da kahverengileĢme 

meydana gelmektedir. Bunu önlemek amacıyla 5-10 mM B-mercaptoethanol (BME) 

kullanılmaktadır (Deng ve ark., 1995). 

Orijinal dokunun toplanması ve ekstraksiyondan önce korunması DNA’nın 

kalite ve kantitesini çok etkilemektedir (Pyle ve Adams, 1989). Genel olarak en iyi doku 

taze olan dokudur. Çünkü taze dokularda yaĢlı dokularda gözlenen fenolik bileĢik 

oluĢumu gözlenmemektedir. Bu durumun en önemli nedeni bitkinin dinlenme 

zamanlarında fenolik bileĢik üretmesidir. Fenolik bileĢik oluĢumu saf DNA elde 

etmemizi zorlaĢtırabileceğinden bitkinin aktif olduğu sürgünlerin oluĢum dönemlerinde 

bitki materyalinin toplanması tercih edilmelidir. Toplanan yaprak örnekleri canlılıklarını 

korumalarını sağlamak amacıyla soğuk ve nemli bir ortamda saklanmalıdır. Bitkisel 

materyalin en iyi Ģekilde saklanması dondurularak ya da kurutularak gerçekleĢir (Liston 

ve ark., 1990). 

Bitkilerden DNA izolasyonunda baĢarıda, DNA’nın miktarı, kalitesi ve 

kullanıĢlığı önemlidir. DNA hücrede serbest bir molekül halinde değildir. Bazı 

proteinler (histonlar, histon olmayan proteinler, HMG proteinleri) RNA ile bir 

kompleks halinde bulunur. Ġyi bir DNA izolasyonu gerçekleĢtirmek için hücre içinde 

hücre duvarının parçalanması, proteinlerin ve RNA’nın uzaklaĢtırılması gerekmektedir. 
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DNA izolasyonu değiĢik organizma gruplarında faklılık gösterse de temelde hepsinde 

aynı aĢamalar meydana gelir (Göksel, 1999). 

BaĢarılı bir DNA izolasyonu için aĢağıdaki koĢulların gerçekleĢmesi gerekmektedir; 

 Ġlk olarak hücre duvarı parçalanmalıdır. Bu amaçla bitki materyali sürgün uçları 

parçalanıp  falcon tüpler içerisine konulur. 

  Hücre membranı parçalanır; bitki materyali CTAB adı verilen ekstraksiyon 

bufferi ile muamele edilir. CTAB çözeltisi içinde bulunan SDS protein yapılarını 

bozar, NaCl polisakkaritleri ortadan kaldırır, PVP polifenolleri ortadan kaldırır, 

EDTA (Etilendiamin tetra asetik asit) DNA’ yı ribonükleaz aktivitesinden korur, 

B-mercaptaethanol proteinleri denatüre eder, böylece hücre zarı parçalanmıĢ 

olur. 

  Ayrıca buffer/doku karıĢımına kloroform ve/veya fenol karıĢımı eklenerek 

DNA’dan proteinlerin ayrılması sağlanır, temiz DNA elde etmek için 

kloroformla yıkama aĢaması iki kez tekrarlanabilir. 

  Son olarak yıkaması gerçekleĢtirilen DNA’yı çöktürmek için izopropanol 

kullanılır. 

 DondurulmuĢ dokunun öğütülmesi ile ekstraksiyon bufferı ile muamelesi 

arasındaki süre DNA’nın nükleotik degregasyonunu engellemek amacıyla en aza 

indirilmelidir (Aka Kaçar, 2001). 

2.3.1.2. DNA’nın analizi 

Nükleik asitlerin nanogram veya mikrogram düzeyindeki miktarının 

belirlenmesi, moleküler biyoloji alanında çalıĢan araĢtırıcılar için temel noktalardan 

biridir. Genellikle izole edilen DNA’ların miktar tayininde absorbsiyon temeline 

dayanan spektrofotometrik yöntemler kullanılır (Temizkan ve Arda, 2004 ). 

2.3.1.2.1. Spektral yöntemler 

 Nükleotidlerin heterosiklik halkaları 260 nm dalga boyunda maksimum 

absorbsiyon özelliği gösterir. Bu nedenle 260 nm’de ölçülen absorbsiyon 

değerleri (A260) oldukça saf olarak izole edilen nükleik asitlerin mikrogram 

düzeyinde miktarının belirlenmesinde kullanılır. 
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 Çift zincirli DNA molekülleri için, 1 optik dansitenin (OD) 50 pg/ml’ye karĢılık 

geldiği bilinmektedir. Buna göre çift zincirli DNA için miktar belirlenmesinde 

aĢağıdaki formül kullanılır: 

 DNA (pg/ml) = A260 x sulandırma oranı x 50 

A260’daki değerler DNA ve RNA’ yı birbirinden tam olarak ayırt etmeye 

yetmez. Bununla beraber 260 ve 280 nm dalga boylarında okunan değerler arasındaki 

oran nükleik asitlerin saflığı hakkında bilgi vermektedir. SaflaĢtırılmıĢ DNA’da 

A260/A280 oranı yaklaĢık 1,75-1,82 arasında olmalıdır. 325 nm’de ölçülen değer DNA 

çözeltisinde partikül bulunduğunu veya ölçümde kullanılan küvetin kirli olduğunu; 230 

nm’deki değer ise nükleik asit çözeltisinde peptitlerin veya fenolün bulunduğunu 

gösterir (Temizkan ve Arda, 2004). 

2.3.1.3. Agaroz jel elektroforezi 

Agaroz, bir kırmızı alg türü olan Agar Agar’dan izole edilen doğrusal bir 

polisakkarittir. Agaroz sıcak suda çözünür ve soğutulduğu zaman polimerde karĢılıklı 

hidrojen bağlarının oluĢumu ile jel yapısı oluĢur. Bu oluĢum geri dönüĢümlüdür. 

Agaroz konsantrasyonu % 0,5-2 arasında değiĢtirilerek jelin por çapı 

ayarlanabilir. Böylece küçük DNA fragmentleri için yüksek, büyük DNA fragmentleri 

için düĢük agaroz konsantrasyonu kullanılarak DNA’nın jelde en uygun Ģekilde 

yürümesi sağlanır. 

DNA’nın jelde görünür hale gelmesi için ethidium bromidin DNA bağları 

arasına bağlanarak 300-360 nm dalga boyunda ıĢığı absorbe etmesi sonucu floresan etki 

göstermesi ile olur. Ġzole edilen DNA genomik DNA ise keskin bir bant ve yukarı doğru 

biraz yayılan bir görüntü verir (Temizkan ve Arda, 2004). 
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2.3.1.4. PCR (Polymerase Chain Reaction=Polimeraz Zincir Reaksiyonu ) 

PCR’da genetik materyalin çoğaltılması ve ortaya koyulması esastır. 

DNA’nın istenilen bir parçasının in vitro koĢullarda 15-20 nükleotit uzunluktaki 

oligonükleotit dizileri kullanılarak, sıcaklığa dayanıklı Taq DNA polimeraz enzimi 

yardımıyla çoğaltılmasına dayanan bir yöntemdir. 

PCR’ın temel birleĢenleri 

Kalıp DNA: PCR’da genomik DNA’lar faj, plazmid, çeĢitli genler ve hatta 

herhangi bir DNA parçası kalıp olarak kullanılabilir (Aka-Kaçar, 2008). 

Polimerazlar: DNA polimeraz enzimleri kalıp ipliğe tamamlayıcı bir DNA 

ipliği meydana getirmek üzere orijinal kalıp iplikteki baz bilgisi kullanılarak dört çeĢit 

deoksiribonükleozid trifosfattan uzun polinükleozid zincirinin sentezini kataliz eder. Bu 

enzimler sentezi baĢlatmak için kalıp moleküldeki tamamlayıcı diziye bağlanan kısa 

DNA parçalarına (primerlere) gerek duyarlar. 

Sentezin yönü 5' uçtan 3' uca doğru olup primerin serbest 3' hidroksil ucuna 

ortamdaki dNTP’lerin etkisi ile fosfodiester bağlarının katalizi ve yeni DNA ipliğinin 

polimerasyonu sağlanır. 

Thermus aquaticus’dan elde edilen Taq DNA polimeraz enzimi en yoğun olarak 

kullanılan polimerazdır. Bu enzimin kullanılmasının temel nedeni yüksek sıcaklıklara 

dayanabilmesidir. PCR iĢleminin denatürasyon aĢamasında DNA çift zincirini tek 

zincire dönüĢtürebilmek için gerekli olan 90-92 °C’de ki sıcaklıklara 

dayanabilmektedir. Taq DNA polimerazın bazı özellikleri arasında optimum sıcaklıkta 

(70-80 °C) saniyede 35-100 nükleotidin polimerizasyonunu yapması ve 5'-3' 

endonükleaz aktivitesine sahip olması gelmektedir (Aka-Kaçar, 2008). 

Primerler: Oligonükleotid primerler, primer sentezi yapan laboratuvarlardan 

yada ticari olarak elde edilebilirler. Bir çift PCR primerinin her biri yaklaĢık 18-30 

nükleotit uzunluğa ve benzer G+S içeriğine sahip olması gereklidir. Böylece primerler 

benzer sıcaklıklarda tamamlayıcı sekanslara tutunabilir. Kısa oligonükleotitler (<25 nt) 

için annealing sıcaklığı (°C), Tm= 2(A+T) + 4(G+C) formülü kullanılarak hesaplanır. 

Primerler hedef sekansın zıt zincirlere tutunması amacıyla tasarlanır; dolayısıyla 3' 

uçlarına nükleotitlerin eklenmesiyle uzatılırlar (Aka-Kaçar, 2008). 
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dNTP: Deoksiribonükleozid trifosfatlar yüksek saflıkta ya tek tek yada dörtlü 

karıĢım halinde ticari olarak sağlanır. Taq DNA polimeraz düĢük dNTP 

konsantrasyonlarında kalıba uygun doğru bazları seçmede daha baĢarılı olmakla birlikte 

normal koĢullarda 100 pM dNTP konsantrasyonu kullanılır (Aka-Kaçar, 2008). 

Tamponlar ve MgCl2: PCR için çeĢitli tamponlar kullanılmakla beraber en çok 

kullanılan Taq enzimine uygun tampondur ve 10x konsantrasyonunda hazırlanır. MgCl2 

iyonları dNTP’ler ile çözünebilir kompleksler oluĢturur, polimeraz aktivitesini stimüle 

eder ve primer kalıp etkileĢimini sağlarlar (Aka-Kaçar, 2008).  

PCR küçük hacimler halinde hazırlanır; 

 Hedef DNA sekansları (50-500 ng), 

 Tek veya iki tür spesifik oligonükleotid primerleri (0,1-0,5 mp), 

 Termostabil DNA polimeraz (Taq polimeraz veya diğerleri )(0,5-25 ünite), 

 Dört tür dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) bulunur (100-500 ml). 

  Reaksiyon, 

 Hedef  

 DNA’nın denatürasyonu (95 °C) 

 Primer DNA’larının bağlanması (37-50 °C) 

 Polimerizasyon (70-72 °C) iĢlemlerini içermektedir. 

Tüp içinde bulunan karıĢım birinci döngüde, 95 °C’de yaklaĢık 60 saniye yüksek 

sıcaklık uygulaması ile hedef DNA iki ipliğe ayrılır. Primerlerin kalıp DNA’ya 

tutunması için sıcaklık 50 °C (yaklaĢık 30 saniye için) civarına düĢürülür. Gerçek 

sıcaklık primer uzunluklarına ve sekanslarına bağlıdır. Primerin yapıĢmasından sonra, 

Mg+
2
’a gereksinim duyan ve reaksiyon karıĢımındaki dNTP’leri kullanan optimal 

polimerizasyon için sıcaklık 72 °C’ye (60-90 sn için) çıkarılır. Ġlk polimerizasyon 

basamağında, her bir hedef molekül primer bölgelerinden farklı uzunluklarda 

kopyalanır. Bu iĢlem, reaksiyon sıcaklığının tekrar 95 °C’ye çıkarılıp, yeni sentezlenmiĢ 

molekülleri denatüre eden ikinci döngü baĢına kadar devam eder. Ġkinci annegling 

basamağında, diğer bir primer yeni sentezlenmiĢ zincire bağlanır ve polimerizasyon 

süresince ilk primerin ucunun ulaĢtığı yere kadar kopyalanabilir. Takip eden 

döngülerde, kısa sürede değiĢik uzunluktaki moleküller sayılamayacak hale gelir ve her 

bir döngüde iki kat artar (Konuk, 2004) (ġekil 2.2). 
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ġekil 2.2. PCR reaksiyonu ve aĢamaları (Anonim, 2015a, 2015b) 
 

2.3.1.5.  Markır tipleri 

2.3.1.5.1. Morfolojik markırlar 

Morfolojik özellikler tek genle kontrol edilebilen kantitatif özellik 

göstermelerinden ötürü görsel olarak değerlendirilebilen markırlardır. Morfolojik 

testlerin, genellikle karmaĢık ekipmanlar ile hazırlayıcı prosedürlere gereksinimi 

bulunmaktadır. BaĢlıca avantajları, basit olmalarından ve masraflarının düĢük 

olmasından kaynaklanmaktadır. Bu yaklaĢımın en büyük dezavantajı, sahip olunan 

normal fenotipin garantisinin olmamasıdır. Ayrıca bu değiĢimlerden çoğunun resesif 

olması nedeniyle heterozigot formlardaki bitkiler kendilenmeden ve melez bireyler 

incelenmeden gözükmemektedir (Khang ve Spor, 2001). 

 

2.3.1.5.2. Biyokimyasal markırlar 

Biyokimyasal markırlar genlerin ürettikleri proteinlerdir. Ġzoenzimler farklı 

olarak yüklenmiĢ proteinlerdir. Elektroforez tekniği kullanılarak kolayca ayrılabilirler. 

Enzimler spesifik biyokimyasal reaksiyonları katalizler. Belirli enzimlerin substrat ve 

kofaktörleri eklenerek jel üzerinde görülmesi sağlanır ve enzimatik reaksiyonların 
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ürünleri renkli olarak üretilir. Renkli ürünler jel üzerinde görülür bantlar oluĢturur. Bu 

bantlar genetik temellere sahiptir ve kodominant markır olarak genetik bilgi sağlar. 

Bununla birlikte morfolojik karakterlere göre çok daha yaygın kullanılmakla birlikte 

izoenzim lokuslarının azlığı ve bazı enzim sistemlerinin çevre koĢullarından etkileniyor 

olması kullanımlarını sınırlar (Aka-Kaçar, 2001). 

2.3.1.5.3.  DNA markırları 

Moleküler markırların yararlılığı, morfolojik markırlardan kendilerini ayrı kılan 

beĢ özellikten kaynaklanmaktadır (Khang ve Spor, 2001): 

1. Pek çok morfolojik markırın fenotipi, yalnızca tüm bitki seviyesinde teĢhis 

edilebilir. Oysa, moleküler lokuslar, tüm bitki, doku ve hücre seviyesinde 

denenebilirler. 

2.  Allel frekansı, morfolojik markırlarla karĢılaĢtırıldığında moleküler lokuslarda 

daha yüksek olma eğilimindedir. 

3. Morfolojik mutantlar, istenilmeyen fenolojik etkilerle bir arada olmaya 

meyillidirler. 

4. Morfolojik lokustaki alleller, heterozigot genotiplerin tanımlanmasını sınırlayan 

bir dominant -resesif tarzında birbirini etkiler. 

5. Moleküler lokuslar, bir açılım populasyonundaki bireylerin genotiplerinin 

belirlenmesine izin veren bir ko-dominant tarz sergilerler. 

Tek bir moleküler markır, bütün bu ihtiyaçları karĢılayamamaktadır. ÇeĢitli 

moleküler markırlar DNA seviyesinde polimorfizmi ortaya çıkartmaya elveriĢlidirler. 

DNA Markırında Bulunması Ġstenen Özellikler 

1. Güvenilir olması, 

2. Ko-dominant olması, 

3. Yüksek polimorfizim göstermesi, 

4. Birçok bilgi içermesi, 

5. Sonuçların tekrarlanabilir olması, 

6. Analizinin kolay ve basit olması, 

7. Otomasyona uygun olmasıdır. 
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Polimorfizim (Farklılık Gösterme): Kullanılan bir markırın farklı genotipleri ayırt 

edebilme yeteneğidir. Markırların farklılık gösterme oranları markır tipine ve bitki 

türüne göre büyük ölçüde değiĢmektedir (Yıldırım ve ark., 2001). Polimorfizim, 300 ile 

500 nükleotitte bir oluĢan varyasyonlardır. Ekzon bölgelerinde gözlenen varyasyonlar 

morfolojik düzeyde gözlenebilirken (tohum rengi, bitki boyu vb.), intron bölgelerindeki 

varyasyonlar morfolojik düzeyde gözlenememektedir. 

Güvenilirlik: Aynı genetik materyal üzerinde yapılan bir markır analizinin her 

zaman ve her koĢulda aynı sonuçları vermesidir. Güvenilirlik, markır tipine göre 

değiĢmektedir (Yıldırım ve ark., 2001). 

EĢbaskınlık (ko-dominantlık): Markırların eĢbaskın olması, yani her iki allelinde ayırt 

edilebilmesidir. Bu durum bize ebeveynler hakkında sağlıklı bilgiler vermektedir. 

Moleküler markırların uygulama alanları; 

• Genotipik tanımlama, 

• ÇeĢit tescili, 

• Islah hatlarının tanımlanması ve tohum saflık testleri, 

• Hibrit çeĢit saflık testleri, 

• Cinsiyet belirleme, genetik çeĢitliliğin belirlenmesi, 

• Gen kaynaklarının genetik kökeninin belirlenmesidir. 

Gen kaynaklarının genetik kökeninin belirlenmesi, 

• Genetik kaynağın yapısını anlamak, 

• Duplike olan genotipleri belirlemek, 

• Orjini bilinmeyen genetik materyalleri belirlemek, 

•  Islah programında kullanılacak ebeveynleri belirlemek amacıyla kullanılır. 

Moleküler markırlardan en önemlilerini hibridizasyona dayalı olan restriksiyon parça 

uzunluğu polimorfizmi (RFLP) belirleyicileri ile Polimeraz Zincir Reaksiyonuna (PCR) 

dayalı olan rastgele çoğaltılmıĢ polimorfik DNA (RAPD), basit dizilim DNA tekrarları 

(SSR), çoğaltılmıĢ parça uzunluğu polimorfizmi (AFLP), sekansa bağlı çoğaltılmıĢ 

polimorfizm (SRAP)  gibi belirleyiciler oluĢturmaktadır (Aka-Kaçar, 2001; Li ve 

Quiros, 2001).  

RFLP (Restriction Fragment Lenght polymorphism): RFLP (Restriction 

Fragment Lenght polymorphism markırları) (Bostein ve ark., 1980), dokulardan izole 
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edilen genomik DNA’nın nükleik asit diziliĢlerini tanıyan DNA kesim enzimlerince 

spesifik olarak kesilmesi ve oluĢan DNA parçalarının elektroforezde ayrıldıktan sonra 

naylon veya nitroselüloz membrana transfer edilerek DNA proplarıyla etiketlenmesi 

esasına dayanır. 

RFLP markırları ile türler arasındaki ve içindeki farklılık kolayca belirlenir. Güvenilir, 

eĢbaskın (co-dominant) özellikte olup polimorfizm oranı orta düzeydedir (Özcan ve 

ark., 2001). En önemli dezavantajı ise analizlerinin pahalı olması, fazla zaman, iĢgücü 

gerektirmesi ile fazla miktarda ve yüksek kalitede DNA’ya gereksinim duyulmasıdır 

(Walton, 1993). 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA): Williams ve ark. (1990) 

tarafından geliĢtirilen RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) tekniği basit ve 

kısa oligonükleotid primerler kullanılarak genomik DNA’nın rastgele bölgelerinin 

çoğaltılmasıdır (Kaçar, 2001). RAPD markırları RFLP’nin tersine düĢük kalitede ve 

miktarda DNA’ya gereksinim duyulması, zaman ve maliyet yönünden olumlu olmasına 

rağmen dominant markır (Corazza-Nunes ve ark., 2002) olmaları nedeni ile 

yorumlanmasının zorluğu, güvenilirliğinin çok sınırlı olması, tekrarlanamaması 

olumsuz yönleridir (Lavi ve ark., 1994). Tekniğin diğer dezavantajlarının arasında 

dominant özellikte markır verilmesi ve bu yolla elde edilen markırların diğer haritalara 

transfer edilememesi gelmektedir (Walton, 1993). 

AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism): AFLP (Amplified 

Fragment Lenght Polymorphism) tekniği RAPD tekniğinin dezavantajlarını gidermek 

üzere geliĢtirilmiĢtir (Özcan ve ark., 2001). Bu teknikte ilk olarak genomik DNA önce 

birisi 6, diğeri 4 taban tanıyan 2 kesim enzimi tarafından kesildikten sonra 

(EcoRI/Msel), bunlara ait adaptörler eklenmekte ve bu adaptörlere uygun primerler 

kullanılarak seçici bir Ģekilde çoğaltılmaktadır. Seçici Ģekilde çoğaltılan parçalar 

arasındaki polimorfizm PAGE ile belirlenir (Ergül, 2000). Polimorfizm oranı çok 

yüksektir. Uygulanabilirliği, RAPD tekniğine göre kolay olmasa da RFLP tekniğine 

göre çok kolaydır. KuruluĢ aĢamasında maliyet gerektirir. Masraf, iĢ gücü gereksinimi 

ve güvenilirliği RAPD ve RFLP arasında yer alır (Maughan ve ark., 1995). 
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ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats): RAPD ile maliyeti hemen aynı olan 

ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) (Zietjiewicz ve ark., 1994) tekniği RAPD’e göre 

oldukça güvenilir, tekrarlanabilirlik oranı yüksek ve PCR koĢullarından çok 

etkilenmeyen bir tekniktir. Bu teknik genetik çeĢitlilik, sınıflandırma, moleküler markır 

bulma çalıĢmaları, evrim ve genom haritası oluĢturma çalıĢmalarında son yıllarda 

yaygın olarak kullanılmaktadır (Fang ve Roose, 1997). 

SSR (Simple Sequence Repeat): SSR (Simple Sequence Repeat) markırları 

ökaryotik genomlar boyunca dağılmıĢ bulunan ve ardıĢık olarak tekrarlanmakta olan 2-6 

nükleotid gruplarından oluĢmaktadır (Hamada ve ark., 1982; Weber, 1990). Bu tekrarlar 

çok yakın tür ve çeĢitler nedeni ile oldukça polimorfiktir (Gupta ve ark., 1994). 

Mikrosatellitler kodominant kalıtım özelliği göstermeleri, lokusa özgü olmaları, 

yüksek bilgi içeriğine sahip olmaları ve PCR ile kolayca tespit edilebilmeleri gibi birçok 

özellikleri ile tercih edilen bir moleküler belirleyici grubudur. Mikrosatellitler ile ilgili 

en belirgin dezavantaj ise bir türe ait yeni mikrosatellitlerin elde edilmesidir. Bu iĢlem 

çoğunlukla zaman alıcı olup fazla miktarda emek gerektirir (Büyükünal Bal, 2003). 

SRAP (Sequence Relatad Amplified Polimorphism): SRAP, Li ve Quiros 

tarafından 2001 yılında ORFs denilen çekirdek sekansları baz alınarak uygulanan bir 

tekniktir. Son yıllarda bu tanımlama tekniği kullanılarak yapılan çalıĢmalar artıĢ 

göstermektedir. Teknik genomun kodlanan bölgelerinin seçilmesi esasına dayanır. 

SRAP, RAPD benzeri bir yöntemdir. Polimorfik, otomasyona uygun, uygulanması 

kolay, güvenirliği ve tekrarlanabilirliği yüksektir. RAPD’e göre daha spesifik bölgeleri 

taramaktadır. Elde edilen fragmentlerin jellerden izolasyonu kolaydır. Dezavantajları 

RAPD’in aksine özel primer dizilimi istemesidir. 

SRAP PCR tekniği, DNA’daki açık okuma bölgeleri dediğimiz (ORFs) 

bölgelerinin çoğaltılması esasına dayanır. SRAP primerleri geliĢtirirken ilk önce 

çekirdekte CCGG bazlarını kullanarak (ORF) bölgelerindeki eksonlar hedef alınır. 

Forward primeri 17 nükleotit, Reverse primeri 18 nükleotit uzunluğundadır. Reverse 

primerleri DNA’nın intron ve promoter bölgelerini, Forward primeri ise DNA’nın ekson 

bölgelerini amplifiye eder. Forwart primerlerinde 5’ ucundaki 14, Reverse primerlerinde 

15 nükleotit aynıdır, 3’ucuna yakın olan üç nükleotit tesadüfi seçilim sonucu 
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oluĢturulmuĢtur. Primerin baĢındaki 10 veya 11 nükleotitten sonra gelen dört nükleotit 

dizini Forward primerinde CCGG dizinine; Reverse primerinde AATT primer dizinine 

sahiptir.  

Forward primeri 

Me1, 5’-TGAGTCCAAACCGGATA-3’ Me2, 5’-TGAGTCCAAACCGGAGC-3’ 

Reverse primeri 

Em1, 5 ’ GACTGCGTACGAATTAAT-3 ’ Em2, 5’GACTGCGTACGAATTTGC-3’ 

SRAP markırlarının % 20’si co-dominant markır özelliği taĢımaktadır. Bu teknik 

Brassica oleracea’ya ait rekombinant hatlar ile di-haploid hatlar üzerinde çalıĢılmıĢtır. 

Jelden izole edilen bantların % 45’i dizilim analizinden sonra Gen bankasında bulunan 

bilinen genler ile eĢleĢmiĢ olduğu bildirilmiĢtir. Dizilim SRAP ile Brassica’da bulunan 

glucosinolate desaturation genini (BoGLS-ALK) iĢaretlediklerini belirtmiĢlerdir.  

 

PCR Döngü KoĢulları  

94 
o
C →    5 dk 

94 
o
C  →   1 dk  

35 
o
C   →    1 dk         5döngü 

72 
o
C →    2 dk 

50 
o
C →    annealing→  35 döngü 

72 
o
C →    2 dk 

 

SRAP’ın PCR döngü programında ilk önce primerlerin yapıĢma sıcaklığı olan 

35 
o
C’de 40 döngü gerçekleĢtirilmiĢ ama istenilen oranda keskin bantlar elde 

edilememiĢtir. AraĢtırıcılar daha sonraki denemelerinde 35 
o
C’de 5 döngü sonucunda 

primerin DNA’ya yapıĢtığına emin olduktan sonra sıcaklığı 50 
o
C’ye çıkartarak bu 

Ģekilde 35 döngü gerçekleĢtirmiĢlerdir. Bu PCR protokolü sonucunda istenilen oranda 

keskin bantlar elde edilmiĢtir. PCR ürünleri Poliakrilamid jel veya konsantrasyonu 

yüksek agaroz jelde görüntülenebilmektedir (Li ve Quiros, 2001). 

DNA markırları kullanılarak genetik çeĢitlilik araĢtırılabilir. Örneğin birbirine 

çok yakın olan kültür çeĢitleri ayrılabilir ve tanımlanabilir. Türlerin taksonomik 

tanımlanması yapılabilir ve filogenetik akrabalıkları bulunabilir (Lowe ve ark., 1996). 
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DNA teknolojilerinde moleküler markırların kullanımı dünyada olduğu gibi ülkemizde 

de hızla geliĢme göstermektedir. Moleküler markırların kullanım alanlarının baĢında 

bitki ıslahı, gen kaynakların karakterizasyonu, bitki tür, çeĢit ve tiplerinin genetik olarak 

ismine uygunluğunun araĢtırılması çalıĢmaları gelmektedir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1.  Materyal 

ÇalıĢmamızda kullanılacak olan materyal, Van yöresinde aynı arazi Ģartlarında 

yetiĢen Rosa canina L. türüne ait 21 genotip ile bir adet Rosa dumalis L. türünden 

oluĢmaktadır. ÇalıĢmada, toplam fenolik madde, renk değerleri ve moleküler özellikleri 

açısından akrabalık iliĢkileri belirlenmiĢtir (Çizelge 4.18).   

3.2. Yöntem 

Tez çalıĢması kapsamında bazı kuĢburnu çeĢitlerinde toplam fenolik ve 

moleküler karakterizasyon çalıĢmaları gerçekleĢtirilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalar ayrı 

baĢlıklar altında aĢağıda belirtilmiĢtir. 

3.2.1. Toplam fenolik bileĢikler ve renk tayini için ekstrelerin hazırlanması 

3.2.1.1.  Toplam fenolik bileĢiklerin belirlenmesi 

Meyvenin çekirdekleri çıkarıldıktan sonra 5 g tartılarak üzerine 15 mL (metanol) 

organik çözücü eklenmiĢ ve vortekslenmiĢtir. 12-15 saat 4 °C’de karanlık koĢullarda 

bekletildikten sonra santrifüj edilip (7000 devir/dak hızda 30 dakika), üst kısım falcon 

tüplere alınarak analiz yapılıncaya kadar ağızları alüminyum folyo ile parafinlenerek 

buzdolabında muhafaza edilmiĢtir. Meyvelerin toplam fenolik madde içeriğini 

belirlemek için hazırlanan ektraksiyondan 150 μl alınmıĢtır. Alınan bu örnekler 13x100 

tüplere konulmuĢ üzerine 2400 μl saf su eklenmiĢtir. Daha sonra 150 μl Folin-Ciocalteu 

reaktifi eklenmiĢtir. Bundan sonrada 300 μl sodyum karbonat (% 2’lik) eklenmiĢ ve 

vortekslenmiĢtir. 40 dakika sonra 725 nm dalga boyunda absorbanslar 

spektrofotometrede ölçülmüĢtür. Kontrol için su kullanılmıĢtır. Standart olarak gallik 

asit kullanılmıĢ ve sonuçlar mg GAE/100g Ģeklinde hesaplanmıĢtır. 
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ġekil 3.1. Toplam fenolik 

 

ġekil 3.2. Gallik asidin kalibrasyon grafiği 
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3.2.1.2.  Renk tayini 

Meyve rengi (L*,a*,b*): Toplanan meyvelerden 3 tekerrürde rastgele seçilen 

3’Ģer meyvenin rengi renk ölçme cihazı (Minolta Co., model CR-400, Tokyo, Japonya) 

ile belirlenmiĢtir. Meyvelerin ön (güneĢ gören) ve arka yanakları (güneĢ görmeyen) ile 

çiçek sapı kısmından ölçümler gerçekleĢtirilmiĢ, meyve rengi L*, a*, b* cinsinden 

belirlenmiĢtir. L*, a*, b* renk ölçme yöntemi insan gözünün rengi algılayıĢ biçimine 

göre değerler vermektedir. L*, rengin parlaklığında meydana gelen değiĢimleri 

göstermektedir. L* değeri 100’e yaklaĢtıkça maksimum değerini almakta ve bu renk 

beyaz renge gönderilen ıĢığın %100’ünün yansıması esasına dayanmaktadır. a* değeri 

yeĢilden kırmızıya, b* değeri ise sarıdan maviye renk değiĢimini göstermektedir. b*’nin 

negatif değerleri mavi rengi, pozitif değerleri sarı rengi, a*’nın pozitif değerleri kırmızı 

rengi negatif değerleri ise yeĢil rengi ifade etmektedir. Değerlerin artan biçimde negatif 

veya pozitif olmaları rengin koyulaĢması anlamına gelmektedir. 

 

 

 

ġekil 3.3. L*, a*, b* renk değiĢimleri (Anonim, 2015c) 
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3.2.2.  Moleküler karakterizasyon çalıĢmaları 

3.2.2.1. DNA ekstraksiyonu  

Van ili Ġskele mahallesinden alınan kuĢburnu yaprak örneklerinden DNA 

izolasyonu, ĠYTE Genetik Mühendisliği Bölümü, Moleküler Biyoloji laboratuvarında 

gerçekleĢtirilmiĢtir. 

DNA izolasyonlarını gerçekleĢtirmek amacıyla polifenollerin ve DNA’yı 

kontamine eden diğer bileĢiklerin nispeten az bulunduğu taze yapraklar alınmıĢtır. DNA 

izolasyonu için alınan örnekler alüminyum folyoya sarılarak -85 
o
C’de muhafaza 

edilmiĢtir. DNA izolasyonunda CTAB DNA izolasyon protokolü kullanılmıĢtır. Ġzole 

edilen DNA’lar  -20 
o
C’de muhafaza edilmiĢtir. 

Kullanılan malzemeler 

• 2 ml ependorf tüpler 

• Cımbız 

• Santrifüj cihazı 

• PCR cihazları (ABI) 

• DNA analiz sistemi (Beckman CEQ8800) 

• Liquithandlingsystem, (kimyasal kullanımında zehirlenmemek için kullanılan 

kapalı kabin ) 

• Elektroforez ve güç kaynakları, jel görüntüleme sistemi 

• Ekstraksiyon buffer: 100 mM Tris-HCl (pH 8.0), 1,5 mM NaCl, 50 mM EDTA 

(pH 8.0), % 0,5 mercaptoethanol, %1,5 (w/v) CTAB 

• Chloroform-isoamyl alcohol (24%: 1) 

• Phenol-chloroform-isoamyl alcohol (25:24:1) 

• TE buffer (pH 8.0): 10 mM Tris-HCl, 1 mM EDTA 

• 10 mg/mL RNase A (free of DNase) 

• Ethanol 

• 5 M NaCl 

• 70 % ethanol 
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DNA izolasyon protokolü 

1- Yaprak sürgünlerinin uçlarından ufak parçalar alınarak 2 ml’lik ependorf  tüplere 

eklenir (ġekil 3.7 A). 

2- Her bir tüpün içerisine 700 μL CTAB ekstraksiyon bufferı eklenir (700μL CTAB 

ekstraksıyon bufferın içerisinde 693 μL CTAB, 7 μL P-mercaptoetanol 

bulunmaktadır) (ġekil 3.7. B C). 

3- Epandorf tüplere metal toplar eklenir. 

4- TissueLyser II (QIAGEN) cihazına konuluyor 10 dakika bekletiliyor (amacımız 

DNA’yı daha kısa sürede ayrıĢtırmak) ( ġekil 3.7 D). 

5-  AyrıĢtırma iĢlemi bittikten sonra 60 °C’de 60 dk inkübe edilir. Bu iĢlem sırasında 

tüpler ara ara karıĢtırılmaya devam edilir. 

6- Ġnkübasyon sonunda her bir tüpün içerisine 550 μL kloroform:izoamilalkol 

(25:24:1) çözeltisi eklenir, 15 dk karıĢtırıcıda çalkalanır ve 14000 rpm’de 10 dk 

santrifüj edilir (ġekil 3.7 E). 

7- Yeni temiz ependorf tüplere 200’er μL soğuk (-20 °C) izopropanol eklenir ve 

santrifüjden sonra tüplerin içindeki süpernatant kısım bir pipet yardımıyla dikkatle 

çekilir ve içinde izopropanol bulunan tüplere konur. 

8- Örnekler 1 saat süreyle -20 °C’de bekletilir. 

9- Bir saat sonra -20 °C’den çıkartılan tüpler 10000 rpm’de 10 dk santrifüj edilir 

(ġekil 3.7 E, F ). 

10- Santrifüj sonucunda süpernatant kısmı dikkatli bir Ģekilde dökülür, tüplerin 

dibinde kalan pelletin kuruması için tüpler ters çevrilir. 

11- Tüplerin içerisine 100 μL TE buffer konularak pellet çözdürülür ve bu iĢlemin 

hemen ardından her tüpe 1 μL RNase eklenir, 

12- Tüpler hafifçe karıĢtırılır, 15 dk oda sıcaklığında bekletilir, 

13- Her tüpe 100 μL (-20 °C) soğuk % 70 ethanol eklenir, 

14- Tüpler hafifçe karıĢtırılarak 1 saat -20 °C’de bekletilir, 

15- Bir saat sonra -20 °C’den çıkartılan tüpler 10000 rpm’de 10 dk santrifüj edilir, 

16- Tüpler ağzı açık Ģekilde 3-4 dakika  60 °C’deki dolapta bekletilir, 

17- Tüplerin içerisine 100 μL dH2O eklendi, 4°C’deki dolabta 1-2 saat bekletilir, 

18- Örnekler PCR’da kullanılmak üzere -20 °C’de saklanır.  
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ġekil 3.4. DNA izolasyon aĢamaları 

 

 

 

A B 

C D 

E F 
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3.2.2.2. SRAP analizleri 

SRAP Analizleri, Li ve Quiros (2001)’e göre yapılmıĢtır. ÇalıĢmada, 10 adet 

forward ve 9 adet reverse primerinin farklı kombinasyonları kullanılmıĢtır. AraĢtırmada 

kullanılan primerlere ait bilgiler Çizelge 3.3 ve 3.4’de belirtilmiĢtir. 

Bu çalıĢmada yukarda belirtilen Forward ve Reverse primerlerinin Me11/Em17, 

Me13/Em17, Me5/Em17, Me6/Em17, Me14/Em17, Me7/Em10, Me14/Em13, 

Me12/Em14, Me7/Em14, Me3/Em13, Me2/Em13, Me6/Em4, Me7/Em12, Me8/Em12, 

Me3/Em11, Me14/Em2, Me6/Em6 olmak üzere 17 SRAP primer kombinasyonu 

kullanılmıĢtır. 

Çizelge 3.1. SRAP analiz aĢamasında kullanılan reverse primerleri 

Primer Adı Reverse Primer               Baz Uzunluğu 

         Em 2 GACTGCGTACGAATTTGC                           18 
         Em 4 GACTGCGTACGAATTTGA                           18 
         Em 6 GACTGCGTACGAATTTGA                           18   

         Em 10 GACTGCGTACGAATTTAG                           18 

         Em 11 GACTGCGTACGAATTTCG                           18 

         Em12 GACTGCGTACGAATTGTC                           18 

         Em 13 GACTGCGTACGAATTGGT                           18 

         Em 14 GACTGCGTACGAATTCAG                           18 

         Em 17 GACTGCGTACGAATTCCA                           18 

 

Çizelge 3.2. SRAP analiz aĢamasında kullanılan forward primerleri 

Primer Adı Forward Primer               Baz Uzunluğu 

Me 2 TGAGTCCAAACCGGAGC                          17 
Me 3 TGAGTCCAAACCGGAAT                          17 
Me 5 TGAGTCCAAACCGGAAG                          17 
Me 6 TGAGTCCAAACCGGTAG                          17 
Me 7 TGAGTCCAAACCGGTTG                          17 

Me 8 TGAGTCCAAACCGGTGT                          17 

  Me 11 TGAGTCCAAACCGGACA                          17 

  Me 12 TGAGTCCAAACCGGGAT                          17 

  Me 13 TGAGTCCAAACCGGTAA                          17 

  Me 14 TGAGTCCAAACCGGGCT                          17 
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SRAP PCR protokolü: SRAP PCR protokolü modifiye edilerek aĢağıda 

belirtildiği Ģekilde uygulanmıĢtır. 

Çizelge 3.3. SRAP PCR protokolü 

Kullanılan Kimyasallar                                     Her Örnek Ġçin Kullanılan Miktar (μl) 

ddH2O    9.25 

10X 2.00 

MgCl2 2.00 

Taq DNA Polimeraz (1 ünite) 1.00 

EM 2.00 

ME 2.00 

dNTP 0.75 

DNA (50 ns) 1.00 

Toplam Hacim  20 μl 

 

 

 

ġekil 3.5. PCR cihazları 

SRAP Agaroz Jel Elektroforezi: Elde edilen PCR ürünlerinden 5 μl çekilerek 

üzerine 2 μl yükleme bufferı eklenerek ve % 2’lik agaroz jel içerisinde 1XTAE (Trizma 

Base, Glacial Asetic Asit, EDTA (Na2.EDTA.H2O) buffer eklenerek 120 voltuk elektrik 

akımı altında 1,5 saat süreyle koĢulmuĢtur. Elektroforez iĢleminden sonra % 0,1’lik 

ethidium bromide ile boyanmıĢ UV ıĢığı altında fotoğrafları çekilmiĢtir (ġekil 3.9 A-B-

C-D-E). 
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Elde edilen DNA bantlarının büyüklüklerini belirlemede 100 bp’lik markır 

kullanılmıĢtır. Bu DNA’lar da bant büyüklükleri sırasıyla 100, 200, 300, 400, 500, 600, 

700, 800,  900, 1000 bp olarak Ģekillenmektedir. 

  

                                    

  

ġekil 3.6. Agaroz jel aĢamaları 

A B 

C 

D E 
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3.3. Sonuçların Değerlendirilmesi 

3.3.1. Toplam fenolik bileĢiklerin ve renk tayininin belirlenmesi 

Üzerinde durulan özellikler için tanımlayıcı istatistikler; ortalama, standart hata, 

minimum ve maksimum değer olarak ifade edilmiĢtir. Bu özellikler bakımından 

genotipleri karĢılaĢtırmada tek yönlü varyans analizi yapılmıĢtır. Varyans analizini 

takiben farklı genotipleri belirlemede Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi kullanılmıĢtır. 

Ele alınan özellikler bakımından, varyetler arası benzerlikleri belirlemede Kümeleme 

Analizi kullanılmıĢtır. Kümeleme analizinde bağlantı yöntemi olarak tekli bağlantı 

yöntemi, uzaklık ölçüsü olarak, öklid uzaklığı kullanılmıĢtır. Hesaplamalarda istatistik 

anlamlılık düzeyi % 5 olarak alınmıĢ ve hesaplamalar için SPSS ve MINITAB istatistik 

paket programı kullanılmıĢtır. 

3.3.2. DNA kalite ve kantitesinin belirlenmesi 

DNA izolasyonu sonucu elde edilen DNA’lar TE çözeltisi içerisinde 1:50 

oranında sulandırılarak DNA’ların konsantrasyonu ve saflık derecesi spektrofotometre 

(Nanodrop) adı verilen alet yardımıyla 260 ve 280 nm’deki dalga boyları okunarak 

belirlenmiĢtir. 

3.3.3. Primerlerin polimorfizim oranlarının belirlenmesi 

ÇalıĢmada kullanılan SRAP primerlerinin polimorfizim oranı aĢağıdaki formüle 

göre bulunmuĢtur. 

Polimorfizm Oranı (%) = (Polimorfik bant sayısı / Toplam bant sayısı) x100 

3.3.4. Benzerlik indeksleri ve dendogramların oluĢturulması 

Akrabalık iliĢkisini analiz etmek üzere SRAP markörleri belirlenen kuĢburnu 

popülasyonuna uygulanmıĢ ve agaroz jel elektroforezinde yürütülmüĢtür. Polimorfik 

bantlar skorlanmıĢ ve skorlama dosyası populasyon içerisindeki çeĢitliliği belirlemek 

üzere DarWin programında analiz edilmiĢtir. Dice yöntemi kullanılarak analizlere 

baĢlanmıĢ her bir markör için PIC değerleri hesap edilmiĢ ve UnweigtedNeigbourjoinin 

yöntemi ile ağaç çizilmiĢtir. 



 

 

 

4. BULGULAR VE TARTIġMA 

Üzümsü bir meyve olan kuĢburnu çeĢitleri arasındaki genetik iliĢkileri saptamak 

amacıyla Van TuĢpa ilçesininde kendiliğinden yetiĢen kuĢburnu çeĢitleri içerisinden 

belirlenen 22 genotip üzerinde çalıĢılmıĢtır. AraĢtırma bulguları toplam fenolik 

bileĢikler, renk tayini çalıĢmaları ve 24 SRAP primeri kullanılarak moleküler düzeyde 

araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmalar ayrı baĢlıklar altında aĢağıda belirtilmiĢtir. 

4.1. Toplam Fenolik BileĢikler ve Renk Tayinine Ait Bulgular 

4.1.1. Toplam fenolik 

Fenolik maddeler güçlü antioksidan özellikleri nedeniyle insan sağlığını 

koruyucu kimyasal bileĢenler içerisinde yer almaktadır. Bu özelliklerinden dolayı son 

yıllarda birçok çalıĢmaya konu olmuĢlardır. ÇalıĢmamızda kuĢburnu genotiplerinde 

toplam fenolik madde miktarları tespit edilmiĢtir. Genotiplerin toplam fenolik madde 

miktarları Çizelge 4.1 de sunulmuĢtur. Toplam fenolik madde miktarı bakımından 

VMR12 nolu genotip yapılan analizler sonucunda; 1864,76 mg GAE/ 100 g değer 

alarak çalıĢılan genotipler arasında en zengin bulunmuĢtur. Bunu VMR21 (1802,86 mg 

GAE/ 100 g ), VMR15 (1763,81 mg GAE/ 100 g), VMR10 (1752,38 mg GAE/ 100 g),  

VMR3 (1750,48 mg GAE/ 100 g)  nolu genotipler takip etmiĢtir. 

Meyve ve sebzelerde toplam fenolik bileĢiklerin içeriklerini etkileyen faktörlerin 

araĢtırıldığı çalıĢmalarda; çileklerde daha yüksek büyüme sıcaklıklarının (gece ve 

gündüz) flavonol ve antosiyanin içeriğini arttırdığı (Wang ve Zheng, 2001), CO2 

seviyesinin artıĢının, çileklerde antioksidan kapasiteyi ve fenolik bileĢik  

konsantrasyonunun yükselmesine yol açtığı (Wang ve ark., 2003), toprak nem içeriğinin 

artmasının, çayda fenolik bileĢik sentezini azalttığı, yüksek azotlu gübreleme ile belirli 

bazı fenolikleri azaldığı bildirilmiĢtir (Keinaen et al., 1999). Kumlu topraklarda yetiĢen 

çileklerin, killi topraklarda yetiĢenlere göre daha yüksek fenolik bileĢik içerdikleri 

(Pincemail ve ark., 2012), biyoaktif bileĢik birikimlerinde yıllara göre meydana gelen 

farklılıkların, solar radyasyon, hava sıcaklığı (Olsson ve ark., 2004), su durumu ve 

verimlilik aĢamasına erken gelme gibi sebeplerden kaynaklanabildiği bildirilmiĢtir 

(Pincemail ve ark., 2012). Söz konusu araĢtırmalarda ortaya konulan bu çok farklı 
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sonuçlar, toplam fenolik madde içeriğinin meyve türüne, yetiĢtirildiği bölgenin toprak 

ve iklim özellikleri ve kültürel uygulamalar gibi birçok biyotik ve abiyotik stres 

faktörüne bağlı olarak büyük oranlarda değiĢim gösterdiğini düĢündürtmektedir. 

Çizelge 4.1. Genotiplerin toplam fenolik madde miktarları (mg GAE/ 100 gr) 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 1519.04800 147.619000 1371.429 1814.286 

VMR2 1619.04767 213.823652 1191.429 1837.143 

VMR3 1750.47633 184.791360 1434.286 2074.286 

VMR4 1683.80933 61.041436 1577.143 1788.571 

VMR5 1500.95233 259.970396 1005.714 1885.714 

VMR6 1747.61900 66.605461 1668.571 1880.000 

VMR7 1604.76200 167.286012 1340.000 1914.286 

VMR8 1511.42867 184.523707 1285.714 1877.143 

VMR9 1739.04767 69.836239 1600.000 1820.000 

VMR10 1752.38067 144.272498 1588.571 2040.000 

VMR11 1715.23800 69.445494 1600.000 1840.000 

VMR12 1864.76200 117.829994 1637.143 2031.429 

VMR13 1538.09533 230.068682 1085.714 1837.143 

VMR14 1705.71433 85.332312 1574.286 1865.714 

VMR15 1763.80933 33.899979 1702.857 1820.000 

VMR16 1594.28600 52.085658 1491.429 1660.000 

VMR17 1675.23833 83.533079 1551.429 1834.286 

VMR18 1726.66667 20.387265 1417.143 2125.714 

VMR19 1659.04800 236.806044 1311.429 2111.429 

VMR20 1671.42867 85.188978 1502.857 1777.143 

VMR21 1802.85700 115.505393 1605.714 2005.714 

VMR22 1687.61933 124.554480 1451.429 1874.286 

  

Fenolik bileĢikler önemli değiĢkenlikler gösterebilmektedirler. Bu değiĢkenlik 

temelde genetik olmakla birlikte, bitkinin biyotik ve abiyotik stres faktörlerine karĢı 

geliĢtirmek zorunda olduğu savunma mekanizmasıyla da büyük oranda iliĢkilidir. Stres 

faktör veya faktörlerinin Ģiddeti fenolik bileĢik oran ya da miktarını da büyük oranda 

etkilemektedir. Bu noktadan hareketle fenolik bileĢiklerin en yüksek olduğu bir 

zamandan bahsetmek doğru olmasa da, olgunluğa bağlı olarak arttığını ifade etmek 

yanlıĢ olmayacaktır.  

Tokat yöresinde yapılan bir çalıĢmada (Dölek, 2013) toplam fenolik bileĢik 

içerikleri değerlendirilmiĢ ve kuĢburnularda toplam fenolik bileĢiklerin olgunlaĢmaya 

bağlı olarak değiĢimleri tespit edilmiĢtir. 2010 yılında MR-12, MR-15, MR-26, MR-46 

ve MR-84 genotiplerinde en yüksek toplam fenolik madde değerleri, sırasıyla 381,33 
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(H-2), mg 937,54 (H-5), 479,49 (H-5), 511,39 (H-2) ve 538,38 mg/100g (H-4) olarak 

tespit edilmiĢtir. 2011 yılında ise yine sırayla 538,84 (H-5), 1510,57 (H-6), 817,49 (H-

6), 643.54 (H-4) ve 965,81 mg/100g (H-6) olarak belirlenmiĢtir. Diğer yapılmıĢ 

çalıĢmalarda bulunan toplam fenolik madde miktarları 73-96 mg GAE/g (ErciĢli, 2007), 

3217,28 mg GAE/100g (Jablonska-Rys ve ark., 2009), 124,3 mg catechin eĢdeğer/L 

(Kılıçgün ve Altıner, 2010), 609,19 mg GAE/100g (Egea ve ark., 2010) ; 63,76-424,6 

mg GAE/g (Montazeri ve ark., 2011), bulunduğu ifade edilmektedir. Bizim bulduğumuz 

değerler daha önce yapılan çalıĢmalarla uyumlu olduğu yukarıda belirtilen 

literatürlerdeki elde edilen değerlerden daha yüksek olduğu gözlemlenmiĢtir. Nedeni 

olarakta yukarıda belirtilen fenolik madde üzerine etkili faktörlerden Van yöresi 

açısından stres faktör veya faktörlerinin Ģiddeti fenolik bileĢik oran ya da miktarını da 

büyük oranda etkilediği düĢünülmektedir. 

Varyeteler

B
e
n

z
e
r
li

k
 (

%
)

12211922201746141518119103716213851

82,64

88,42

94,21

100,00

 

ġekil 4.1. Toplam fenolik ve renk tayini dendogramı 

 



 

 

 

35 

Renk değerleri ve toplam fenolik maddeler birlikte ele alınarak yapılan 

kümeleme analizi sonuçları Çizelge 4.2 ’de ve buna ait dendogram ġekilde 4.1 ’de 

sunulmuĢtur. ġekil 4.1 ve Çizelge 4.2 birlikte incelendiğinde; % 98,52 benzerlik oranı 

ile en yüksek benzerlik VMR3-VMR10 genotipleri arasında görülmektedir. Benzer 

Ģekilde, bir sonraki en yüksek benzerlik oranı VMR11-VMR18 gruplarında (% 95,87) 

görülmektedir. VMR12 no’lu genotipte ise % 82,64 benzerlik oranı ile diğer genotiplere 

katılan genotip olmuĢtur. Diğer bir ifade ile bu genotiple 22 genotiple arasında yaklaĢık 

% 82,64 oranında benzerlik bulunurken, bu özellikler bakımından genotipler arası 

varyasyon % 17,36 olarak bulunmuĢtur.  Genotiplere iliĢkin yapılacak olan seleksiyon 

ve ıslah çalıĢmalarında varyasyonun yüksek olması arzulanan bir durumdur. Buna göre 

yaklaĢık % 17’lik varyasyonun bu genotipler için yapılacak seleksiyon çalıĢmalarında 

düĢük bir varyasyon olduğu düĢünülebilir. Bu bağlamda genotipler arası varyasyonu 

arttıracak çalıĢmalara yönelinmesinin faydalı olacağı düĢünülebilir.  

Çizelge 4.2. Toplam fenolik ve renk değerleri kümeleme analiz sonuçları 

Adım Küme sayısı  Benzerlik 

Oranı 

BirleĢen 

Gruplar 

Yeni 

Küme 

Kümedeki 

Grup Sayısı 

1 21  98.5230 3–10 3 2 

2 20  95.8685 11–18 11 2 

3 19  95.7764 3–9 3 3 

4 18  95.7598 3–11 3 5 

5 17  95.2149 17-20 17 2 

6 16  95.0344 5-8 5 2 

7 15  94.9961 17-22 17 3 

8 14  94. 9112 4-17 4 4 

9 13  94.7710 4-19 4 5 

10 12  93.5894 3-15 3 6 

11 11  93.5378 3-14 3 7 

12 10  93.2851 3-6 3 8 

13 9  92.8195 3-4 3 13 

14 8  92.7421 2-16 2 2 

15 7  91.4349 1-5 1 3 

16 6  91.1936 1-13 1 4 

17 5  91.0421 2-7 2 3 

18 4  88.5410 2-3 2 16 

19 3  87.9016 2-21 2 17 

20 2  84.3649 1-2 1 21 

21 1  82.6357 1-12 1 22 
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4.1.2. Renk tayini 

Yapılan çalıĢmada genotiplerden meyve, yaprak ve çiçek örnekleri alınmıĢtır. 

Bunlar metoda belirtildiği Ģekliyle renkleri belirlenmiĢtir. Meyvede, yaprakta ve 

çiçekteki renk değiĢimleri istatistiksel olarak yorumlanmıĢtır.  

KuĢburnu hasadında dikkate alınması gereken gözle görülebilir ve belirleyici en 

önemli hasat kriterlerinden bir tanesi de meyve rengidir. Renklerin belirlenmesinde 

göreceli kavramlardan ziyade somut hata yapılabilirliği düĢük metod tercih edilmiĢtir. 

Tespitlerin somut ve net sayı değerleri ile okunması gözle yapılan hataları elimine ettiği 

düĢünülmektedir. 

Ölçümlerde meyvelerin L*, a*, b* değerleri belirlenmiĢtir. L*, rengin 

parlaklığında meydana gelen değiĢimleri ifade etmekte olup, 100’e yaklaĢtıkça 

maksimum değerini almakta ve beyaz renge gönderilen ıĢığın %100’ünün yansıması 

esasına dayanmaktadır ki çalıĢmamızda farklı genotipler açısından bu değerler genel 

anlamda birbirine yakın değerler aldığı görülmüĢtür. a* değeri yeĢilden kırmızıya doğru 

olan değiĢimi; a*’nın pozitif değerleri kırmızı rengi, negatif değerleri ise yeĢil rengi 

ifade etmektedir. ÇalıĢmamızda a* değeri VMR20 25,82 sayısı ile en düĢük değeri 

almıĢ, VMR8 34,84 sayısı ile en yüksek değere sahip olmuĢtur. b* değeri ise sarıdan 

maviye renk değiĢimini ifade eder. b* değeri VMR13 17,31 sayısı ile en düĢük değeri 

almıĢ, VMR8 27,61 sayısı ile en yüksek değere sahip olmuĢtur. ÇalıĢmada meyvelerin 

parlaklıklarını (L* değeri) bütün yüzeylerde olgunlaĢmaya bağlı olarak kaybettiklerini 

ancak meyvenin arka yanak ve sap tarafının ön yanağa göre daha parlak olduğu, 

meyvenin bütün yüzeyinde kırmızı renge (a*) doğru bir değiĢim gerçekleĢtiği fakat bu 

değiĢim ön ve arka yanakta hemen hemen aynı oranda iken meyve sapı tarafında daha 

az meydana geldiği ve meyvede sarı renk (b*) oluĢumunun arka ve meyvenin sap 

kısmında daha yüksek olduğu, ön yanak kısmında ise daha az hakim olduğu 

görülmüĢtür. KuĢburnu meyvesinde renk ölçümü yapılan iki çalıĢmaya rastlanılmıĢtır. 

Bu çalıĢmalardan ülkemizde yapılan çalıĢmada elde edilen değerler 48,6-52,02 (L*), 

40,69-43,31 (a*) ve 39,39-47,73 (b*) (ErciĢli, 2007) ile karĢılaĢtırıldığında farklılık 

gösterirken; yurt dıĢındaki çalıĢmada elde edilen değerler 38,02 (L*), 34,72 (a*), 

23,69(b*) (Egea ve ark., 2010) ile sonuçlar paralellik göstermiĢtir. OlgunlaĢmaya bağlı 

olarak gerçekleĢtirilen tek çalıĢmada Uggla (2004), Hue açısı, Chroma ve L* değerleri 
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üzerinde durulmuĢtur. 1996 yılında elde edilen 47,4-39,3 ve 50,7- 46,5(L*) ve 1997 

yılında elde edilen 47,4-40,1 ve 51,3-39,7(L*) değerleri, çalıĢmamızda tespit ettiğimiz 

değerlerden yüksek bulunmuĢtur. Nedeni olarakta meyve hasadını en yüksek olgunluğa 

eriĢtiğinde yapılması nedeniyle olduğu düĢünülmektedir. OlgunlaĢtıkça parlaklığın 

kırmızı renge doğru devinimde bulunduğu söylenebilir. 

4.1.2.1. Meyvede renk 

Çizelge 4.3. Meyvede L* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları  

Genotipler  Ort.             St. Hata        Min.     Mak. 

VMR1 33.9233  a  0.64705 33.16 35.21 

VMR2 31.7300 bcd 0.74333 30.69 33.17 

VMR3 32.2433 abcd 0.57750 31.55 33.39 

VMR4 31.3467 bcde 0.40834 30.56 31.93 

VMR5 31.1233 bcde 0.92762 29.40 32.58 

VMR6 30.8300 bcde 0.43405 30.05 31.55 

VMR7 31.0500 bcde 0.78475 29.55 32.20 

VMR8 32.2467 abcd 0.62376 31.36 33.45 

VMR9 31.8100 abcd 0.60506 31.19 33.02 

VMR10 30.9067 bcde 0.09207 30.73 31.04 

VMR11 32.6767 abc 0.64167 32.03 33.96 

VMR12 29.4067 e 0.46563 28.84 30.33 

VMR13 30.6100 bcde 0.65597 29.64 31.86 

VMR14 30.3667 de 1.32369 27.81 32.24 

VMR15 30.5600 cde 0.64094 29.86 31.84 

VMR16 31.0433 bcde 1.11887 29.30 33.13 

VMR17 31.1633 bcde 0.46677 30.49 32.06 

VMR18 31.7300 bcd 0.54501 31.18 32.82 

VMR19 32.8400 ab 0.51391 32.17 33.85 

VMR20 30.6433 bcde 0.22244 30.25 31.02 

VMR21 32.4867 abcd 0.32416 31.95 33.07 

VMR22 314333 bcde 0.42997 30.94 32.29 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). Farklı grupları belirlemede yapılan 

Duncan testi sonuçlarına göre, ortak harf içeren grup ortalamaları arası fark önemli 

değilken, farklı harfleri alan gruplar arası fark istatistik olarak önemlidir.             

VMR1-VMR2, VMR12-VMR21, VMR11-VMR14 genotiplerin benzer harf içermemesi 

bunlar  arasında önemli farklılık olduğunu gösterdi. VMR1-VMR9, VMR8- VMR21, 

VMR13- VMR20 genotipleri arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.3). 
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Çizelge 4.4. Meyvede a* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 32.2767 abcd 0.95900 31.12 34.18 

VMR2 31.1333 bcdef 0.76701 29.60 31.94 

VMR3 28.4733 efghı 1.36199 25.98 30.67 

VMR4 31.8100 abcde 0.63516 30.92 33.04 

VMR5 31.2600 bcdef 0.32604 30.89 31.91 

VMR6 33.7000 ab 1.07093 32.44 35.83 

VMR7 33.1667 abc 0.49680 32.29 34.01 

VMR8 34.8467 a 3.36797 30.16 41.38 

VMR9 30.3500 bcdefg 0.41477 29.76 31.15 

VMR10 30.4300 bcdefg 0.54991 29.35 31.15 

VMR11 30.9467 bcdef 1.23672 29.69 33.42 

VMR12 28.6467 efghı 0.07333 28.50 28.72 

VMR13 26.1300 hı 0.40596 25.33 26.65 

VMR14 30.0033 cdefg 0.94109 28.37 31.63 

VMR15 28.0300 fghı 0.55669 27.40 29.14 

VMR16 29.3900 defgh 0.72021 28.64 30.83 

VMR17 27.1400 ghı 1.35399 24.71 29.39 

VMR18 28.9267 defghı 0.25208 28.59 29.42 

VMR19 26.2000 hı 0.80214 24.61 27.18 

VMR20 25.8200 ı 0.28618 25.49 26.39 

VMR21 29.0100 defghı 0.69000 28.32 30.39 

VMR22 27.4033 ghı 0.73768 25.95 28.35 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR8-VMR13, VMR7-VMR12, 

VMR8-VMR22 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR14-VMR16, VMR21- VMR22, VMR1- VMR2 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.4). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR8, VMR11-VMR20, 

VMR4-VMR13 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar  arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR22-VMR9, VMR6- VMR7 genotipleri ise benzer harf içerdiği 

için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.5). 
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Çizelge 4.5. Meyvede b* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 22.5867 b 0.95837 21.21 2443 

VMR2 18.6533 bcd 0.74604 17.80 20.14 

VMR3 19.7700 bcd 0.23544 19.51 20.24 

VMR4 22.3633 b 0.68062 21.11 23.45 

VMR5 21.9333 bc 1.32255 19.36 23.75 

VMR6 19.7633 bcd 0.46045 18.86 20.37 

VMR7 20.6333 bcd 0.60691 19.42 21.27 

VMR8 27.6133 a 4.54337 23.04 36.70 

VMR9 22.4200 b 0.50922 21.69 23.40 

VMR10 20.8633 bcd 0.63839 20.21 22.14 

VMR11 22.1700 b 0.68646 21.10 23.45 

VMR12 20.3933 bcd 0.10269 20.20 20.55 

VMR13 17.3133 d 1.00426 15.31 18.44 

VMR14 21.6933 bcd 0.93269 20.16 23.38 

VMR15 19.2500 bcd 0.44287 18.55 20.07 

VMR16 20.9567 bcd 1.96808 18.72 24.88 

VMR17 19.4900 bcd 1.58207 16.77 22.25 

VMR18 20.6833 bcd 1.19834 19.48 23.08 

VMR19 20.4733 bcd 0.61358 19.54 21.63 

VMR20 17.4433 cd 0.13860 17.18 17.65 

VMR21 19.5600 bcd 0.62193 18.34 20.38 

VMR22 20.9033 bcd 1.37061 18.17 22.45 

Çizelge 4.6. Meyvede Chroma değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları  

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 39.6133 a 1.33867 37.94 4226 

VMR2 36.3900 abcdefg 0.93963 34.68 37.92 

VMR3 34.9000 defgh 0.94707 33.24 36.52 

VMR4 38.9933 abc 0.91843 37.52 40.68 

VMR5 38.3300 abcd 0.98975 36.55 39.97 

VMR6 39.2133 ab 1.01742 37.97 41.23 

VMR7 39.2533 ab 0.52492 38.55 40.28 

VMR8 37.1600 abcdefg 2.15131 33.06 40.34 

VMR9 37.9900 abcde 0.11676 37.76 38.14 

VMR10 37.0833 abcdefg 0.75722 35.81 38.43 

VMR11 38.9600 abc 1.13450 37.15 41.05 

VMR12 35.2867 cdefg 0.09821 35.16 35.48 

VMR13 31.4600 hı 0.57361 30.55 32.52 

VMR14 37.2067 abcdef 1.23629 35.11 39.39 

VMR15 34.0633 fghı 0.69247 33.11 35.41 

VMR16 36.3433 abcdefg 1.78593 34.28 39.90 

VMR17 33.4533 fghı 2.02996 29.89 36.92 

VMR18 35.6333 bcdefg 0.91481 34.63 37.46 

VMR19 33.4067 ghı 0.32544 32.96 34.04 

VMR20 31.2533 ı 0.26610 30.81 31.73 

VMR21 35.1567 defg 0.82788 33.97 36.75 

VMR22 34.3267 efghı 1.65653 31.03 36.26 
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KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR21, VMR9-VMR20, 

VMR6-VMR21 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR14-VMR18, VMR21-VMR22, VMR4-VMR16 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.6). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR4-VMR6, VMR19-VMR8, 

VMR2-VMR1 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR15-VMR20, VMR14-VMR10, VMR8-VMR12 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.7). 

Çizelge 4.7. Meyvede Hue değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata   Min. Mak. 

VMR1 35.0233 abcde 0.44333 34.16 35.63 

VMR2 30.9533 ef 0.88958 29.25 32.25 

VMR3 34.5367 abcdef 1.38498 32.33 37.09 

VMR4 35.2167 abcde 0.40068 34.42 35.69 

VMR5 35.0433 abcde 1.42709 32.19 36.53 

VMR6 30.5167 f 0.84282 29.37 32.16 

VMR7 31.8033 def 0.85764 30.34 33.31 

VMR8 32.4500 cdef 4.00659 24.57 37.65 

VMR9 36.4233 abc 0.93249 34.82 38.05 

VMR10 34.4800 abcdef 0.54418 33.50 35.38 

VMR11 35.7333 abcd 0.48320 35.01 36.65 

VMR12 35.2367 abcde 0.08686 35.14 35.41 

VMR13 33.5100 bcdef 1.76102 30.05 35.81 

VMR14 36.0233 abcd 0.32271 35.43 36.54 

VMR15 34.6433 abcdef 0.26283 34.18 35.09 

VMR16 35.0833 abcde 1.87337 33.19 38.83 

VMR17 35.5300 abcd 0.87231 34.05 37.07 

VMR18 35.5367 abcd 1.33362 34.08 38.20 

VMR19 38.0533 a 1.57819 36.18 41.19 

VMR20 34.0533 abcdef 0.24030 33.62 34.45 

VMR21 34.2067 abcdef 0.60927 33.27 35.35 

VMR22 37.0033 ab 1.02387 34.97 38.23 

4.1.2.2. Yaprakta renk 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR7-VMR8, VMR4-VMR7, 

VMR14-VMR15 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 
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olduğunu gösterdi. VMR1-VMR2, VMR3-VMR5, VMR16-VMR18 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.8). 

Çizelge 4.8. Yaprakta L* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 39.6800 b 0.51884 38.68 40.42 

VMR2 38.5433 bc 0.08876 38.44 38.72 

VMR3 35.8700 ef 0.92813 34.36 37.56 

VMR4 39.3933 b 0.43758 38.81 40.25 

VMR5 36.2133 def 0.57359 35.61 37.36 

VMR6 37.1733 cde 0.16954 36.91 37.49 

VMR7 42.5033 a 1.41982 39.76 44.51 

VMR8 34.9400 f 0.16166 34.62 35.14 

VMR9 36.0767 ef 0.36361 35.65 36.80 

VMR10 36.6433 def 0.49212 35.83 37.53 

VMR11 37.5733 cde 0.68180 36.42 38.78 

VMR12 36.2167 def 0.37777 35.79 36.97 

VMR13 36.5800 def 0.23438 36.14 36.94 

VMR14 36.5067 def 0.06386 36.39 36.61 

VMR15 38.0067 bcd 1.23653 36.30 40.41 

VMR16 37.1333 cde 0.21858 36.70 37.40 

VMR17 36.8400 cde 0.16197 36.57 37.13 

VMR18 36.9100 cde 0.25942 36.54 37.41 

VMR19 36.2300 def 0.20502 35.87 36.58 

VMR20 36.9333 cde 0.37333 36.56 37.68 

VMR21 36.3733 def 0.22259 35.93 36.63 

VMR22 37.1500 cde 0.25239 36.65 37.46 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR16, VMR4-VMR12, 

VMR5-VMR15 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR2-VMR17, VMR5- VMR11, VMR19- VMR22 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.9). 
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Çizelge 4.9. Yaprakta a* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları  

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 -10.4900 g 0.28572 -11.02 -10.04 

VMR2 -9.2600 def 0.37647 -9.94 -8.64 

VMR3 -7.9967 ab 0.51979 -8.91 -7.11 

VMR4 -12.4833 h 0.47646 -13.32 -11.67 

VMR5 -9.6367 efg 0.34070 -10.22 -9.04 

VMR6 -9.7633 fg 0.10682 -9.95 -9.58 

VMR7 -13.7233 ı 0.21835 -14.07 -13.32 

VMR8 -7.9267 ab 0.20899 -8.33 -7.63 

VMR9 -8.1267 ab 0.19877 -8.40 -7.74 

VMR10 -8.6900 bcde 0.13577 -8.96 -8.53 

VMR11 -8.9100 bcdef 0.38039 -9.67 -8.50 

VMR12 -7.4867 a 0.21458 -7.90 -7.18 

VMR13 -8.3900 abcd 0.15948 -8.70 -8.17 

VMR14 -8.0100 ab 0.05568 -8.12 -7.94 

VMR15 -8.2533 abc 0.50782 -9.18 -7.43 

VMR16 -9.1333 cdef 0.37118 -9.60 -8.40 

VMR17 -9.3867 ef 0.12347 -9.52 -9.14 

VMR18 -8.0400 ab 0.26633 -8.48 -7.56 

VMR19 -8.1467 ab 0.10477 -8.34 -7.98 

VMR20 -8.0067 ab 0.48691 -8.91 -7.24 

VMR21 -7.9467 ab 0.23398 -8.21 -7.48 

VMR22 -8.0633 ab 0.26194 -8.48 -7.58 

Çizelge 4.10. Yaprakta b* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları  

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 15.2233 c 0.82238 13.93 16.75 

VMR2 12.1000 ef 0.18339 11.83 12.45 

VMR3 9.9567 gh 1.10274 8.05 11.87 

VMR4 18.7267 b 1.27795 16.41 20.82 

VMR5 12.9433 de 0.51174 12.19 13.92 

VMR6 14.0767 cd 0.10667 13.97 14.29 

VMR7 23.1233 a 0.75909 21.98 24.56 

VMR8 10.1800 fgh 0.21221 9.88 10.59 

VMR9 10.2100 fgh 0.19502 9.85 10.52 

VMR10 11.5067 efgh 0.31466 10.88 11.87 

VMR11 11.3333 efgh 0.35333 10.98 12.04 

VMR12 9.7000 h 0.15695 9.40 9.93 

VMR13 10.7267 fgh 0.25392 10.35 11,21 

VMR14 10.0600 gh 0.37112 9.64 10.80 

VMR15 14.4167 cd 1.07117 13.18 16.55 

VMR16 11.3833 efgh 0.33706 10.75 11.90 

VMR17 12.0400 ef 0.22338 11.61 12.36 

VMR18 10.3600 fgh 0.33262 9.86 10.99 

VMR19 10.5067 fgh 0.37551 9.97 11.23 

VMR20 11.5400 efgh 0.06557 11.41 11.62 

VMR21 11.8333 efg 0.54260 10.75 12.43 

VMR22 14.9833 c 0.67677 13.63 15.68 
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KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR16, VMR14-VMR17, 

VMR3-VMR7 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar  arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR10-VMR11, VMR13- VMR19, VMR15- VMR22 genotipleri 

ise benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur. (Çizelge 4.10). 

Çizelge 4.11. Yaprakta Chroma değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 18.5133 c 0.85452 17.17 20.10 

VMR2 15.2400 defg 0.37287 14.65 15.93 

VMR3 12.7867 h 1.18942 10.74 14.86 

VMR4 22.5167 b 1.32497 20.14 24.72 

VMR5 16.1433 de 0.61238 15.18 17.28 

VMR6 17.1533 cd 0.05925 17.04 17.24 

VMR7 26.9200 a 0.71473 25.97 28.32 

VMR8 12.9133 h 0.28357 12.61 13.48 

VMR9 13.0567 gh 0.27907 12.53 13.48 

VMR10 14.4400 efgh 0.30105 13.86 14.87 

VMR11 14.4167 efgh 0.51174 13.89 15.44 

VMR12 12.2600 h 0.25120 11.83 12.70 

VMR13 13.6233 fgh 0.29627 13.19 14.19 

VMR14 12.8667 h 0.32794 12.49 13.52 

VMR15 16.6267 cd 1.17225 15.14 18.94 

VMR16 14.5167 efgh 0.57182 13.39 15.25 

VMR17 15.2900 def 0.17954 15.02 15.63 

VMR18 13.7133 fgh 0.79896 12.86 15.31 

VMR19 12.4933 h 0.35507 11.79 12.93 

VMR20 13.5767 fgh 0.97750 12.53 15.53 

VMR21 13.1300 fgh 0.06928 13.01 13.25 

VMR22 14.1700 efgh 0.72037 12.73 14.93 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR3, VMR4-VMR7, 

VMR6-VMR11 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR1-VMR15, VMR16- VMR18, VMR2- VMR22 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.11). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR3-VMR4, VMR7-VMR12, 

VMR9-VMR15 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR1-VMR6, VMR10- VMR21, VMR7- VMR18 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.12). 
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Çizelge 4.12. Yaprakta Hue değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 124.9267 bcde 0.54596 123.91 125.78 

VMR2 127.4700 abc 0.70444 126.24 128.68 

VMR3 129.1567 a 1.30282 126.95 131.46 

VMR4 123.8600 def 0.82706 122.67 125.45 

VMR5 126.7333 abcd 0.25751 126.40 127.24 

VMR6 124.9267 bcde 0.42081 124.13 125.56 

VMR7 120.8733 fg 0.72310 119.85 122.27 

VMR8 127.9833 ab 0.40671 127.17 128.40 

VMR9 128.5933 ab 0.24727 128.10 128.87 

VMR10 127.4567 abc 0.44408 126.88 128.33 

VMR11 128.2333 ab 0.33498 127.79 128.89 

VMR12 127.6567 abc 0.40449 127.09 128.44 

VMR13 128.1433 ab 0.13445 127.98 128.41 

VMR14 128.5700 ab 0.85757 126.86 129.54 

VMR15 119.9833 g 0.57156 119.31 121.12 

VMR16 128.5067 ab 0.19221 128.14 128.79 

VMR17 128.1200 ab 0.76775 126.86 129.51 

VMR18 121.1367 fg 1.37042 118.63 123.35 

VMR19 124.3000 cdef 2.50089 119.42 127.69 

VMR20 123.5567 def 2.67538 119.59 128.65 

VMR21 125.9500 abcd 0.80988 124.64 127.43 

VMR22 122.2133 efg 1.84468 119.56 125.76 

4.1.2.3. Çiçekte renk  

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR8, VMR14-VMR15, 

VMR7-VMR20 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR4-VMR19, VMR16-VMR22, VMR2-VMR13 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur. (Çizelge 4.13). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR2-VMR7, VMR15-VMR18, 

VMR17-VMR20 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR6-VMR7, VMR10-VMR12, VMR20-VMR22 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.14). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR3, VMR9-VMR15, 

VMR12-VMR17 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR2-VMR3, VMR7-VMR11, VMR14-VMR16 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.15). 



 

 

 

45 

Çizelge 4.13. Çiçekte L* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları  

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 64.6133 gh 0.79356 63.45 66.13 

VMR2 69.8133 cdefg 1.45959 67.06 72.03 

VMR3 70.4500 bcde 0.49729 69.72 71.40 

VMR4 70.6600 abcde 1.04773 68.58 71.92 

VMR5 69.1167 defg 0.92398 67.27 70.10 

VMR6 74.7800 abc 1.00848 73.63 76.79 

VMR7 75.0567 ab 0.38834 74.45 75.78 

VMR8 75.6667 a 1.35271 73.56 78.19 

VMR9 70.1967 bcdef 2.39715 67.17 74.93 

VMR10 71.6633 abcde 0.44905 70.83 72.37 

VMR11 68.8300 defg 2.26752 64.30 71.28 

VMR12 73.2300 abcd 1.37971 71.17 75.85 

VMR13 69.7433 cdefg 1.08253 67.67 71.32 

VMR14 72.0067 abcde 0.58093 70.85 72.68 

VMR15 63.6067 h 0.29214 63.12 64.13 

VMR16 67.7700 efgh 1.42205 65.43 70.34 

VMR17 72.3567 abcde 1.34470 70.50 74.97 

VMR18 67.4500 efgh 2.07964 64.23 71.34 

VMR19 69.2000 defg 0.70216 67.85 70.21 

VMR20 67.0867 efgh 3.25507 62.32 73.31 

VMR21 65.0167 fgh 2.90201 61.42 70.76 

VMR22 67.6033 efgh 1.63559 65.48 70.82 

Çizelge 4.14. Çiçekte a* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 24.0567 a 2.04165 20.96 27.91 

VMR2 10.2667 cde 0.99534 8.38 11.76 

VMR3 12.6767 bc 1.73653 9.25 14.88 

VMR4 11.0400 bcd 1.04800 9.21 12.84 

VMR5 9.0167 def 0.46052 8.15 9.72 

VMR6 4.8167 g 1.20584 2.43 6.31 

VMR7 4.9067 g 0.65915 3.65 5.88 

VMR8 7.6100 efg 1.28508 5.67 10.04 

VMR9 9.6867 cde 1.05963 7.73 11.37 

VMR10 11.4700 bcd 0.73014 10.03 12.40 

VMR11 13.5767 b 0.76336 12.37 14.99 

VMR12 11.8367 bcd 1.47042 9.16 14.23 

VMR13 11.2933 bcd 0.26959 10.93 11.82 

VMR14 12.1367 bcd 0.77945 10.78 13.48 

VMR15 22.0333 a 0.55430 21.08 23.00 

VMR16 11.1000 bcd 0.49662 10.12 11.73 

VMR17 6.1967 fg 0.35263 5.80 6.90 

VMR18 11.3833 bcd 0.32763 10.76 11.87 

VMR19 12.7333 bc 0.60916 11.67 13.78 

VMR20 11.6600 bcd 0.62804 10.53 12.70 

VMR21 10.8033 bcd 0.20366 10.58 11.21 

VMR22 12.9100 bc 0.57472 11.98 13.96 
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Çizelge 4.15. Çiçekte b* değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 1.6400 gh 0.27099 1.33 2.18 

VMR2 3.5233 bcdef 0.66834 2.85 4.86 

VMR3 3.6533 bcdef 0.53080 2.79 4.62 

VMR4 2.7800 efg 0.18583 2.48 3.12 

VMR5 2.5867 efgh 0.22191 2.24 3.00 

VMR6 4.8767 ab 0.16128 4.63 5.18 

VMR7 4.1567 abcde 0.41794 3.48 4.92 

VMR8 3.1267 cdefg 0.75092 1.85 4.45 

VMR9 4.5800 abc 1.12811 3.31 6.83 

VMR10 3.7533 bcdef 0.27425 3.28 4.23 

VMR11 4.4333 abcd 0.31751 3.80 4.79 

VMR12 3.0067 cdefg 0.67459 1.79 4.12 

VMR13 2.8667 defg 0.41370 2.05 3.39 

VMR14 2.2333 fgh 0.49841 1.33 3.05 

VMR15 1.1500 h 0.46199 0.34 1.94 

VMR16 2.2200 fgh 0.37634 1.47 2.65 

VMR17 5.3733 a 0.45230 4.52 6.06 

VMR18 3.9267 abcde 0.47806 3.32 4.87 

VMR19 3.9100 abcde 0.11790 3.68 4.07 

VMR20 3.6900 bcdef 0.38436 3.21 4.45 

VMR21 4.1800 abcde 0.34771 3.76 4.87 

VMR22 3.9167 abcde 0.30223 3.52 4.51 

Çizelge 4.16. Çiçekte Chroma değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 24.4867 a 1.81440 21.84 27.96 

VMR2 11.0933 def 0.71880 9.85 12.34 

VMR3 13.4500 bcd 1.55653 10.45 15.67 

VMR4 11.4733 de 1.03932 9.66 13.26 

VMR5 9.4733 efg 0.46438 8.58 10.14 

VMR6 7.2467 g 0.67058 5.91 8.01 

VMR7 7.0000 g 0.67357 5.66 7.79 

VMR8 8.6033 fg 0.92272 7.34 10.40 

VMR9 11.2000 def 0.59102 10.55 12.38 

VMR10 12.2133 cde 0.60765 11.00 12.88 

VMR11 14.8500 bc 0.86504 13.97 16.58 

VMR12 12.5333 cd 1.16537 10.63 14.65 

VMR13 12.1767 cde 0.02603 12.13 12.22 

VMR14 12.4867 cd 0.66479 11.37 13.67 

VMR15 22.1633 a 0.53533 21.31 23.15 

VMR16 13.6700 bcd 0.64086 12.56 14.78 

VMR17 8.6500 fg 0.60797 7.68 9.77 

VMR18 11.9733 de 0.38168 11.21 12.36 

VMR19 12.1767 cde 0.33398 11.54 12.67 

VMR20 11.7733 de 0.60034 10.87 12.91 

VMR21 15.5533 b 1.20457 13.98 17.92 

VMR22 13.7567 bcd 0.57097 12.98 14.87 
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KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR6, VMR8-VMR21, 

VMR15-VMR22 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR2-VMR9, VMR10-VMR14, VMR16-VMR19 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur (Çizelge 4.16). 

KarĢılaĢtırma sonuçlarına bakıldığında genotip grupları arasında istatistik olarak 

önemli (anlamlı) bir fark olduğu görülür (p<0,05). VMR1-VMR6, VMR17-VMR19, 

VMR1-VMR17 genotiplerin benzer harf içermemesi bunlar arasında önemli farklılık 

olduğunu gösterdi. VMR4-VMR5, VMR10-VMR11, VMR21-VMR22 genotipleri ise 

benzer harf içerdiği için bunlar arasında önemli farklılık yoktur. (Çizelge 4.17). 

Çizelge 4.17. Çiçekte Hue değeri için genotiplere göre tanımlayıcı istatistikler ve 

karĢılaĢtırma sonuçları 

Genotipler Ort. St. Hata Min. Mak. 

VMR1 4.743 e 1.2460 3.0 7.2 

VMR2 22.043 abcde 4.8221 15.8 31.5 

VMR3 19.023 cde 4.3050 12.4 27.1 

VMR4 14.473 de 0.5997 13.6 15.6 

VMR5 16.303 de 0.9567 14.8 18.1 

VMR6 46.107 a 7.4994 35.9 60.7 

VMR7 42.800 abc 5.3536 32.5 50.4 

VMR8 25.907 abcde 7.8394 12.2 39.3 

VMR9 27.170 abcde 7.1501 19.2 41.4 

VMR10 19.360 bcde 2.6705 14.4 23.6 

VMR11 21.893 abcde 3.7328 17.7 29.3 

VMR12 17.950 cde 6.3434 10.1 30.5 

VMR13 20.210 bcde 2.2563 15.7 22.6 

VMR14 42.487 abc 28.0616 11.3 98.5 

VMR15 12.830 de 3.7280 6.3 19.2 

VMR16 15.613 de 2.6773 10.3 19.0 

VMR17 44.227 ab 2.7121 39.1 48.2 

VMR18 24.880 abcde 7.1402 15.9 39.0 

VMR19 17.990 cde 3.0592 11.9 21.5 

VMR20 30.833 abcd 2.5563 27.0 35.7 

VMR21 25.850 abcde 0.5601 24.9 26.8 

VMR22 26.787 abcde 1.1414 24.8 28.7 
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4.1.3.  ÇalıĢılan genotiplerin botanik tanımlanması 

Yüzüncü Yıl Üniversitesi Biyoloji Anabilim Dalı Laboratuvarında çalıĢılan 

genotiplerin teĢhisleri yapılmıĢ çizelge 4.18 verilmiĢtir. KuĢburnu tanımlamalarında 

dört formdan bahsedebiliriz. Bu form ve özellikleri; 

Form (Grup) a. Yaprakçıklar ve pediseller tüysüz. 

Form (Grup) b. Yaprkaçıklar tüysüz, pedisellerglandular-hispid. 

Form (Grup) c. Yaprakçıklar en azından alt yüzeydepubeskent, pedisellertüysüz. 

Form (Grup) d. Yaprakçıklar pubeskent tüylü, pedisellerglandularhispid. 

Çizelge 4.18. KuĢburnu türlerinin özellikleri 

Form Genotipler (VMR)  Tür Özellikleri 

 

Grup d 
1, 2, 4, 5, 8, 9, 10, 11, 

12, 13, 14, 15, 16, 18, 

19, 21, 22 

Rosa canina L. Türü  

Yaprakçıklar pubeskent 

tüylü, pediseller 

glandularhispid 

 

  

6, 7  

Rosa dumalis Bechst. 

subsp. Boissierii 

(Crepin)  Ö. Nilsson var. 

Boissierii 

 

Yaprakçıklar ve yaprak sapı 

(pediseller) çok yoğun tüylü 

( pubeskent) 

 

3, 17, 20 

Bu örnekler ise 

yukarıdaki iki türün 

hibriti olabilir. 

Yapraksapı hem tüylü, hem 

de bazen glandular 
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ġekil 4.2. Yirmiiki kuĢburnu genotipine ait çiçek ve yaprak resimleri 

 

VMR1 VMR2 VMR3 

VMR4 VMR5 VMR6 

VMR7 VMR8 VMR9 

VMR10 VMR11 
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ġekil 4.2. Yirmiiki kuĢburnu genotipine ait çiçek ve yaprak resimleri (devamı) 

 

VMR12 VMR13 VMR14 

VMR15 VMR16 VMR17 

VMR18 VMR19 VMR20 

   VMR11    VMR22 
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4.1.4.  Moleküler çalıĢmalara ait bulgular 

4.1.4.1.  SRAP analizi sonuçları 

Tez çalıĢması kapsamında 24 adet SRAP primer kombinasyonu denenmiĢ 

bunların 17 tanesi istenilen amplifikasyonu göstermiĢtir. Ġlerleme gözlemlenmeyen 

SRAP primer kombinasyonları (Me1/Em17, Me3/Em5, Me3/Em17, Me5/Em15, 

Me9/Em17, Me12/Em10, Me14/Em5) değerlendirmeye alınmamıĢtır. PCR sonucu elde 

edilen sağlıklı okunabilir bantların varlığı (1) ve yokluğu (0) olarak değerlendirilmiĢtir. 

Bu değerlendirme sonucunda elde edilen toplam bant sayısı, monomorfik bant sayısı, 

polimorfik bant sayısı, polimorfizm oranı ve PIC değerleri Çizelge 4,2’de sunulmuĢtur.  

           17 adet SRAP primer kombinasyonuyla yapılan çalıĢmada; toplam 40 bant elde 

edilmiĢ bu bantlardan 10 adedi monomorfik, 30 adedi polimorfik bulunmuĢtur. Bu 

sonuçlar doğrultusunda polimorfizm oranının % 75,00 ve elde edilen bant aralığının 

100-900 bp arasında olduğu saptanmıĢtır. Elde edilen bant sayısına bakıldığında 

Me14/Em17 ve Me7/Em12 primer kombinasyonları en düĢük sayıda (1 bant/primer) 

oluĢturmuĢ olup, Me12/Em14, Me14/Em13 primer kombinasyonlarında en yüksek       

(4 bant/primer) olduğu saptanmıĢtır. Me7/Em14, Me6/Em4, Me3/Em11, Me14/Em2  

primer kombinasyonlarında 1 adet polimorfik, 1 adet monomorfik bant varlığında % 50 

polimorfizm oranıyla en düĢük polimorfizm değerine sahip primerler olduğu 

belirlenmiĢtir. En yüksek polimorfizm Me11/Em17, Me13/Em17, Me5/Em17, 

Me6/Em17 ve Me14/Em17, Me7/Em12, Me6/Em6 primer kombinasyonlarında 

gözlenmiĢtir (% 100).  

Me2/Em13 : Me2 Forward ve Em13 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 200, 500 bp olmak üzere toplam  3 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-500 bp arasındadır. Bir adet 

monomorfik bantta rastlanmıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm 

oranı % 66,66’ dır. Her genotip için en az bir en çok üç bant elde edilmiĢtir. VMR1, 

VMR2, VMR5, VMR6, VMR10, VMR12, VMR14, VMR16, VMR17 genotiplerinde 

100 bp uzunluğunda bir bant, VMR3, VMR4 genotiplerinde 200 bp uzunluğunda iki 
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bant diğer genotiplerde 100, 200, 500 bp uzunluğunda üç bant elde edilmiĢtir (ġekil 

4.6). 

Me3/Em11 : Me3 Forward ve Em11 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 300, 400 bp olmak üzere toplam  2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Bir adet monomorfik bantta bir adette polimorfik bantta 

rastlanmıĢtır.  Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 50ʼ dir. 

Me3/Em13: Me3 Forward ve Em13 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 300, 400 bp olmak üzere toplam 3 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-400 bp arasındadır. Bir adet 

monomorfik bantta rastlanmıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm 

oranı % 66,66’dır. 

Me5/Em17: Me5 Forward ve Em17 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 200 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de 

görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 100’dür. 

Me6/Em4: Me6 Forward ve Em4 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 200 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Bir adet monomorfik bantta bir adette polimorfik bantta 

rastlanmıĢtır.  Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 50’dir. 

Me6/Em6: Me6 Forward ve Em6 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 400, 500 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 

400-500 bp arasındadır. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de 

görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 100’dür. VMR16, VMR17 ve VMR21 

genotiplerinde ilerleme görülmemiĢtir. VMR14, VMR20, VMR22 genotiplerinde 400 

bp uzunluğunda bir bant elde edilmiĢtir. Diğer 16 genotiplerde 400, 500 bp 

uzunluğunda iki bant elde edilmiĢtir (ġekil 4.3). 

Me6/Em17: Me6 Forward ve Em17 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 500 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 
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kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.2’de görüldüğü 

gibi primerin polimorfizm oranı % 100’dür. 

Me7/Em10: Me6 Forward ve Em10 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 400, 900 bp olmak üzere toplam 3 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-900 bp arasındadır.100 bp 

uzunluğunda bir adet monomorfik banda raslanmıĢtır. Çizelge 4.2’de görüldüğü gibi 

primerin polimorfizm oranı % 66,66’dır. Her genotip için en az bir en çok üç bant elde 

edilmiĢtir. VMR21 genotipinde 100 bp uzunluğunda bir adet bant elde edilmiĢtir. 

VMR3, VMR4, VMR5, VMR9, VMR13, VMR15, VMR20 genotiplerinde 100, 400, 

900 bp uzunluğunda üç adet bant elde edilmiĢtir. Diğer 14 genotipten iki adet bant elde 

edilmiĢtir (ġekil 4.4). 

Me7/Em12: Me7 Forward ve Em12 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 300 bp olmak üzere toplam 1 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem kısmında 

belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik bantlar elde 

edilmiĢtir. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi 

primerin polimorfizm oranı % 100’dür. 

Me7/Em14: me7 Forward ve em14 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 400 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Bir adet monomorfik bantta bir adette polimorfik bantta 

rastlanmıĢtır.  Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 50’dir. 

Me8/Em12: me8 Forward ve em12 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 200, 400, 500 bp olmak üzere toplam 3 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 200-500 bp arasındadır. 200 bp 

uzunluğunda bir adet monomorfik banda raslanmıĢtır.  Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi 

primerin polimorfizm oranı % 66,66’dır. Her genotip için en az bir en çok üç bant elde 

edilmiĢtir. VMR8, VMR10, VMR13, VMR14, VMR16, VMR17, VMR19, VMR20 

genotipinde 200 bp uzunluğunda bir adet bant elde edilmiĢtir. VMR1, VMR2, VMR6, 

VMR7, VMR9, VMR11, VMR15, VMR18, VMR21, VMR22 genotiplerinde 200, 400, 



 

 

 

54 

500 bp uzunluğunda üç adet bant elde edilmiĢtir. Diğer 4 genotipten iki adet bant elde 

edilmiĢtir (ġekil 4.5). 

Me11/Em17: Me11 Forward ve Em17 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 300 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-300 bp arasındadır. Monomorfik 

bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 

100’dür. VMR9, VMR10, VMR16, VMR17, VMR19, VMR20 genotiplerinde ilerleme 

görülmemiĢtir. VMR3, VMR5, VMR22 genotiplerinde 100 bp uzunluğunda bir adet 

bant elde edilmiĢtir. Diğer 13 genotiplerden iki adet bant elde edilmiĢtir (ġekil 4.8). 

Me12/Em14: Me12 Forward ve Em14 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 300, 600, 700 bp olmak üzere toplam 4 bant gözlenmiĢtir. Materyal 

yöntem kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda 

polimorfik bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-700 bp arasındadır. 100 bp 

uzunluğunda bir adet monomorfik banda raslanmıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi 

primerin polimorfizm oranı % 75’tir. Her genotip için en az bir en çok dört bant elde 

edilmiĢtir. VMR14, VMR17, VMR22 genotiplerinde 100 bp uzunluğunda bir adet bant 

elde edilmiĢtir. VMR1, VMR2, VMR3, VMR4, VMR8, VMR9, VMR11 genotiplerinde 

100, 300, 600, 700 bp uzunluğunda dört adet bant elde edilmiĢtir (ġekil 4.7). 

Me13/Em17: Me13 Forward ve Em17 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 200 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de 

görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 100’dür. 

Me14/Em2: Me14 Forward ve Em2 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 400 bp olmak üzere toplam 2 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem 

kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik 

bantlar elde edilmiĢtir. Bir adet monomorfik bantta bir adette polimorfik bantta 

rastlanmıĢtır.   Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin polimorfizm oranı % 50’dir. 

Me14/Em13: Me14 Forward ve Em13 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 100, 200, 400, 500 bp olmak üzere toplam 4 bant gözlenmiĢtir. Materyal 

yöntem kısmında belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda 
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polimorfik bantlar elde edilmiĢtir. Gözlenen bant aralığı 100-500 bp arasındadır. Bir 

adet monomorfik bantta rastlanmıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi primerin 

polimorfizm oranı % 75’tir. 

Me14/Em17: Me14 Forward ve Em17 Reverse primerleri kullanılan SRAP 

primerinde 300 bp olmak üzere toplam  1 bant gözlenmiĢtir. Materyal yöntem kısmında 

belirtilmiĢ olan SRAP protokolü uygulanmıĢ ve istenen oranda polimorfik bantlar elde 

edilmiĢtir. Monomorfik bantlara rastlanmamıĢtır. Çizelge 4.18’de görüldüğü gibi 

primerin polimorfizm oranı % 100’dür. 

SRAP primerlerinde polimorfizm bilgi içeriği (PIC) bakımından en yüksek 

değerin ME8/EM12 kombinasyonundan elde edildiği belirlenmiĢtir. En düĢük PIC 

değeri ise ME14/EM2 kombinasyonunda saptanmıĢtır.  

Çizelge 4.19.  KuĢburnu çeĢitlerinde kullanılan 17 srap primer kombinasyonun               

istatistiksel verileri 

Primer Adı TBS BA(bp) MBS PBS PY(%) PIC 

ME2/EM13 3 100-500 1 2 66.66 0.4943 

ME3/EM11 2 100-400 1 1 50 0.2355 

ME3/EM13 3 100-400 1 2 66.66 0.2004 

ME5/EM17 2 100-200 0 2 100 0.4917 

ME6/EM4 2 100-200 1 1 50 0.1652 

ME6/EM6 2 400-500 0 2 100 0.3161 

ME6/EM17 2 100-500 0 2 100 0.4769 

ME7/EM10 3 100-900 1 2 66.66 0.4250 

ME7/EM12 1 300 0 1 100 0.1107 

ME7/EM14 2 100-400 1 1 50 0.1800 

ME8/EM12 3 200-500 1 2 66.66 0.4958 

ME11/EM17 2 100-300 0 2 100 0.4400 

ME12/EM14 4 100-700 1 3 75.0 0.4393 

ME13/EM17 2 100-200 0 2 100 0.4338 

ME14/EM2 2 100-400 1 1 50 0.0867 

ME14/EM13 4 100-500 1 3 75.0 0.2782 

ME14/EM17 1 300 0 1 100 0.4081 

Toplam 40 100-900 10 30 Ort: 75.0  

TBS: Toplam Bant Sayısı,BA (bp): Bant Aralığı, MBS: Monomorfik Bant Sayısı , PBS: Polimorfik Bant 

Sayısı, PY (%): Polimorfizm Yüzdesi, PIC: Polimorphic Information Content 
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ġekil 4.3. Em6-Me6 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.4. Em10-Me7 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.5. Em12-Me8 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 
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ġekil 4.6. Em13-Me2 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.7. Em14-Me12 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.8. Em17-Me11 SRAP primer kombinasyonlarına ait bant profilleri 
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4.1.4.2.  SRAP analizleri sonucu elde edilen dendogramın değerlendirilmesi 

SRAP analizi sonucunda elde edilen dendogramda üzerinde çalıĢılan kuĢburnu 

genotipleri üç ana dala ayrılmıĢtır. SRAP analizi sonucunda oluĢturulan dendogram 

(ġekil 4.9) üzerinde A, B ve C olarak gruplanmanın olduğu gözlemlenmiĢtir. A 

kümesinin içinde 2 adet alt küme mevcuttur ve bu kümeler A1 ve A2 olarak 

adlandırılmıĢtır. A kümesi VMR1, VMR2, VMR4, VMR6, VMR7, VMR8, VMR9, 

VMR11, VMR13, VMR15,  VMR18, VMR21 numaralı genotiplerden oluĢmaktadır. A1 

kümesi; VMR1, VMR6, VMR7, VMR8, VMR11, VMR15, VMR18, VMR21 numaralı 

genotiplerden, A2 kümesi; VMR4, VMR13 numaralı genotiplerden oluĢmaktadır. A1 

kümesindeki VMR11-VMR18 genotipleri arasındaki 0,0948 benzerlik oranı ile birbirine 

en yakın genotipler olduğu görülmüĢtür. VMR1-VMR15 benzerlik oranı açısından 

0,1110 değeri ile bunu takip etmektedir. VMR6-VMR21 genotipleri ise 0,2755 

benzerlik oranı ile birbirine en uzak genotipler olduğu saptanmıĢtır. A2 kümesindeki 

VMR4-VMR13 genotipleri 0,1064 benzerlik oranı ile aldığı oran doğrultusunda 

birbirine benzerdir.  

Genel olarak A kümesinde VMR13-VMR15 ve genotipleri 0,1018 benzerlik 

oranları ile birbirine yakın, VMR4-VMR21 genotipleri 0,2945 benzerlik oranları ile 

birbirine en uzak genotipler olduğu tespit edilmiĢtir. B kümesinin içinde 2 adet alt küme 

mevcuttur ve bu kümeler B1 ve B2 olarak adlandırılmıĢtır.  B kümesinin içeriğinde 

bulunan VMR3, VMR5, VMR10, VMR16, VMR17, VMR19, VMR20, numaralı 

genotipler B1 alt kümesini oluĢturmaktadır. B2 kümesi ise VMR12, VMR14, VMR22 

numaralı genotiplerden oluĢmaktadır. B kümesi A kümesinden daha farklıdır çünkü 

benzerlik oranları birbirine daha uzaktır. B1 kümesindeki VMR19-VMR20 genotipleri 

0,1589 benzerlik oranı ile en yakın geneotiplerdir. Bu genotipleri takip eden 0,1709 

benzerlik oranı ile VMR5-VMR19 genotipleri olmuĢtur. VMR3-VMR17 genotipleri ise 

0,5697 benzerlik oranı ile B1 kümesindeki birbirine en uzak genotiplerdir. B2 

kümesindeki VMR12-VMR14 genotipleri 0,1892 benzerlik oranı ile birbirine en yakın 

genotipler olduğu belirlenmiĢtir. VMR14-VMR22 genotipleri 0,2604 benzerlik oranı ile 

birbirine en uzak genotiplerdir. Genel olarak B kümesinde genetik yakınlık bakımından 

VMR17-VMR22 0,7113 benzerlik oranı ile en uzak genotipler olduğunu ifade 

edebiliriz. B grubu içerisinde genetik yakınlık açısından VMR2-VMR3 genotipleri 
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0,1741 benzerlik oranı ile en yakın değeri aldığı gözlemlenmiĢtir. C kümesinin içinde 1 

adet genotip vardır VMR9 genotip yer almıĢtır 

A kümesi, populasyon içerisinde bulunan 10 genotipi, B kümesi 11 genotipi 

barındırmaktadır. En küçük küme 1 adet bireyden oluĢan C kümesi olduğu 

görülmektedir. A kümesi ve B kümesi göz önünde bulundurulduğunda bu iki küme 

içerisindeki bireylerin birbirleri ile olan karĢılıklı karĢılaĢtırmaları sonucunda birbirine 

genetik olarak en uzak ve en yakın bireyleri temsil ettikleri görülmektedir.    

KuĢburnu üzerinde yapılan genetik tanımlama çalıĢmalarında farklı metodlar 

kullanılmıĢtır. Lihai ve ark., (2002) yaptıkları çalıĢmada; gül genetik çeĢitlilik analizini 

RAPD tekniği kullanılarak incelenmiĢlerdir. Analiz etmiĢler, 30 genotip üzerinde 12 

RAPD primerleri kullanarak 65 RAPD bantaları bulmuĢlardır. Bunlardan biri SKAR 

markırına dönüĢtürülmüĢtür. 30 genotipin akrabalık iliĢkileri UPGMA yöntemi ile 

yapılan filogenetik ağacına göre düzenlenmiĢtir.  

Rosa x hybrida üzerine yapılan SSR çalıĢmasında (Hong ve ark., 2013), 69 

Rosax x hybrida çeĢitlilik tanımlaması için basit dizi tekrarı belirteçlerin uygunluğunu 

değerlendirmiĢlerdir. Değerlendirimede 112 SSR primeri kullanılmıĢtır. Elde edilen 

bantlarda 43 primer çiftlerinde bir dizi 12 çeĢit polimorfizm göstermiĢtir. 43 primer 

çiftleri üzerinden yirmi iki primer çiftleri polimorfizm ve tekrarlanabilirlik yüksek 

düzeyde bulunmuĢtur. 69 çeĢit genetik iliĢki 22 SSR primerine göre genotipler analiz 

edilmiĢtir. 114 polimorfik bant elde edilmiĢtir. Ortalama polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 

0,211-0,813 arasında değiĢmiĢtir. PIC değeri optimum 0,621 bulunmuĢtur. Küme 

analizi 69 çeĢit gül bu SSR iĢaretleyici setleri ile her genotipin durumu ortaya 

koymuĢtur. SSR markörler gül çeĢitlirinin belirlenmesinde pratik uygulama yelpazesi 

sunduğunu ve bunun kullanılabilirliğini bildirmektedirler. 

 

 



 

 

 

 

ġekil 4.9. 22 KuĢburnu genotipine SRAP tekniğinin uygulanması sonucu elde edilen dendogram
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Çizelge 4.20. 22 KuĢburnu genotipine SRAP tekniğinin uygulanması sonucu elde edilen benzerlik indeksi 
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ÇalıĢlan genotiplerde DarWin programı ile elde edilen matriks sonucunda; 

kuĢburnu genotipleri arasındaki benzerlik indeksinin 0,093-0,746 arasında değiĢim 

gösterdiği saptanmıĢtır. ÇalıĢılan kuĢburnu genotipleri toplamda değerlendirildiğinde 

aralarında birbirine genetik akrabalık açısından 0,7463 Dice katsayısı değeri ile 

VMR21-VMR17 genotipleri birbirine en uzak oldukları anlaĢılmıĢtır. Bu çeĢitleri, 

VMR6-VMR17 (0,7240) Dice katsayısı ile VMR17-VMR22 (0,7113) Dice katsayısı 

değerleri ile uzaklık açısından kuĢburnu genotipleri takip etmiĢtir. Birbirine en yakın 

genotipler ise VMR9-VMR15 Dice katsayısı değeri (0,0928) olurken, VMR11-VMR18 

(0,0948) Dice katsayısı değeri ile VMR13-VMR15  (0,1018) Dice katsayısı alarak 

akrabalık açısında en yakın genotipler olduğu saptanmıĢtır. 

ÇalıĢılan tüm genotipler arasında diğer genotiplerle genetik benzerliğin en düĢük 

olarak gözlemlenen genotipin (0,5820) Dice katsayısı ile VMR17 olduğu, VMR10 ile 

VMR22 genotiplerinin (0,4487 ve 0,3271) Dice katsayı değerleri ile bunu izlediği 

görülmüĢtür. Genetik benzerliği en yüksek genotipin ise (0,1930) Dice katsayısı değeri 

VMR15 genotipinin olduğunu bize ifade etmektedir. VMR9 ve VMR18 genotiplerinin 

bunu tüm genotipler açısından Dice katsayısı değeri ile (0,2085 ve 0,2148) takip ettiği 

tespit edilmiĢtir. Genel anlamda populasyon içerisindeki VMR17 ve VMR6 nolu 

genotipler arasında en büyük genetik uzaklık hesaplanmıĢtır (0,7240) aynı zamanda 

fenotipik gözlemler sonucu bu iki bireyin birbirinden farklı oldukları hatta farklı tür 

oldukları düĢünülmüĢtür. VMR11 ve VMR18 nolu bireyler arasındaki uzaklık (0,095) 

olarak ölçülmüĢ bu durum populasyon içeresindeki en küçük uzaklıktır. Ve bu iki birey 

için identical denebilir. A kümesi, populasyon içerisinde bulunan 10 genotipi, B kümesi 

11 genotipi barındırmaktadır. En küçük küme 1 adet bireyden oluĢan C kümesi olduğu 

görülmektedir.  Eğer moleküler saati göz önüne almaksızın ve populasyon içeriğini 

homojen kabul eder isek bu küme içerisindeki bireylerin populasyon yapısı olarak diğer 

iki kümenin bileĢeni olabileceğini düĢünebiliriz. 

 

 



 

 

 

5.  SONUÇ VE ÖNERĠLER 

Yirmiiki adet kuĢburnu genotipinin renk değerleri ve toplam fenolik madde 

içerikleri belirlenmiĢtir. Elde edilen verilerin literatür bilgileriyle uyuĢtuğu görülmüĢtür. 

Toplam fenolik madde içeriklerinin farklı bölgelerde yapılan çalıĢmalarda elde edilen 

değerlerden daha yüksek sonuçlar elde edilmiĢtir. Bunun nedeni olarak fenolik 

bileĢikler önemli değiĢkenlikler gösterebilmektedirler. Bu değiĢkenlik temelde genetik 

olmakla birlikte, bitkinin biyotik ve abiyotik stres faktörlerine karĢı geliĢtirmek zorunda 

olduğu savunma mekanizmasıyla da büyük oranda iliĢkilidir. Stres faktör veya 

faktörlerinin Ģiddeti fenolik bileĢik oran ya da miktarını da büyük oranda 

etkilemektedir. Bu noktadan hareketle fenolik bileĢiklerin en yüksek olduğu bir 

zamandan bahsetmek doğru olmasa da, olgunluğa bağlı olarak arttığını ifade etmek 

yanlıĢ olmayacaktır. ÇalıĢmanın yapıldığı bölge itibariyle ekolojik faktörler 

olumsuzluğu ve stres faktörlerinin fazlalığı toplam fenolik maddelerin artıĢına neden 

olduğu düĢünülmektedir. 

Fenolik maddeler güçlü antioksidan özellikleri nedeniyle insan sağlığını 

koruyucu kimyasal bileĢenler içerisinde yer almaktadır. Bu özelliklerinden dolayı son 

yıllarda birçok çalıĢmaya konu olmuĢlardır. ÇalıĢmamızda toplam fenolik madde 

miktarı bakımından VMR12 nolu genotip yapılan analizler sonucunda; 1864,76 mg 

GAE/ 100 g değer alarak çalıĢılan genotipler arasında en zengin bulunmuĢtur. Diğer 

genotipler bu değere paralel değerler vermiĢlerdir. ÇalıĢma yapılan yöremizdeki 

kuĢburnularda toplam fenolik madde miktarları zengin bulunmuĢ olması önemli 

görülmüĢtür. 

Yaptığımız çalıĢma sonucunda kuĢburnu genotiplerinin renk değerleri ile toplam 

fenolik madde içerikleri arasında birbirine yakın değerler gösterdiği, moleküler düzeyde 

ise bazı genotiplerde ayrılma olmadığı görülmüĢtür. Genotiplerin elde edilen 

dendogramlarda ırklara ait kümelerin varlığından söz edilebilir. VMR6 ve VMR7 

genotiplerin Rose dumalis Bechst. Subspp. Boissierii (Crépin) Ö. Nilson var boisseierii 

tür tanımlamaları yapılmıĢtır. Elde edilen SRAP dendogramında A kümesi içerisinde 

A1 alt kümesinde yer almıĢtır. VMR3, VMR17 ve VMR20’nin Rosa canina ile Rosa 

dumalis’in hibriti olabileceği tanımlaması yapılmıĢtır (Çizelge 4.18). Elde edilen SRAP 
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dendogramında B kümesi içerisinde B1 alt kümesinde yer almıĢ olması aynı zamanda 

hibrit olabileceği düĢünülen VMR17’nin de aynı grup içerisinde bulunması önemli 

bulunmuĢtur. Bu durumu açıklamada morfolojik veriler yardımcı olmuĢtur. Bu tür 

karakterizasyon çalıĢmalarında moleküler ve morfolojik verilerin birbirini 

tamamlayarak daha doğru sonuçlara ulaĢılması sağlanmalıdır. 

SRAP primerlerinin polimorfizm oranı (0,75) olduğu görülmüĢtür. Bu durum 

bize SRAP primerlerinin polimorfizmi saptamada % 75 ayırt edici olduğunu 

göstermekdir. SRAP primerlerinden Em17/Me5, Em6/Me6, Em17/Me6, Em12/Me7, 

Em17/Me11, Em17/me13, Em17/me14 gibi yüksek polimorfizm (% 100) değerine 

sahip primer kombinasyonlarının bundan sonra yapılacak baĢka kuĢburnu haritalama 

veya tanımlama çalıĢmalarında çalıĢmalarında da kullanılabileceği önerilmektedir. 

Elde ettiğimiz sonuçlar moleküler markırlarla elde edilen bilgilerin 

karakterizasyonuna pomolojik ve fenolojik özelliklerle moleküler verilerin kombine 

edilmesi gerektiğini göstermektedir. Ayrıca kullanılan primer sayısının arttırılması ve 

farklı markır sistemlerinin kullanılması ile genomda daha fazla bölgenin taranması 

sağlanacaktır. 

Sonuç olarak; bu çalıĢmada daha önce çalıĢılmamıĢ kuĢburnu genotipleri 

çalıĢılmıĢ ve ilk kez kuĢburnunda SRAP markırları ile moleküler karakterizasyon 

gerçekleĢtirilerek karĢılaĢtırma yapılmıĢtır. 
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